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群体遗传学教学与研究辅助软件的设计与应用 
高婧, 潘沈元, 曹静 

江苏省徐州师范大学生命科学学院, 徐州 221116 

摘要: 为群体遗传学教学与研究的需要, 采用 Visual Basic6.0 开发设计了群体遗传学教学与研究辅助软件。软

件设计综合考虑了影响群体结构各方面因素, 通过各种条件参数的设置、理论推算、计算机模拟和显示状态的

选择, 以图、表的方式精确、形象直观地输出群体基因频率和基因型频率在世代间的变化、分布规律和统计特

征。该软件无论从功能上, 还是从操作、界面上都是目前较为完善的教学与研究辅助软件。 
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Design and application of computer-assisted software for teaching 
and research of population genetics 
GAO Jing, PAN Shen-Yuan, CAO Jing 
College of Life Science, Xuzhou Normal University, Xuzhou 221116, China  

Abstract: The computer-assisted software for population genetics’ teaching and research is designed with Microsoft Visual 
Basic 6.0. It takes all factors affecting population genetic structure into account. By way of setting various conditional pa-
rameters, calculating theoretically, simulating with computer and choosing the states of show, the system displays the results 
in charts and tables accurately. It also presents distribution pattern, statistical characteristics and the change of population 
gene frequencies and genotype frequencies in the inter-generation visually. The software is a mature system for teaching and 
researches on the aspects of its functions, operations and interface. 
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群体遗传学是用数学和统计学的方法研究群体

的遗传结构及其变化规律的遗传学分支学科。群体

的遗传结构是由群体的基因频率和基因型频率决

定。影响群体遗传结构的因素主要是群体大小、交

配方式、选择、突变、迁移等。研究群体遗传的方

法主要是通过化石记录、调查现有的自然群体、设

计实验群体、构造数学模型、计算机程序设计等。

各种方法各有其优缺点 , 需要相互补充和相互验

证。由于群体遗传学研究要涉及的世代很多, 且影

响群体遗传结构的因素也很多, 往往需要较大和较

多的群体才能反映群体遗传的统计规律性, 这时化

石记录、自然群体、实验群体很难全面反映这种规

律。数学模型便于对群体做定性定量的分析, 研究

基因频率变化和平衡的规律, 但若要综合考虑影响

群体遗传结构变化的诸多因素似乎得不到一种综合

的数学模型 , 只能对影响因素做简化处理 , 或研究

几个限制的影响因素。此时计算机分析就成了群体

遗传研究的重要辅助手段。 
将计算机应用于群体遗传学研究, 主要归功于

20 世纪 80 年代微型计算机的普及和应用, 当时的研
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究主要针对影响群体的某一两个因素进行特定模

拟。近年来, 国外的群体模拟研究不断深入, 主要涉

及针对特殊群体设计模拟模型, 提高群体遗传模拟

性能和算法的研究, 并将研究结果应用于分子进化

研究, 如研究 SNP 的起源与进化问题[1~3],同时也在

设计有关自然选择和基因重组的群体遗传模拟软 
件[4]。国内关于群体遗传模拟的研究涉及很少, 有关

程序设计主要用于群体遗传教学 [5], 且程序的模拟

功能十分有限, 与国外差距甚远。本研究设计的软

件主要定位于辅助群体遗传学的教学与研究, 从理

论计算和计算机模拟两个方面, 综合考虑各种因素

对群体遗传结构改变的影响, 以数据、曲线和图形

等多种形式反映群体遗传结构的变化情况及统计规

律, 以达到对教科书和数学模型无法涉及的复杂条

件的预测效果。 

1  软件设计思想和原理 

由于遗传方式不同, 分常染色体遗传和 X 连锁

遗传两大模块设计。 

1.1  条件参数设置 

要求尽量全面反映影响群体遗传结构的因素 , 
各类设置参数可以随意组合, 既可以做单一因素的

分析, 又可以做各种综合因素的分析。 
1.1.1  一般参数设置 

包括模拟世代数、统计群体数、统计分组数、

群体大小、初始群体基因型频率、各种基因型的适

合度、基因的正反突变率、群体迁移率, 迁移群体

基因型频率。群体大小可以按雌雄群体分别设置 , 
各个世代的群体大小可以相同 , 也可以不同 , 可以

任意设置, 也可以按某一函数关系设置。群体大小

及以后的参数都可以按雌雄性别设置, 可以相同、

也可以不同。 
1.1.2  特殊参数设置 

包括: (1)是否存在选型交配？若是, 显隐性关

系？各种表现型的选型交配率？是正选型还是负选

型？(2)是否存在家系大小问题？若存在, 家系大小

是由父方、母方还是父母双方决定？家系大小是固

定还是随机分布(泊松分布)？各种基因型亲本的平

均后代数？均可以做相同或不同的设置; (3)是否存

在依频选择？若存在, 被选择的基因型是完全显性

还是无显性？选择系数与基因型频率的关系是线性

函数、二次函数、对数函数还是平方根关系？与前

面设定的适合度的关系是相加还是相乘？ 

1.2  理论计算原理 

用以上设置的条件参数推导出一个数学公式 , 
表示上下代基因型间的函数关系, 将非常复杂甚至

是不可能的, 但它又是客观存在的关系纳入了该函

数中。利用遗传学原理、各个参数的作用时期和计

算机的逻辑判断和计算能力 , 逐步分解 , 可以实现

上下代基因型间关系的推算。以二倍体常染色体遗

传为例, 介绍关键计算方法:  
Step1: 计算双亲基因型产生 2 种类型配子的概

率, 若存在正反突变, 矫正配子的概率;  
Step2: 根据选型交配率和上代基因型频率, 计

算交配体系中 , 选型交配和随机交配的总概率 , 以
及选型交配中各种基因型交配的概率和随机交配中

各种基因型交配的概率, 进而推算出整个交配体系

中各种基因型相互交配的概率; 
Step3: 若考虑家系大小, 计算父母基因型组合

的平均后代数, 进而根据 Step2 中的结果计算交配

体系中各种基因型相互交配并产生后代的概率; 
Step4: 根据 Step3 和 Step1, 计算双亲各种基因

型交配并产生 3 种基因型的概率, 进一步统计产生 3
种基因型后代的总概率;  

Step5: 若存在依频选择, 根据上一代的基因型

频率按某种函数关系, 调整 3 种基因型的适合度;  
Step6: 将 Step4 中 3 种基因型后代的概率乘

Step5 中相应的适合度, 并进行归一化矫正, 得到选

择后的基因型频率;  
Step7: 若存在迁移, 按雌雄群体迁移率和迁移

群体基因型频率与当前群体基因型频率加权平均 , 
得到迁移后的基因型频率。 

循环迭代 Step2~Step7, 可得到各个世代的基因

型频率。 

1.3  计算机模拟原理 

计算机模拟同样是从上代基因型频率出发, 按
照设定的条件参数, 以随机的方式模拟亲本基因型

的组合-产生配子-突变-配子结合产生子代-子代接

受选择等过程 , 仍以二倍体常染色体遗传为例 , 介
绍关键计算方法: 

Step1: 判断上代基因型是否固定 , 若是 , 直接

确定以后世代的基因型, 跳出循环; 
Step2: 根据选型交配率和上代基因型频率, 计

算交配体系中 , 选型交配和随机交配的总概率 , 以
及选型交配中各种基因型交配的概率和随机交配中
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各种基因型交配的概率; 
Step3: 产生随机数, 按选型交配和随机交配的

总概率确定亲本交配类型, 若为随机交配, 转 Step5; 
若为选型交配, 继续; 

Step4: 产生随机数, 按选型交配中各种基因型

交配的概率, 确定交配亲本的基因型, 转 Step6; 
Step5: 产生随机数, 按随机交配中各种基因型

交配的概率, 确定交配亲本的基因型; 
Step6: 确定双亲产生后代的个体数, 若后代数

设为随机, 则按 Poisson 分布随机产生该家系的后代

数(算法略); 
Step7: 根据双亲的基因型, 产生随机数, 随机产

生雌雄配子; 根据基因的正反突变率, 产生随机数, 
判断基因是否发生突变, 最终确定雌雄配子基因型;  

Step8: 配子结合产生下代个体, 确定其基因型, 
产生随机数, 按该基因型的适合度确定该个体是保

留还是淘汰(若存在依频选择 , 先按要求调整适合

度), 若淘汰, 转 Step7; 
Step9: 产生随机数 , 判断子代个体的性别 , 累

计雌雄各种基因型的个体数; 
Step10: 若双亲产生的后代个体数小于规定的

家系后代数, 转 Step7; 
Step11: 若累计雌雄各种基因型个体数总和小

于当代设置的群体大小, 转 Step2; 
Step12: 若存在迁移 , 根据当代设置的群体大

小和雌雄群体迁移率, 计算迁移个体数; 
Step13: 产生随机数 , 根据雌雄迁移群体基因

型频率, 随机确定迁移个体基因型, 累计雌雄各种 

基因型的个体数, 循环直到迁移个体数达到要求; 
Step14: 根据 Step9 和 Step13 中的结果, 计算迁

移后的群体基因型频率。 
循环迭代 Step1~Step14, 可得各个世代的基因

型频率。 

1.4  结果显示与控制 

根据 1.2 和 1.3 得到的理论和模拟的世代基因型

频率 , 不难得到各个世代雌雄群体的基因频率 , 进
而可以计算群体平均基因频率和基因型频率, 统计

或计算基因频率的分布及平均数和方差。为便于教

学、分析和研究, 程序设计除了要求能够显示、保

存尽量多的遗传信息外, 还应该图文并茂, 以数据、

曲线和图形等多种形式反映群体遗传结构的变化情

况及统计规律, 同时应操控方便, 按不同目的要求, 

随意组合显示内容。 

2  功能实现 

根据上节程序设计思想和原理, 设计了 8 个具

有独立功能的窗体, 主要由 4 个窗体来完成上节要

求的全部的功能。分常染色体遗传和 X 连锁遗传, 
他们分别是子群体世代基因、基因型频率分化窗体

和群体世代基因频率分布窗体。其余 2 个用于演示

常染色体遗传和 X 连锁遗传漂变的动态过程, 2 个仅

考虑突变、选择、迁移因素的模拟, 运算速度较快。

其中常染色体遗传子群体世代基因、基因型频率计

算与模拟窗体如图 1 所示。各窗体界面主要分为 3
个部分: 

2.1  参数设置部分 

分 2 页完成 1.1 中介绍的一般参数设置和特殊

参数设置。 

2.2  结果显示部分 

两类窗体共分 10 个结果显示页, 分别是: 
(1) 反映各世代子群体分化的基因频率和基因

型频率圆饼图; 
(2) 反映各世代子群体间基因频率和基因型频

率离散过程的折线图; 
(3) 反映各世代子群体内雌、雄群体和合并后的

基因频率、基因型频率离散过程折线图; 
(4) 反映各世代群体基因频率变化统计规律的

频数直方图; 
(5) 反映各世代群体分化过程的 3 维基因频率

频数分布图; 
(6) 反映各世代各群体平均基因频率变化的折 

线图; 
(7) 各世代各子群体雌、雄及其合并后的基因型

频率表; 

(8) 各世代各子群体雌、雄及其合并后的基因频

率表; 
(9) 各世代群体基因频率频数分布表; 
(10) 各世代雌、雄及其合并后的群体基因频率

平均数和方差表。 
计算分析结果的部分显示类型如图 2 所示。 

2.3  状态显示与控制部分 

用来控制程序的执行; 是否显示程序的执行过

程以动态反映群体随世代的变化情况; 是否显示图 
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图 1  子群体世代基因、基因型频率分化计算与模拟窗体 
Fig. 1  The calculation and simulation form of subpopulation differentiation of gene and genotype frequencies in each generation 
 

 

图 2  计算和模拟结果的主要显示方式 
Fig. 2  The main way to show the results of calculation and simulation 
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例; 显示基因频率还是基因型频率; 显示哪种基因

型、哪种基因的频率变化曲线; 显示雌性群体、雄

性群体还是两者的平均或同时显示; 显示理论计算

结果还是计算机模拟结果或同时显示; 显示哪个世

代中的结果以及当前世代的主要统计特征; 是否将参

数和计算结果输出到 Excel 中, 以便编辑与保存等等。 

3  主要特色 

3.1  综合功能 

本软件的参数设置基本上涵盖了群体遗传学教

科书中影响群体遗传结构改变的主要因素, 并有所

拓展 , 多种参数可以根据研究的需要 , 随意组合 , 
从而可以综合地分析群体遗传结构的变化特点与规

律。国内已有的群体遗传模拟报道多涉及遗传漂变

的计算机模拟, 即便是有选型交配、选择的单项模

拟 , 内容不但简单 , 如只涉及到完全显性情况下的

完全正选型交配, 而且也不是真正意义上的随机模

拟, 只是通过理论计算得到结果[6]。 
将理论计算和计算机模拟集成在同一软件中 , 

对相同影响因素的参数组合同时采用理论计算和计

算机模拟方法, 可对分析结果相互支撑和比较。目

前群体遗传学研究尚没有似乎也不可能有综合各种

影响因素反映群体基因频率和基因型频率变化的理

论模型 , 但根据遗传规律 , 通过计算机的逻辑判断

和计算能力, 可以实现各个世代基因频率和基因型

频率变化期望值的精确预测。根据计算机计算和模

拟的结果, 也可以对理论上推导的某些简化条件下

的近似公式进行验证。 
当然, 我们所实现的所谓“综合”只是相对的

综合 , 引起群体遗传结构改变的因素错综复杂 , 难
以面面俱到, 我们将努力对软件的综合性不断完善。 

3.2  统一的操作界面, 灵活的参数设置 

为方便用户使用, 本软件的主要界面在设计风

格上力求统一 , 用户只要掌握一个界面的操作 , 就
可以类推其他。在操作方面, 对每一个输入和选择

控件 , 当鼠标移到其上时 , 都会有相应的提示 ; 运
算前做参数检查, 发现错误给以提示; 对于群体大

小、初始基因型频率、突变率、迁移率、迁移群体

基因型频率的参数设置, 若仅输入 1 个数, 则表示

雌雄群体相同, 若输入 2 个数以逗号分割, 前者表

示雌性群体 , 后者表示雄性群体 , 无论是全角半角

逗号都不会发生错误; 即使输入的 3 种基因型频率

总和不为 1, 适合度不是相对适合度, 程序都能自动

给以矫正; 若各世代群体大小不固定, 将打开子窗

口, 其中嵌入了 Excel 图表对象, 可以输入函数, 自
动生成具有某种变化规律的雌性群体大小序列, 也
可以手动按要求逐个设置, 如需模拟瓶颈效应、奠

基者效应等, 最后还能以曲线方式反映雌雄性群体

的变化曲线。总之, 程序设计尽量考虑了参数设置

的方便性和安全性。 

3.3  多种结果显示功能 

事实上, 计算机计算或模拟的结果只是一大堆

数据 , 虽然是第一手资料 , 但不直观 , 不容易发现

其中的规律, 需要统计归纳处理, 以表、线、图等多

种方式显示。正像图 2 所示, 我们设计了 10 个子窗

口来显示各种类型的分析结果, 再通过显示状态控

制, 可以组合显示、比较不同世代、不同子群体、

雌雄性群体、不同基因和基因型的理论的和模拟的

分析结果。 

4  应用举例 

4.1  理论计算和计算机模拟相互验证 

计算机模拟和理论计算的主要差别是前者带有

随机性 , 随着群体变小而使随机漂变加大 , 但从理

论上讲模拟结果的数学期望应该是理论计算值。利

用这一特点可以验证程序设计的正确与否, 因为计

算机模拟和理论计算是于两个不同的体系, 同时可

以用来检验推导的理论公式的正确性。 
理论计算值和模拟结果在世代中变化的比较 , 

设定群体中雌雄个体数均为 10 000, 初始基因型频

率雌雄不同 , 分别是 P0f=0.5, P0m=0.65, H0f=0.495, 
H0m=0.34, Q0f=0.005, Q0m=0.01, 基因的正反突变率

分别是 1.3×10−5, 和 0.9×10−5, 3 种基因型 AA, Aa, 
aa 雌雄适合度也不相同, 分别是 w1f=0.9, w1m=0.85, 
w2f=1, w2m=1, w3f=0.7, w3m=0.7, 杂合子具有选择优

势, 不存在迁移, 存在正选型婚配, 完全显性, 显性

个体的同型交配率和隐性个体的同型交配率均为

50%; 家系大小服从 Poisson 分布, 由父方基因型决

定, 基因型 AA, Aa, aa 的平均后代数分别是 2, 2, 3, 
增加了 aa 在选择上的优势；不存在依频选择。从图

3 可以看到, 两种算法基因型频率随世代的变化基

本一致 , 同时也揭示了一个重要的遗传问题 , 我们

将另做报道。 

4.2  基因频率的统计分布 

以往的群体模拟软件注重于表现基因频率的随 
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图 3  理论计算和计算机模拟结果比较 
Fig. 3  Comparison of theoretic calculation and computer simulation 

 

图 4  基因频率在某些世代的频数分布 
Fig. 4  The frequency distribution of gene frequency in some generations 

 

图 5  瓶颈效应模拟结果 
Fig. 5  Simulation result of bottleneck effect 
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机变化 , 好像无规律可言 , 但是在大量的实验中 , 
还是有统计规律的, 描述随机过程最完整的方法就

是基因频率在各个世代的统计分布, 简要的方法就

是分布的数字特征平均数和方差, 本软件可以统计

几百、几千甚至上万个子群体, 绘制各个世代基因

频率分布的直方图, 给出平均数和标准差。图 4 描

述了初始基因频率为 0.5, 群体大小为 100 时, 由于

遗传漂变, 在 25、50、75 和 100 世代基因频率统计

分布状况。 

4.3  瓶颈效应模拟 

模拟东卡罗林群岛先天性失明症的遗传漂变。

假设初始群体处于平衡状态, 人数为 2 000, 患者频

率为 0.04, 相对适合度为 0.8, 基因突变率设置与 4.1
中相同, 模拟 5 个子群体。经过 19 代的选择和漂变, 
5 个子群体的 a 基因频率分别为 0.01、0.02、0.02、
0.01、0.02, aa 基因型频率分别为 0.01、0、0.07、0、 
0.10。在 20 世代时受到飓风的袭击, 仅留下 9 个男

人和 21 个女人, 经过 10 代以 1.5 的增长率恢复到  
1 500 人, 由于瓶颈效应, 在 23 世代时 5 个子群体的

a 基因频率分别为 0.08、0.12、0.23、0、0.37, aa 基

因型频率分别为 0.01、0、0.07、0、0.10, 子群体基

因频率最高达 0.37, 患者频率最高达 10%, 同时也

有出现基因丢失。模拟结果如图 5 所示。 

在教学中要让学生明确瓶颈效应既可以使隐性

不利基因在群体中以较高的频率保存, 也可以使其

丢失 , 小群体只是加大了基因频率变异的幅度 , 但
方向无法预测。 
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贺林院士等。另外李载平、吴常信、曾溢滔、夏家辉、沈岩、陈晓亚、杨焕明、孟安明等院士均参加会议。 
大会报告的演讲人除邀请外, 还将从提交的优秀论文中遴选报告人, 会议将出版论文集和中国遗传学

会成立三十周年大型纪念画册。 
本次大会的招展工作全权委托上海市遗传学会和复旦大学遗传工程国家重点实验室共同负责。 
展位内容及价格: 详情请查看大会网页: www.congress-gsc.cn 
联系方法: 中国遗传学会  电话: 01064889611: 传真: 01064853199 
电子信箱: ccwang@genetics.ac.cn  联系人: 王长城 
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电话/传真: 86-21-65643404 电子信箱: sklge@fudan.edu.cn 
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