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摘  要 随着分子群体遗传学的快速发展和 SSR 标记的广泛应用，一些分子群体遗传学分析软件相继问世。但是不同软件

的 SSR 数据输入文件格式并不一致，人工转换费时费力，且易出错。因此，本研究利用 Python 高级计算机语言开发了 SSR

分子标记数据格式转换软件 DataFormater。该软件具有友好的图形用户界面，能高效准确的把 SSR 原始数据快速转换为

Popgene、Ntsys、PowerMarker、Structure、Tassel、SPAGeDi 等常用分子群体遗传学分析软件的输入文件，同时还具过滤稀

有等位、过滤无多态位点、用户数据校验等功能。与人工转换相比，DataFormater 可大大提高转换的效率和准确性。因此，

DataFormater 将是分子群体遗传学研究中不可或缺的工具软件。现在用户可以通过 DataFormater 软件的主页进行下载，网址

为：www.ycsjk.com.cn/dataformater/home/，或通过电子邮件 renmin@caas.cn 索取该软件。 
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Abstract With the rapid development of molecular population genetics and the widespread application of SSR marker, much 

molecular population genetics software appears, consecutively. However, the format of SSR data for different genetics software is not 

the same. Manual data transform for different genetic software would take long time and would always make mistakes. Therefore, 

the software DataFormater was developed with Python language for SSR data formatting to different population genetics software. 

The software has a friendly graphical user interface, and can transform original SSR data into the input file for Popgene, Ntsys, 

PowerMarker, Structure, Tassel and SPAGeDi. Meanwhile, it can filter rare alleles and monomorphic loci, and validate users’ original 

data. Compared with artificial way, the software DataFormater can improve the efficiency and accuracy of data formatter 

significantly. So that it’s a necessary tool in the study of molecular population genetics. Now, the user can download DataFormater 

conveniently through www.ycsjk.com.cn/dataformater/home/ or email renmin@caas.cn. 
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研究背景 

分子群体遗传学是指动植物进化生物学、种质

资源、遗传育种和关联作图等基础理论学科，它由

Kimura 于 1971 年首次提出，此后 Kreitman (1983)

在黑腹果蝇中开展了基于 DNA 序列变异检测手段

的实验分子群体遗传学研究。微卫星 DNA 又叫简
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单重复序列(simple sequence repeats, SSR)，由于其

共显性遗传、多态性高、重复性好等特点，在分子

群体遗传学研究中得到广泛应用，如遗传多样性分

析(Vigoroux et al., 2005; 盖红梅等, 2005; 任民等, 

2005)、核心种质指纹图谱构建(徐军等, 2011)、遗

传图谱构建(Röder et al., 1998; Somers et al., 2004; 

Bindler et al., 2011)、关联分析(Remington et al., 

2001; Breseghello and Sorrells, 2006; 王兰芬等 , 

2007; 任民等, 2014)、育种亲本评估(盖红梅等 , 

2009)等，并由此发展出了大量的分析模型、算法以

及分子群体遗传学分析软件。 

目前，常用的以 SSR 数据为基础的分子群体遗

传学软件主要有 Popgene、Ntsys、PowerMarker、

Structure、Tassel、SPAGeDi 等。但是这些软件之间

数据输入格式互不兼容，给前期数据处理带来了很

大的困难。而且，随着高通量 SSR 分型技术的发

展，分子遗传学研究的数据量日益庞大，单纯依靠

手工处理各种软件的数据格式，已无法满足研究的

需求。迫切需要一种使用灵活、简洁方便、准确无

误的数据格式转换软件，以提高工作效率，降低科

研成本，避免各种人工操作失误。虽有部分软件具

有分子标记数据格式转换的功能，但均无法满足当

前研究的需要(盖红梅和任民, 2011)。 

针对这些问题，盖红梅等(盖红梅和任民, 2011)于

2011 年使用Microsoft VBA 语言开发了DataTrans1.0

软件，实现了将 SSR 原始 bp 数据转换为 Popgene、

Ntsys、PowerMarker、Structure 和 Tassel 软件需要

的输入格式。随着 DataTrans 的应用(许鲲等, 2014; 

方珊茹等, 2012; 郑永胜等, 2014; 郭阳等, 2013)，日

益对软件的升级提出了迫切的需求。 

基于 Microsoft Office 办公套件的 Excel 运行，

随着 Office 版本的升级以及用户安装方式的不同，

导致了大量的兼容性问题，给软件的维护和更新带

来了诸多困难。加之转化后的数据还需人工保存成

相应软件的输入文件，存在操作上较复杂等原因。 

本研究所在 DataTrans1.0 的基础上，又利用

Python 高级计算机语言开发了具有图形用户界面

的独立运行软件 DataFormater。该软件全面支持了

“01 带型”和“bp 值型”两种常见 SSR 标记原始数据

格式向 Popgene、Ntsys、PowerMarker、Structure、

Tassel、SPAGeDi 等 6 种分子群体遗传学软件输入

文件的转换，同时还增加了过滤稀有等位、过滤无

多态位点和数据检验的功能。不但提供了更加友好

的用户体验，并进一步提高了工作效率和数据转换

的准确性，也给软件的后续维护升级带来了便利。 

 

1 结果与分析 

1.1 需求分析 

在基于 SSR 标记的遗传多样性分析、关联分析

等研究中主要用到的软件包括：Ntsys、Popgene、

Powermarker、Structure、SPAGeDi 和 Tassel 等 6 种，

用户的原始数据根据电泳检测方式的不同有“01 带

型”和“bp 值型”两种，因此本软件需要将两种用户

原始数据直接生成上述 6 种软件的输入文件。通过

分析 6 种目标输入文件格式可知，Ntsys 和 Popgene

的输入文件格式基于“01 带型”数据，而其他 4 种软

件的输入文件格式则基于“bp 值型”。由于基于“bp

值型”的输入文件格式应用更加广泛，因此本研究

基于“bp 值型”定义了一个中间数据结构，所有的目

标输入文件均通过该中间数据结构生成。用户的

“bp 值型”原始数据加载到内存后直接解析为中间

数据结构，而用户的“01 带型”原始数据加载到内存

后还需要增加一步“01 转 bp”的过程，首先模拟成

“bp 值型”原始数据，进而解析为中间数据结构，以

实现目标输入文件格式的生成。除此之外，在用户

数据分析的过程中，通常还要按照一定比例过滤稀

有等位，以及去掉无多态的标记位点，因此在软件

开发过程中均需实现相应的功能。 

 

1.2 软件的功能实现 

本研究所开发软件的数据处理流程如(图 1)所

示。输入系统的用户原始数据类型为“01 带型”和“bp

值型”两种类型。软件的核心功能分为“数据处理”

和“格式转换”两个模块。“数据处理”模块负责实现

过滤稀有等位和过滤无多态的位点等功能，同时还

包括了将“01 带型”数据变换成“bp 值型”的功能；

“格式转换”模块负责实现从中间数据结构到各种目

标文件格式的转换，并直接将转换结果保存成磁盘

文件。此外，依据需求分析软件还实现了其他功能

模块，例如读取用 Excel 文件保存的用户原始数

据，在读取的同时进行数据检验，对有错误的数据

给出明确的提示；将读取后的用户数据，随时保存

成新的 Excel 文件等。
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图 1 DataFormater 软件的数据处理流程图 

Figure 1 Flow chart of data processing for DataFormater 

 

1.3 用户界面 

该软件提供了友好的图形用户界面，其主界面

为典型的窗口程序布置(图 2; 图 3)。最上方为标题

栏，其下为菜单栏和工具栏，再下方为显示用户数

据的窗体表格，最下方是状态栏。通过“文件”菜

单可以从磁盘读取数据，或保存数据到磁盘；通过

“工具”菜单可以调用软件提供的各种数据处理功

能；通过“转换”菜单下的各命令，可以直接从用

户数据生成目标软件的输入文件。因此，在未加载

用户数据时，“转换”菜单下的命令呈不可用状态。

软件的工具栏则提供了常用数据处理和数据转换

命令的快捷访问。 

 

 

 

 

 

 

图 2 DataFormater 软件的用户界面 

Figure 2 User interface of DataFormater 

 

 

 

 

 

 

 

 

图 3 DataFormater 软件的命令菜单 

Figure 3 Command menu of DataFormater 

1.4 DataFormater 软件的使用方法 

1.4.1 读取“01 带型”格式的用户数据 

“01 带型”格式的用户数据必须首先转换成

“bp 值型”格式的原始数据后才能进行下一步的

数据处理或数据转换。因此，打开 DataFormater 软

件，点击用户界面工具栏中“01 转 bp”按钮，选

择需进行“01 转 bp”的用户原始数据，如果原始 

数据中无格式错误，软件将自动把用户数据变换为

“bp 值型”格式。如果用户数据中存在格式错误，

软件将给出相应的提示，用户可根据提示修改相应

的错误，并重复“01 转 bp”直至成功。 

 

1.4.2 过滤稀有等位 

如果需要过滤稀有等位位点，则在打开“bp 值

型”用户原始数据后，点菜单栏 “工具”菜单中

的“过滤稀有等位”菜单项，在弹出的对话框中输

入要过滤的稀有等位频率，接着点击“确认变更”

菜单项完成稀有等位过滤。过滤后的数据还可进一

步过滤无多态的位点或者保存数据到磁盘文件。 

 

1.4.3 用户数据到输入文件的生成 

当用户数据正确读取后，该软件就可以根据用

户的原始数据直接生成各种分析软件的输入文件。

例如，若生成 PowerMarker 软件的数据输入文件，

就点击菜单栏“转换”菜单中的“PowerMarker”

菜单项，或工具栏中“PowerMarker”快捷按钮，

在弹出的“保存”对话框中选择保存文件的目录

和文件名即可。生成其他软件输入文件的操作步骤

以此类推。 
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2 讨论 

SSR 标记与其它分子标记相比，具有基因组覆

盖度广，多态性高、重复性好、呈共显性遗传等特

点，在分子群体遗传学研究中得到了广泛应用。而

且随着目前高通量 SSR 分型技术的快速发展，分子

遗传学研究的数据量日益增多，单纯用手工进行数

据转换过于耗时耗力，且易出错。因此，本研究为

了满足 SSR 原始数据快速转换为不同软件的输入文

件，开发出了能即刻把 SSR 原始数据转换为目标软

件输入文件的 DataFormater 软件，该软件运行速度

快，为 SSR 数据的深入分析提供了高效快捷的途径。 

DataFormater 软件是对 DataTrans 1.0 的更新换

代，不仅继承了 DataTrans 1.0 无需安装，占用内存

小，不产生系统垃圾的所有优点，而且数据转换速

度比 DataTrans 1.0 更快，同时还增加了过滤稀有等

位和无多态性位点等功能。此外，DataFormater 软

件是用 Python 语言编写的，具有独立的操作界面，

能在 Windows、Linux、MacOS 等主流操作系统上

运行，具备很好的兼容性。 

DataFormater 软件目前包含了分子群体遗传学

常用软件 Popgene、Ntsys、PowerMarker、Structure、

SPAGeDi 和 Tassel 的数据转换功能，基本上满足了

研究人员数据转换的需求。但是随着科技技术的飞

速发展，日后必定会有新的分子群体遗传学分析软

件问世，因此 DataFormater 软件也会根据发展不断

完善，为广大使用者提供更多的功能支持。 

 

3 材料与方法 
3.1 原始数据格式 

当前 SSR 检测方法主要有聚丙烯酰胺凝胶电泳

和毛细管凝胶电泳(王立新等, 2012)。前者的 SSR 分

型数据一般为“01 带型”格式，而后者的 SSR 分

型数据为“bp 值型”格式(盖红梅和任民, 2011)。为

此，本研究所用的原始数据包括了“bp 值型”和

“01 带型”2 种格式。上述 2 种原始数据格式在

Excel 软件中的组织和保存方式如下： 

3.1.1“01 带型”原始数据的输入格式 

用户的原始数据可以直接用 Excel 表格录入

和保存(2007 及以上版本)，DataFormater 支持直接

读取表格内的数据。从 Excel 表格中 C1 单元格开

始，沿第 1 行输入引物名称。在第 1 列输入每个材

料的编号，在第 2 列输入代表居群或其他分类的编

号。其他单元格内输入相应的带型信息，缺失用“9”

表示(图 4)。 

 

3.1.2“bp 值型”原始数据的输入格式 

同样将原始数据保存 Excel 2007 及其以上版

本中。从 Excel 表格中 C1 单元格开始，沿第 1 行

输入引物名称，每个引物的数据占 2 列。第 1 列和

第 2 列的内容与“01 带型”数据格式相同。其他

单元格内输入带型的 bp 值，空带用英文状态的“?”

表示(图 5)。 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

图 4 “01 带型”数据在 Excel 表格中的组织形式 

Figure 4 Organizational format of “01” data in Excel 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

图 5 “bp 值型”数据在 Excel 表格中的组织形式 

Figure 5 Organizational format of “bp” data in Excel 

 

3.2 开发语言 

该软件基于 Python 高级计算机语言开发，图

形用户界面(GUI)采用了 wxPython 图形库，利用

openpyxl 库实现了对 Excel (2007-2013 版)文件读写

的功能。软件的打包采用 pyinstaller 2.1。 

 

3.3 运行环境 

由于 Python 计算机语言具有良好的跨平台能

力，因此本研究所开发的软件 DataFormater 亦可跨

平台运行在 Windows、Linux、MacOS 等多种操作

系统平台之上。不论何种操作系统平台，为了保证

程序的正确运行，应具备(表 1)所列的运行环境。 

 

表 1 DataFormater 软件的运行环境要求 

Table 1 Runtime environment of DataFormater 

运行环境 

Runtime environment 

版本 

Version 

Python 2.X，推荐 2.7 版 

wxPython 2.8 

openpyxl 2.2.5 
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