درباره نرم افزار آماريSPSS
هر پژوهشي در قسمت تجزيه و تحليل به جهت تبيين و بيان روابط و مدل هاي علي نياز به نرم‌افزاري دارد كه با اخذ اطلاعات و تركيبات آنها، قادر به ارائه گزارش و نمودارهاي لازم شود و با جمع‌بندي داده‌ها از لحاظ كمي و كيفي با استفاده از فرمول‌هاي متعدد آماري از رگرسيون و همبستگي گرفته تا مقياس سازي جهت پايايي و سازگاري دروني و تحليل متغييرها، پايايي پرسشنامه را معين كند و در خاتمه به خوبي به تحليل داده‌ها و تصميم‌گيري موفق نايل آيد.
   Spssنرم افزاري تخصصي مربوط به علم آمار مي باشد كه شهرتي جهاني دارد. ابتدا اين نرم‌افزار جهت كاربرد در دانشگاه استانفورد شيكاگو طراحي شد ولي بعدها در پژوهش‌هاي بسيار زيادي در زمينه‌هاي موضوعي متعدد از جمله بازاريابي، علوم بهداشتي، مسائل مالي شركت‌ها، تعليم و تربيت و ... به كار گرفته شد در سال 1990 نسخة حرفه‌اي و در عين حال سادة آن طراحي گرديد.
 طراحان اين نرم‌افزار يعني ناي(Nie) ، هول (Hull) و بنت (Bent) با تخصص‌هاي متفاوت اين نرم افزار را بر پايه استفاده در عمليات آماري طراحي نمودند تا داده‌هاي خام را به اطلاعات پردازش شده و مناسب براي تصميم‌گيري تبديل نمايند. بعدها اين نرم‌افزار به يك نرم‌افزار بين‌المللي تبديل شد و طراحان آن فهميدند كه طرح آنها چيزي بيش از يك روش مفيد براي تجزيه و تحليل داده‌ است و در واقع اين نرم‌افزار يك محصول پويا و ماندني است.
با اين نرم افزار مي توان روشها و آزمونهاي آماري را با دقت و سرعت انجام داد. جالب است اشاره شود كه نام اين نرم افزار، يعني Spss از حروف اول عبارت: «Statistical Package for Social Science» كه به معناي بسته نرم افزاري آماري براي علوم اجتماعی مي باشد برگرفته شده است. زيرا اين نرم افزار بيشتر با هدف كاربرد و استفاده از آمار و روشهاي آماري در علوم اجتماعي نوشته شده است اما در حال حاضر از اين نرم افزار براي تحليل و آناليز آماري مشاهدات و پرسشنامه ها و آزمايشات در تمامي رشته ها استفاده مي گردد. قابل ذکر است اخیرا شرکت تولید کننده نرم افزار, نام این نرم افزار را به  PASW   تغییر داده است. 
با در اختيار داشتن اطلاعات و دانش آماري مربوط به آزموني كه مي خواهيم بر روي مشاهدات خويش پياده كنيم، مي توان از اين نرم افزار بهره برداري نمود.
به طور خلاصه بايد اشاره كرد كه براي كار با اين نرم افزار، داشتن اطلاعات مربوط به علم آمار، و همچنين مهارت استفاده از كامپيوتر در حد آشنايي با سيستم عامل ويندوز و نرم افزار Excel ضروريست. به طور كلي تحليلهايي كه با اين نرم افزار مي توان انجام داد شامل دو بخش عمده مي باشد: 1- توصيف مشاهدات، 2- استنباط آماري با استفاده از مشاهدات.
براي ورود اطلاعات، در ابتدا بايد داده ها و گزينه ها را به صورت كد گذاري شده تبديل نمود و سپس اعداد مربوطه را با نظم خاص خود تايپ نمود. پس از آن براي رسم نمودار از مشاهدات وارد منوي Graphs  شده و با انتخاب نوع نمودار، نمودار مورد نظر خويش را رسم مي نماييم. براي محاسبه آماره هاي توصيفي مانند ميانگين، واريانس، مد و ... و همچنين انجام آزمونهاي آماري وارد منوي Analysis مي شويم. 
قابل ذکر است اين نرم افزار در هر حالتي خروجي مي دهد. بنابرين مهم صحت روش آماري آن مي باشد که نيازمند دانش آماري مي باشد. 
 
نرم‌افزار ساس یا نرم‌افزار سس  (SAS) یک نرم‌افزار آماری است که برای تجزیه وتحلیل‌های آماری به کار می‌رود. نام این نرم‌افزار مخفف  Statistical Analysis System می‌باشد. 
این نرم‌افزار به لحاظ محاسباتی بسیار قدرتمندتر از نرم‌افزارهای آماری دیگر چون SPSS و S-PLUS می‌باشد. نسخه‌های مختلفی از این نرم‌افزار ارایه گردیده است. یکی از نقاط قوت این نرم‌افزار این است که به کاربران اجازه می‌دهد که تحلیل‌های آماری را در هر سطحی از پیچیدگی انجام دهند. این نرم‌افزار احتیاج به برنامه نویسی دارد و مانند نرم‌افزار Spss همه کارها با منوها انجام نمی‌شود.

انواع تجزیه و تحلیلهای سریهای زمانی، انواع مدلهای خطی و غیر خطی، روشهای چند متغیره پیوسته و گسسته، کنترل کیفیت، آمار توصیفی، انواع تحلیلهای گرافیکی و نموداری، انواع تحلیلهای ماتریسی و … را می‌توان توسط این نرم‌افزار انجام داد. این نرم‌افزار دارای Help بسیار قوی می‌باشد که هر کاربری به راحتی می‌تواند موارد موردنیاز خود را آموزش ببیند.

امکانات
بازیابی اطلاعات و مدیریت داده
گزارش نویسی و گراف‌ها
آمار و داده‌کاوی
برنامه‌ریزی تجاری، پیش‌گویی و سیستم پشتیبانی تصمیم‌گیری
تحقیق در عملیات و کنترل پروژه
کنترل کیفیت
توسعه نرم‌افزار پلیکیشن
انبار داده) استخراج، انتقال، بارگیری(
چندسکویی و نرم‌افزار کنترل از راه‌دور
مینی تب Minitab برای نخستین بار در پنسیلوانیای آمریکا نوشته شده است که دارای قابلیتهای شگفت انگیز در تجزیه و تحلیل داده‌هاست. استفاده ساده و کاربرد زیاد و اجرای فرمانها از طریق منوها و نوشتن دستورات در محیط session از خصوصیات آن می‌باشد.نرم افزار مینی تب Minitab یكی از نرم افزارهای مطرح آماری می‌باشد كه در برخی زمینه های علم آمار،از جمله كاربردآمار در صنعت و در اقتصاد از قابلیت های خاصی برخوردار می‌باشد. تحلیل های سری زمانی با گستردگی و دقت بیشتری در نرم افزار مینی تب Minitab ارائه شده است. مبحث كنترل كیفیت آماری (SPC) كه رشته آمار را به صنعت و مقوله كنترل كیفیت پیوند می‌دهد نیز از جمله موضوعات آماری است كه به تفضیل درنرم افزار مینی تب Minitab به آن پرداخته شده است. همچنین طرحهای عاملی و آنالیز واریانس (ANOVA)  به طور كامل مد نظر قرار گرفته است.
محیط كار نرم افزار مینی تب Minitab تفاوتهایی با نرم افزار  اس پی اس اس SPSS دارد. اما قابل ذكر است كه انجام برخی عملیاتها مانند تولید اعداد تصادفی كه از توزیعهای آماری خاصی مانند توزیع نرمال، كی دو، گاما، اف، برنولی، پواسن، بتا، وایبل و . . . پیروی كنند به راحتی و سهولت خاصی در نرم افزار مینی تب Minitab امكان پذیر است.از نظر قابلیت های گرافیكی در رسم نمودارهای آماری نیز این نرم افزار در سطح نرمالی قرار دارد. رسم نمودارهای سه بعدی از مشاهدات به آسانی در آن امكان پذیر است.
انجام تحلیل سری های زمانی به كمك نرم افزار مینی تب Minitab: با توجه به ویژگی های این نرم افزار در بسیاری موارد از آن برای تحلیل سری های زمانی و پیاده سازی مدلهای ARMAو ARIMA استفاده می گردد.
انجام تحلیل كنترل كیفیت آماری به كمك نرم افزار مینی تب: قابلیت های نرم افزار مینی تب minitab و منوهای مفصلی كه در زمینه كنترل كیفیت آماری دارد، باعث شده است كه این نرم افزار در زمینه كنترل كیفیت بسیار مورد بهره برداری قرار گیرد.
Minitab مینی تب با داشتن خروجی‌های بسیار دقیق و مناسب (در حد هزارم اعشار) در زمینه‌هایی از قبیل آمار توصیفی، رگرسیون، روشهای چند متغیره پیوسته و گسسته، طرح آزمایشها،سریهای زمانی،کنترل‌کیفیت آماری و …. کاربرد دارد و از همه مهمتر  مینی تب Minitab دارای یک ویژگی است که با داشتن یک راهنمای قوی و مناسب امکان دستیابی به منوها را تسهیل می‌سازد. همچنین می‌توان برای اجرای فرمانهایی که در منو موجود نیست، یک ماکروی کوچک نوشت و آن را اجرا کرد.
 

امکانات نرم افزار مینی تب :
- احتمالات و توزیع‌های گسسته و پیوسته
- شبیه‌سازی داده‌های تصادفی بر پایه توزیع‌های مختلف
- آمار توصیفی
- روش‌های گرافیکی جهت تشریح داده‌ها
- تخمین‌های نقطه‌ای و فاصله ای و برآورد اماره‌های مربوطه
- آنالیز واریانس و تجزیه و تحلیل مقادیر باقیمانده و بررسی اثرپذیری حاصله از عوامل مختلف بر نمونه‌های جمع‌آوری شده
- ابزارهای تجزیه و تحلیل سیستم‌های اندازه‌گیری
- آزمون‌های ناپارامتری حول جوامع با پارامترها و توزیع نامشخص
- پیش‌بینی و پیش‌گیری بر پایه رگرسیون خطی و سری‌های زمانی ابزارهای کنترل کیفیت آماری شامل نمودار پارتو، نمودار علت و معلول ،نمودار دنباله، نمودار چند متغیر، نمودار متقارن و نمودارهای کنترل
- ابزارهای طراحی و تحلیل طرح‌های آزمایشی
- ابزار تعیین اندازه نمونه و قدرت آزمون
- ابزارهای آنالیز بقا و قابلیت اطمینان
- آنالیزهای چند متغیره
 
یکی از نرم افزارهای تخصصی آمار و به خصوص کنترل کیفیت محسوب می شود .
در سال 1972 سه تن از محققین دانشگاه ایالت پنسیلوانیا به نام های Thomas A. Ryan،Barbara F. Ryan  و Brian L. Joiner موفق به توسعه آن شدند . 
امروزه Minitab اغلب در اجرای پروژه های شش سیگما، CMMI و دیگر رویه های آماری مورد استفاده قرار میگیرد .
شرکت Minitab دو محصول دیگر را نیز ارائه می دهد که مکمل نرم افزار Minitab می باشند :
Quality Trainer : یک بسته آموزش الکترونیکی است که ابزارهای آماری و مفاهیم آنها را در زمینه ی بهبود کیفیت آموزش می دهد و با نرم افزار Minitab 16 نیز هماهنگ می باشد، این بسته دانش آماری کاربران و توانایی آنها را در استفاده از نرم افزار Minitab بالا می برد .
Quality Companion 3 : یک ابزار یکپارچه جهت مدیریت پروژه های شش سیگما و تولید ناب که اجازه می دهد که داده های Minitab  با مدیریت پروژه  و اسناد ترکیب شوند . 
 

محیط نرم افزار
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گذری بر نسخه های Minitab

 

نسخه 14، نسخه 15 و اخیرا نسخه 16 این نرم افزار  که همگی به منظور بهبود در دنیای کیفیت به بازار عرضه شده اند .
 

قابلیت های نرم افزار Minitab


قابلیت های نرم افزار عبارتند از :
· هماهنگی با نرم افزار هایی مانند اکسل .
· داده و مدیریت فایل که صفحه گسترده ای را برای تجزیه و تحلیل بهتر اطلاعات مهیا می کند .
· تجزیه و تحلیل چند متغیره شامل تحلیل عاملی، تحلیل خوشه ای و غیره .
· ناپارامترها که شامل تست های مختلف مانند تست sing ، runs و آزمون فریدمن .
· سری های زمانی و پیش بینی . 
· آنالیز سیستم اندازه گیری .
· محاسبه ی ضریب همبستگی بین متغیرهای مختلف .
· رسم نمودارهای مختلف در انواع ستونی، دایره ای و در رنگهای بسیار متنوع و جداول .
· کنترل فرآیند آماری .
· تجزیه و تحلیل رگرسیون .

نرم افزار ام استات سی (MSTAT-C) یک برنامه آماری تحت محیط داس می باشد که توسط دانشگاه ایالتی میشیگان آمریکا طراحی شده است.این برنامه قادر است انواع محاسبات آماری و طرحهای مختلف آزمایشی را انجام دهد.با وجود اینکه امروزه نرم افزارهای تحت ویندوزی از قبیل SAS و SPSS برای کارهای آماری تولید گردیده اند ولی این نرم افزار به علت راحتی و سهولت استفاده همچنان به عنوان قوی ترین پردازشگر داده های آماری اساتید، دانشجویان و پژوهشگران علوم کشاورزی بحساب می آید. و مجموعه ای متشکل از 51 زیر برنامه می باشد که قادر به انجام مجموعه متنوعی از تجزیه های آماری می باشد . 



نرم افزار طراحي و تجزيه و تحليل پرايمر
نرم افزار Oligo را مي توان به عنوان يک ابزار ضروري و لازم براي طراحي و تجزيه و تحليل پرايمر هاي PCR، ژن هاي مصنوعي و انواع مختلف پروب ها (probe) از جمله siRNA و molecular beacons نام برد. الگوريتم هاي جستجو در Oligo، بر مبناي جديترين اطلاعات، پرايمرهاي بهينه شامل Taqman, highly multiplexed, consensus يا پرايمرهاي degenerate را براي PCR پيدا مي کنند. در اين نرم افزار پردازش گروهي فايل ها امکان پذير بوده و علاوه بر اين مي توان از آن به عنوان ابزاري ارزشمند در تشخيص جهش هاي ژنتيکي استفاده نمود. هر پرايمر و يا جفت پرايمر، Oligo تجزيه و تحليل هاي مختلف را به همراه اطلاعات مفيدي مانند DNA و ساختار ثانويه RNA، پرايمرهاي نادرست، ترکيبات و خواص فيزيکي مفيد و ... را نشان مي دهد.

قابليت هاي کليدي نرم افزار Oligo:
- طراحي پرايمر ها

- تجزيه و تحليل پرايمرهاي پي سي آر

- طراحي و تجزيه و تحليل انواع پروب ها

- پردازش گروهاي فايل ها

- تشخيص جهش هاي ژنتيکي

- نمايش ترکيب هاي مفيد هر پرايمر

- و ....
آشنایی با نرم افزار بلاست BLAST
در بیو انفورماتیک ، BLAST ابزار پایه‌ای برای جستجوی تطبیق‌های موضعی یک لگاریتم کاربردی برای مقایسه اطلاعات یا ( سکانس ) بیولوژیک می باشد . با این نرم افزار می توان سکانس اسید های آمینه در پروتئین ها یا نوکلئوتید ها را در DNA  را با هم مقایسه کرد . این نرم افزار به پژوهشگر اجازه می دهد تا یک سکانس را با سکانس مرجع یا سکانسی که در data base  وجود دارد ، مقایسه کرد . شناسایی سکانس های موجود در data base که بیشترین شباهت را با سکانس مورد نظر دارد از دیگر قابلیت های این نرم افزار است . بر حسب نوع سکانس انواع مختلفی از بلاست امکان پذیر است . مثلا اگر یک ژن ناشناخته در موش که قبلا اطلاعاتی از آن در اختیار نبوده ، باید بررسی شود ، یک محقق ترجیح می دهد این سکانس را با ژنوم انسان بلاست کند. این نرم افزار در NIH ( موسسه ملی بهداشت آمریکا) طراحی شد . بلاست یکی از برکاربردترین نرم افزارها در بیوانفورماتیک است که با سرعت مطلوب مقایسه مورد نظر را انجام می دهد . سرعت زمانی اهمیت خود را نشان می دهد که با ژنوم کامل روبرو باشیم . پیش از طراحی این نرم افزار مقایسه سکانس ها بسیار وقت گیر بود . برخی از اطلاعاتی که با استفاده از نرم افزار بلاست بدست می آید عبارتند از 
1- کدام گونه ها ی بکتریایی دارای پروتئین خاصی هستند که با یک پروتین که سکانس آن مشخص است ، شباهت دارد 
2- یک سكانس خاص DNA از کجا منشا گرفته است .
3- چه ژنهایی یک موتیف یا ساختار ویژه را دارند . 
4- کدام گونه باکتریها پروتئینی دارند که از نظر اصل و نسب به پروتئینی با آمینواسید شناخته شده مرتبط باشد؟
5- دنباله ی معلومی از DNA ها از کجا سرچشمه گرفته اند؟
6- کدام ژنهای دیگر پروتئینهایی را به وجود می آورند که ساختارشان با ساختارهایی که قبلاً مشخص شده است یکی باشد؟
در سایت NCBI  بخشی برای این نرم افزار و نیز اموزش کار با آن قرار دارد . 
الگوریتم بلاست و برنامه ی کامپیوتری آن توسط  Stephen Altschul، Warren Gish و David Lipman در موسسه ملی اطلاعات بیوتکنولوژی آمریکا(NCBI) (شاخه ای از NIH)و Web Myers در ایالت پنسیلوانیا و Gen Myers در دانشگاه Arizona پیاده سازی شد.
کاربردهای بلاست
از بلاست میتوان در مواردی مثل موارد زیر استفاده نمود:

· تعیین نوع
با استفاده از بلاست میتوان هومولوگهای یک نوع را پیدا کرد.

· قرار دادن دامنه ها
هنگام کار با پروتئینها میتوان آنها را به عنوان وروردی به بلاست داد تا دامنه های شناخته شده از دنباله ی مورد نظر را پیدا کند.

· کشیدن درخت فیلوژنتیک
با استفاده از نتایج به دست آمده از بلاست میتوان درخت فیلوژنتیک را رسم کرد.

· مقایسه
هنگام کار کردن با ژن ها بلاست میتواند ژن های مشترک در دو گونه ی متفاوت را شناسایی کند.

فست ای به انگلیسی: FASTA یک پکیج نرم‌افزاری هم‌ترازسازی توالی پروتئین و دی ان ای است که برای نخستین بار به نام (FASTP) توسط David J. Lipman و William R. Pearson در سال ۱۹۸۵معرفی گردید. میراث آن فرمت فست ای است، که امروزه در همه جای علم بیوانفورماتیک مشهود می‌باشد.
نخستین بار برنامه FASTP جهت بررسی تشابه توالی پروئینی نوشته شد. فست ای این توانایی را داشت که جستجوی دی ان ای:دی ان ای و همچنین جستجوی پروتئین ترجمه شده:دی ان ای را انجام دهد، همچنین برنامه پیچیده تری جهت ارزیابی اهمیت آماری آن ارائه نمود. این بسته نرم‌افزاری شامل برنامه‌های مختلف می‌باشد که امکان همترازسازی رشته‌های پروتئینی و دی ان ای را می‌دهد.
کاربردها:
فست ای "fast A" تلفظ شده و همچنین به آن "FAST-All" هم گفته می‌شود، بدین دلیل که این زبان برنامه نویسی قابلیت کار با کلیه حروف الفبایی را دارد. این برنامه دارای دو ورژن الحاقی از "FAST-P" (همترازی پروتئین) و "FAST-N" (همترازی نوکلئوتید)، می‌باشد. بسته نرم‌افزاری فست ای که هم اکنون مورد استفاده قرار می‌گیرد شامل برنامه‌هایی برای جستجوی پروتئین:پروتئین، دی ان ای:دی ان ای، پروتئین:دی ان ای ترجمه شده(همراه با تغییرات محتوا) و جستجوی پپتیدهای آرایش یافته و آرایش نیافته، می‌باشد. نسخه‌های نهایی فست ای شامل الگوریتمهای جستجوی ویژه‌ای می‌باشد که جهت تصحیح خطاهای تغییر محتوا، هنگام بررسی توالی داده پروتئین با نوکلئوتید، مورد استفاده قرار می‌گیرد.

علاوه بر این جهت افزایش سرعت روشهای جستجوی اکتشافی(heuristic search)، بسته نرم‌افزاری فست ای مجهز به (SSEARCH)ابزاری برای بهینه سازی الگوریتم اسمیت واترمن می‌باشد.

بیشترین تمرکز این بسته نرم‌افزاری بر روی صحت آمار مشابه می‌باشد، بنابراین زیست شناسان براحتی می‌توانند در مورد اینکه یک همترازی بصورت اتفاقی حاصل شده و یا ممکن است به واسطه هومولوژی باشد، اظهار نظر نمایند. این بسته نرم‌افزاری هم اکنون در fasta.bioch.virginia.edu موجود می‌باشد.

پایگاه اینترنتی web-interface، جهت ثبت توالی‌ها برای جستجوی پایگاه داده های آنلاین European Bioinformatics Institute (EBI)'s در دسترس بوده و همچنین قابلیت استفاده از برنامه‌های فست ای بر روی این وبگاه، امکان پذیر می‌باشد. FASTA file format بعنوان وروردی این نرم‌افزار، امروزه در مقیاس وسیعی توسط دیگر ابزارات جستجوی پایگاه داده توالی(مانند بلاست) و یا برنامه‌های هم‌ترازسازی توالی(مانند کلاستال, تی-کافی و...) مورد استفاده قرار می‌گیرد.

نرم افزارهای مورد استفاده در تهیه نقشه های ژنتیکی
نرم افزارهای مختلفی برای ترسیم نقشه های ژنی وجود دارد. اما تفاوت اساسی آنها در الگوریتم های به کار رفته برای مرتب کردن نشانگرها و نوع جمعیتی که استفاده شده است؛ می باشد. در ترسیم نقشه جمعیت های کوچک و فامیل های نسبتاً دور (مانند انسان و اصلاح دام) اطلاعات مربوط به 2 یا 3 نسل متوالی مورد استفاده قرار می گیرد و از نرم افزارهای لینکاژ (Linkage) یا کری مپ (Crimap) استفاده می شود. نرم افزار مپ میکر (Mapmaker) غالباً در جمعیت های بزرگ حاصل از تلاقی دو لاین اینبرد که در اصلاح نباتات مرسوم است؛ استفاده می شود. این نرم افزار در جمعیت هایی که از یک تقسیم میوز حاصل شده اند؛ مانند تلاقی برگشتی و دابل هاپلوئیدها، و جمعیت 2F (با نشانرهای غالب و همبارز) و نیز جمعیت لاین های اینبرد به کار برده می شود. 

ترسیم نقشه شامل چندین مرحله توالی می باشد: 

1.      مپ میکر درصد نوترکیبی و امتیاز ال او دی برای تمام جفت نشانگرها را به صورت دو به دو محاسبه می کند. 

2.      حد بالا برای نسبت نوترکیبی و حد پایین برای امتیاز ال او دی تعیین می شود. 

3.      گروه های پیوسته ژنی به گونه ای مشخص می شوند که در هر یک نشانگرها به طور متوالی قرار گرفته باشند. 

4.      مرحله بعدی عبارت است از مرتب کردن مکان های ژنی در درون هر گروه پیوسته ژنی.

5.   با افزایش تعداد نشانگرها در هر گروه پیوسته ژنی به بیش از 6 الی 7 نشانگر، محاسبه احتمال درست نمایی تمام ترتیب ها، غیرممکن خواهد بود. لذا در طی تهیه نقشه 6 الی 7 نشانگری که در گروه ها به خوبی توزیع شده اند؛ انتخاب می شوند. سایر نشانگرها براساس آنهایی که قبلاً منظم شده اند؛ جای داده  می شوند.

6.      زمانی که ترتیب نشانگرها مشخص شد؛ فاصله مابین آنها محاسبه می شود (فاصله هالمن یا کوزامبی).

توسط دستورات نرم افزاری ارائه نقشه ژنی با کیفیت بالا را ممکن می شود: یا با تغییرات جزئی با دستور "ریپل" (Ripple) و یا به وسیله تجزیه تغییراتی که از حذف هریک از نشانگرها نتیجه می شود با دستور "دراپ مارکر" (Dropmarker) جستجو برای وقوع کراسینگ اور مضاعف نزدیک هم با دستور "ارور دیتکشن" (Error detection).

البته دقت یک نقشه نه فقط به اندازه جمعیت، بلکه به وجود نشانگرهایی واجد اریبی معنی دار در تفرقشان و خطای تعیین ژنوتیپ بستگی خواهد داشت. در صورت وقوع خطای تعیین ژنوتیپ، فاصله افزایش می یابد. نسخه سوم نرم افزار مپ میکر دارای ابزار جستجو عملکرد تصحیح کننده برای خطاهای تایپی می باشد؛ در حالی که نرم افزار نسخه سوم جمندل (لیو و کناپ 1990) انحرافات تفکیک در 2F را محاسبه می کند. 

سرانجام نرم افزارهای جوین مپ (Joinmap) و جیمندل می توانند با تلفیق اطلاعات چندین نقشه، نقشه ای مرکب را برای چند جمعیت ایجاد کنند. همچنین این نرم افزارها قادرند جوامع حاصل از تلاقی افراد هتروزیگوت را تجزیه کنند. 

نرم افزاهای دیگر مثل Hypregene برای نمایش ژنوتیپ ها به صورت گرافیکی و نیز qGENE همه این ابزارهای نشانگری مهم DNA را در یک واحد منفرد جمع آوری می نماید. 

