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【摘要】

在介绍MrBayes 3.1程序基本特点以及Nexus文件准备的基础上，选取普通
DNA序列、普通蛋白质序列、含编码区域的DNA序列、mRNA序列以及混合型
数据文件为例分别介绍了MrBayes 3.1程序的基本使用方法，为初学者正
确使用该程序提供了操作指南，同时为深入学习与掌握该程序的特殊用途
打好基础。
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