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摘要 目的　研究构建基于共祖 （identity-by-descent，IBD） 片段算法预测远亲缘关系分析流程并评估预测准确性。          

方法　采用高密度单核苷酸多态性（single nucleotide polymorphism，SNP）芯片对253份家系样本进行检测，研究基于 IBD

片段算法的分析流程进行两两个体间亲缘关系预测，评估预测准确性。随机减少SNP位点，评估位点数对算法预测准确性

的影响。结果　IBD片段算法预测1~7级亲缘关系平均置信区间准确率为94.72%，预测可信度为99.77%，6级及以上亲缘关

系预测时出现假阴性。随着SNP数量减少，预测准确性会出现一定程度的下降。结论　IBD片段算法可用于7级以内亲缘关

系的预测，该算法在群体遗传学、法医遗传学等领域有重要应用价值。
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短串联重复序列 （short tandem repeat，STR）

是司法鉴定领域进行亲缘关系鉴定的主要遗传标

记，但其只能对亲子［1］、同胞［2］、祖孙［3］等 2 级

以内的近亲缘进行关系鉴定。单核苷酸多态性

（single nucleotide polymorphism，SNP） 位点具有

分布广泛、突变率低等特点，随着全基因组测序

（whole genome sequencing，WGS）、高密度SNP基

因芯片等检测技术的发展成熟，利用高密度 SNP

数据预测远至7~9级亲缘关系成为近年来法医遗传

学领域研究热点［4-10］，该技术即为法医SNP系谱推

断技术。2018年美国警方首次使用法医 SNP系谱

推断技术搜索到“金州杀手”的远亲［11］，然后构

建系谱树，进而找到凶手成功破获了 42年前的冷

案，该技术被《科学》杂志（Science）评为当年

十大科学突破之一。此后，美国警方利用该技术为

数百起冷案积案提供关键线索。一项基于美国白人

的研究表明［4］，建立约占人口 2%的 SNP数据库，

即可为约 99% 的人口找到至少一名 3 代表/堂亲

（即7级亲缘）。研究和实践表明［12-14］，法医SNP系

谱推断与传统STR技术相结合已成为法医DNA服

务冷案积案侦查的新模式。

目前基于高密度 SNP 数据进行远亲缘关系推

断的方法众多，包括：似然比算法、共享等位基因

比 例 （identical by state， IBS） 算 法 、 共 祖

（identity-by-descent，IBD） 片段算法等［15］。似然

比算法需提前给出一对个体之间具体关系类别的备

择假设和两者无亲缘的原假设，再根据亲缘关系的

两个互斥假设，观察个体间的遗传标记数据的条件

概率，通过比较得到两假设条件概率的似然比。

IBS 算法［16-17］通过评估样本间每个 SNP 等位基因

频率，计算基因组中共享等位基因比例程度确定亲

缘关系等级。以上两种算法适合预测4级以内亲缘

关系，5 级以上的亲缘关系预测准确性显著降

低［16］。IBD片段算法通过检测 IBD，即来自一个共

∗ 国 家 自 然 科 学 基 金 （82171870）， 公 安 部 技 术 研 究 计 划

（2021JSZ15） 和 中 央 级 公 益 性 科 研 院 所 基 本 科 研 业 务 费

（2021JB004）资助项目。

∗∗ 通讯联系人。

李彩霞  Tel： 010-83752706， E-mail： licaixia@tsinghua.org.cn

赵东  Tel： 15010055761， E-mail： dzfslm@163.com

收稿日期： 2022‑11‑21， 接受日期： 2023‑04‑11



刘京，等：基于高密度单核苷酸多态性的共祖远亲缘关系预测算法准确性研究2023；50（12） ·2981·

同祖先的相同DNA片段长度和数量，判断亲缘关

系远近。由于减数分裂时，父母双方的DNA会发

生断裂和重组，亲缘关系越远意味着传递代数（重

组）越多，个体间共享的 IBD片段就越短，IBD长

度使用厘摩（cM）衡量。该算法适于预测 7 级左

右的亲缘关系，某些情况下可预测高达 12级的亲

缘关系［18］。

IBD 片段算法是目前法医系谱推断最常用算

法。但在中国法医遗传学应用实践中，存在如下问

题：a. 国外研究大多基于模拟亲缘关系对和欧美人

群亲缘关系对［18］，欠缺适合中国人群真实亲缘关

系的参数优化、准确性评估等系统性研究；b. 需对

高密度 SNP 数据进行格式转换、同源染色体分型

等处理，分析流程繁琐，普通法医工作者难以完

成。本项目组在国内首次研究构建了适合法医应用

的 IBD亲缘关系级预测的自动分析算法流程，实现

了大量样本两两个体之间亲缘关系的批量计算，并

为多起命案积案侦破提供了关键线索［12-13］。本文详

述了该算法流程的构建和优化研究，并基于中国5

个汉族大家系样本的真实亲缘关系对进行了 IBD片

段算法预测准确性评估。本文研究成果将为中国法

医 SNP 系谱推断技术的研究和应用提供数据支撑

和软件支持。

1　材料与方法

1.1　样本来源

采集本研究团队 5名成员的汉族家系 253人份

样本，总共 5 560 对亲缘关系 （图 1），包括一级

（1st）、二级（2nd）、三级（3rd）、四级（4th）、五

级（5th）、六级（6th）、七级（7th）、八级（8th）、

九级（9th）、大于九级（10~14 级，>9th）亲缘关

系，以及26 318对无亲缘关系。所有样本在采集前

均签署知情同意书，本研究通过了公安部鉴定中心

伦理委员会审查（编号：2021-006）。

1.2　DNA提取与检测

使 用 MagAttract M48 DNA Manual 试 剂 盒

（Qiagen 公司，德国） 提取 DNA，使用 NanoDrop 

2000c分光光度计（Thermo Scientific公司，美国）

进行DNA定量。使用WeGene V2基因芯片（安澜

智能公司，中国）进行SNP检测（DNA模板量均

大于 500 ng，芯片位点检出率均大于 98.5%），获

得约70万SNP位点分型数据。

1.3　数据分析

本研究形成的 IBD片段算法集成到项目组前期

开发的 DNA 系谱推断系统 DGA v1.0［19］进行亲缘

关系预测。

1.4　亲缘关系推断算法参数优化

1.4.1　预测准确性评估指标

为了评估 IBD片段算法在中国真实家系亲缘关

系 对 预 测 准 确 性 ， 本 文 使 用 绝 对 准 确 率

（accuracy，AC）、置信区间准确率 （confidence 

interval accuracy， CIA）、 假 阴 性 率 （false 

negative，FN）、假阳性率 （false positive，FP）、

预测可信度（prediction credibility，PC）作为评估

指标。AC是指某亲缘等级的调查亲缘关系对应的

所有关系对中，预测结果同样是此等级的关系对所

占的比例；CIA是指某亲缘等级的调查亲缘关系对

应的所有关系对中，预测结果是此等级或此等级

±1级的关系对所占的比例［16］；FN是指某亲缘等级

的调查亲缘关系对应的所有关系对中，预测结果是

“无关”的关系对所占的比例；FP是调查亲缘关系

为“无关”（大于14级）的所有关系对中，预测结

果是“有关”（1~9级）的关系对所占的比例；PC

是指某亲缘等级的预测亲缘关系对应的所有关系对

中，调查亲缘关系为“有关”的关系对所占的

比例。

1.4.2　IBD片段长度阈值优化

为了评估不同匹配片段最低检出长度阈值对预

测准确性的影响，设置了 0、3、6、9、12、15、

20 cM 7个不同的 IBD片段长度阈值，评估不同最

低检出 IBD片段长度阈值的预测准确性。

0

250

500

750

Survey kinship degree

N
u
m

b
er

1st

332Number

2nd

287

3rd

382

4th

536

5th

845

6th

935

7th

873

8th

480

9th

246

Fig. 1　The distribution of survey kinship degree
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1.4.3　支持向量机（SVM）优化

为了提高亲缘关系预测等级的准确性，本研究

使用支持向量机 （support vector machine，SVM）

方法对 IBD片段算法中基于 IBD片段数量和长度预

测亲缘关系等级进行优化，将预测有亲缘关系 IBD

片段总长度和平均长度的最小值设为阈值。本研究

根据阈值设置3个集合（图2）：集合1，预测为有

亲缘关系的关系对；集合2，有 IBD片段结果的关

系对中 IBD片段总长度和平均长度均小于该阈值的

关系对；集合 3，有 IBD片段结果的关系对中 IBD

片段总长度和平均长度均大于该阈值但被预测为无

关的关系对，将集合 1和集合 2合并作为训练集，

将集合3作为测试集，通过训练集对测试集重新进

行分类，以降低较远（6级及以上）亲缘关系预测

的FN。

1.5　不同数量SNP预测评估

由于法医物证受时间、环境等影响，经常会发

生DNA降解，检出的SNP位点会随之减少。为了

模拟降解 DNA 对该系谱推断算法预测效能影响，

本文对位点进行随机的梯度下降筛选，将筛选的位

点组合进行两次亲缘关系预测的平均结果与原始数

据结果进行比较，评估不同密度 SNP 位点组合对

预测准确性的影响。

2　结 果

2.1　基于IBD片段算法的亲缘关系分析流程

本文研究的 IBD片段算法包括如下分析流程：

过滤 SNP 数据中的冗余信息，筛选位点，对筛选

后数据进行格式转换，同源染色体分离，查找和合

并各染色体上 IBD匹配片段，基于 IBD片段长度、

数量等值预测个体间亲缘关系等级，在算法研制过

程中进行 IBD片段长度阈值、SVM亲缘等级预测

等优化（图 3）。其中同源染色体分离选取了千人

基因组中国人群作为参考数据集，使用隐马尔可夫

（HMM）算法将待分析数据父源和母源染色体分

离；IBD片段长度计算时参考了HapMap计划网站

中SNP物理距离（bp）与遗传距离（cM）之间的

关系进行厘摩值转换。基于以上分析流程，本研究

使用 Python 编写了基于 IBD 片段算法进行亲缘关

系分析的 pipeline，实现了数据预处理自动化、两

两个体亲缘关系计算批量化等功能。

2.2　亲缘关系推断参数及SVM优化结果

2.2.1　亲缘关系推断算法结果

使用上述 IBD片段算法对253份高密度SNP数

据进行亲缘关系计算，将所有个体间预测的1~9级

亲缘关系等级与实际调查的亲缘关系进行比较并计

算准确性评估指标（表1）。表1可以看出，前5级

有较高的准确率，平均 CIA 为 99.14%，FN 为 0。

随着亲缘关系等级的增加，准确率也随之降低，6

级开始出现假阴性，8级及以上假阴性明显增加。

1~7级亲缘的预测可信度较高，平均值为99.75%。

2.2.2　IBD片段长度阈值研究结果

使用软件计算两两个体 IBD片段长度时，需设

置最低检出 IBD片段长度阈值。为评估该参数对预

测准确性影响，本文设置了 0 （即无最低检出 IBD

片段长度限制）、3 （默认参数）、6、9、12、15、

20 cM七个不同阈值长度阈值，计算在 253份样本

中预测准确性变化情况。图 4a展示了不同 IBD片

段长度阈值下AC变化情况；图4b展示了不同 IBD

片段长度阈值下CIA变化情况；图 4c展示了不同

IBD片段长度阈值下PC变化情况；图4d展示了不

同 IBD片段长度阈值下FN变化情况；图4e展示了

不同 IBD 片段长度阈值下 FN 平均值和 FP 变化情

况。对比显示 0~9 cM IBD片段阈值参数对预测准

确性影响不大，当 IBD片段阈值大于 9 cM，CIA、

FP 均有一定程度降低，而 PC、FN 有一定程度

增加。

Prediction Related Kinship (PRK)

Cutoff: min mean IBD length A and min sum IBD length B in PRK 

Training data: Set 1+Set 2 Test data: Set 3

Set 1: PRK Set 2: PUK<A & PUK<B Set 3: PUK>A & PUK>B 

Prediction Unrelated Kinship (PUK)

Fig. 2　The SVM training and test data set

Algorithm: IBD algorithm analysis process     

Data: plink data U: bed, bi, fam

Result: predict kinship degree

1

2 We phase data V and get phased data VP; then we convert

phased VP to plink data U1;

3 We impute plink data U1 with genetic diactanc and get plink

data U2; then, we set IBD length threshold L;

4 for i�L do

5 Minimum IBD length: i;

6 Infer pairwise IBD segment from plink data U2;

7 Estimate kinship degree by IBD segment;

8 End

9 Finally, select optimal minimum IBD length i and use SVM to optimize

the prediction kinship degree.

We filter plink data U and convert U to vcf format V;

Fig. 3　IBD algorithm analysis process
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Fig. 4　Accuracy evaluation of different IBD fragments threshold
(a-e) corresponding to AC, CIA, PC, FN, FP in different IBD fragments threshold.

Table 1　Accuracy statistics of IBD algorithm in predicting kinship degree of 253 samples

Survey 

kinship

1st

2nd

3rd

4th

5th

6th

7th

8th

9th

>9th

UN

PC/%

Predict Kinship

1st

331

2

100

2nd

162

100

3rd

1

122

346

12

100

4th

1

33

433

58

100

5th

3

91

539

96

6

100

6th

224

433

100

12

1

99.87

7th

20

294

302

58

3

3

10

98.41

8th

4

76

228

117

28

10

74

86.25

9th

16

114

97

48

57

372

44.09

UN

20

123

196

167

574

25 861

AC/%

99.70

56.45

90.58

80.78

63.79

46.31

34.59

24.38

19.51

CIA/%

99.70

99.65

99.21

100.00

97.16

88.02

72.16

56.67

30.89

FN/%

0.00

0.00

0.00

0.00

0.00

2.14

14.09

40.83

67.89

89.13

FP/%

1.74

AC: the probability of correctly predicting two related individuals as the degree of their survey kinship; CIA: the probability that two related 

individuals is predicted to be within the range of 1st of their survey kinship, and above 7th degree or unknown relationship is not taken into 

consideration; FN: the probability of predicting two related individuals as unrelated; FP: the probability of predicting two unrelated individuals as 

within 7th degree.
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2.2.3　SVM优化模型结果

表 1结果显示 6级及以上亲缘关系预测时会出

现假阴性。为提高算法预测能力，降低FN，本研

究使用SVM方法对基于 IBD片段数量和长度预测

亲缘关系等级的过程进行优化，将所有个体间预测

的1~9级亲缘关系等级与实际调查的亲缘关系进行

比较并计算准确性评估指标（表2）。优化后前5级

平均 CIA 为 99.16%，6 级 FN 由优化前的 2.14% 降

为 0.43%，7级 FN由优化前的 14.09%降为 7.10%。

为进一步评估SVM优化后预测性能，绝对准确率

等评估指标与2.2.1常规流程进行横向对比（图5），

结果显示 SVM 优化后提高了远亲缘（6~9 级）关

系等级CIA，降低了其FN。

Table 2　Accuracy statistics of SVM IBD algorithm in predicting kinship degree of 253 samples

Survey 

kinship

1st

2nd

3rd

4th

5th

6th

7th

8th

9th

>9th

UN

PC/%

Predict Kinship

1st

331

2

100

2nd

161

100

3rd

1

123

346

12

100

4th

1

33

434

61

100

5th

3

90

537

96

6

100

6th

224

436

101

12

1

99.87

7th

19

292

303

58

3

3

10

98.55

8th

4

82

240

125

32

14

254

66.18
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Fig. 5　Accuracy evaluation before and after SVM optimization
（a）  AC/CIA/FN rate before and after SVM. （b）PC rate before and after SVM.
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2.3　真实亲缘关系IBD片段长度分布

通过研究构建的算法流程，本文分析253份样

本所有真实亲缘关系对的 IBD片段长度分布情况。

图 6 显示了 253 份样本之间真实亲缘关系等级的

IBD片段长度分布图，可以看出1~4级关系能明显

分离开来，5级以上亲缘关系 IBD片段长度分布出

现重叠，亲缘关系越远长度分布的重叠越多。

2.4　不同SNP数量预测准确性

生物检材受时间和环境等因素影响，DNA会

发生降解，SNP位点检出数也会随之降低。因此本

文通过随机筛选不同数量的位点组合，模拟低质量

样本的预测结果。从253份样本数据的所有SNP位

点中，随机筛选65万~10万、每组递减5万位点共

12组，每组位点个数随机取2次，使用优化后 IBD

片段算法预测亲缘关系，计算AC、CIA等评估指

标的2次平均值。不同数量位点预测准确性趋势如

图 7 所示。图 7a 展示了不同 SNP 数量 AC 变化情

况；图 7b展示了不同SNP数量CIA变化情况；图

7c展示了不同SNP数量PC变化情况；图7d展示了
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不同SNP数量FN变化情况。结果显示，随着SNP

数量的降低，各预测准确性评估指标会有一定程度

的下降（FN 和 FP 是随着 SNP 数量的降低而略升

高），SNP位点数下降对于超过 5级的亲缘关系预

测能力影响更明显。

3　讨 论

在群体遗传学和法医遗传学应用研究中，使用

高密度 SNP 数据进行亲缘关系预测受到越来越多

的关注。项目组先前构建了基于 IBS算法的分析流

程，并评估了其在中国人群真实亲缘中预测准确

性［16］，结果显示，该算法在 4 级以内亲缘关系有

较高预测准确性，5级及更远亲缘关系预测准确性

下降明显。IBD片段算法可以准确预测1~7级亲缘

关系，在法医 SNP 系谱推断中有广泛应用。但国

内缺乏 IBD片段算法分析流程、针对中国人群的算

法优化以及真实亲缘关系预测准确性等系统研究。

本文搭建了基于 IBD片段算法预测亲缘关系的全流

程，实现了输入数据格式预处理、批量化计算两两

个体间 IBD片段长度和亲缘关系等级等功能，并通

过软件进行了分析流程的集成自动化。使用该分析

流程对253份样本两两间1~9级亲缘关系进行预测

（表 1），结果显示 IBD片段算法可以准确预测 1~7

级亲缘关系，平均CIA为94.49%。

为进一步提升 IBD片段算法预测准确性，本文

进行了最低检出 IBD片段阈值和SVM等优化。不

同最低检出 IBD片段长度阈值结果（图 4）显示，

0~9 cM的 IBD片段阈值参数对预测准确性影响不

大，大于9 cM时预测准确性会有一定程度的降低，

分析其原因可能为：本流程所使用预测亲缘等级算

法［18］根据两个个体间共享 IBD片段的数量、长度

和位置，使用原假设（两个体不相关）与备择假设

（两个体共享有共同祖先）进行概率比较。原假设

中需要考虑群体中所有共享片段长度的均值，即群

体中随机无关个体共享 IBD片段长度，故较短 IBD

片段在该算法中会被当作群体背景噪音。Kling

等［5］研究表明，最小 IBD片段阈值最好选取在 3~

8 cM之间；De Vries等［20］研究表明，设置1~7 cM

最小 IBD片段阈值，在 1 000对 1~5级模拟亲缘关

系中预测准确率基本无变化，以上研究结论与本文

基本一致。本文还观察到亲缘关系越远，受不同

IBD片段长度阈值影响越大（图 4a），分析其原因

可能为：由于基因重组的随机性，亲缘关系越远，

两两个体间共祖片段越短，故受最低检出阈值影响

就越大。结合本文研究结果，为在实战中尽可能找

到多的亲缘关系，在后续分析中采用的阈值为      

3 cM。使用SVM优化 IBD片段算法后（图5），1~

5级亲缘关系预测的AC、CIA等评估指标均无显著

变化 （ANOVA 方差分析，P=0.98），6 级 FN 从

2.1% 降低至 0.4%，7 级 FN 从 14.1% 降低至 7.1%，

7~9级CIA也有一定升高，1~7级预测亲缘的PC经

SVM 优化后依然保持较高准确率，平均 PC 为

99.77%。综上所述，原 IBD片段算法经SVM优化

后在远亲缘关系的预测能力方面提升显著。本文对

优化后的 IBD片段算法预测结果进一步探究发现，

7 级的 FN 为 7.1%， 8 级、 9 级 FN 急剧上升至

27.71%、54.47%。Greytak等［6］研究表明，由于基

因重组的随机性，大约有 10% 的 3 代表亲 （3rd 

cousin，即 7 级） 和 50% 的 4 代表亲 （4th cousin，

即9级）没有可检测到的 IBD片段长度，与本文观

察到的FN结果基本一致。原因可能在于全基因组

SNP芯片检测的位点数量有限，在全基因组层面位

点之间分布距离较大，导致部分远亲缘关系对的

IBD片段检测不到；Al-Khudahair等［21］使用WGS

数据的探索研究表明，若SNP位点分布密度增加，

有可能提高 8级以及更远亲缘的预测能力。5级及

以下FN为0%，6级以上出现假阴性，7级的FN为

7.1%。故系谱推断实践应用时：5级及以下家系只

需检测一个样本；6、7级家系至少检测两个样本，

这样目标样本与至少一个样本确证可检出亲缘关系

的概率可达到 99.99%和 99.50%。在为侦查提供线

索过程中我们发现，更加关注的CIA对于1~7级亲

缘均超70%，但是2级亲缘关系预测的AC却较低，

大量 2级亲缘被预测到 3级。分析其原因可能是，

本流程所使用开源的预测亲缘等级算法构建和验证

均基于欧美人群［18］，在其他人群中的AC会有所降

低。Williams等［22］研究发现，该算法在非洲辛巴

族家系人群中，2级亲缘AC仅为 67%；Ramstetter

等［23］研究也发现，在墨西哥家系人群中，大量 2

级亲缘关系被预测为3级亲缘关系。在不同 IBD片

段阈值AC结果中，2级亲缘AC值出现了与其他等

级关系对不同的“先增后降”趋势，其原因也有可

能与人群特异性有关。后续，需要增加中国人群2

级和3级关系对数量，继续优化算法模型，提升中

国人群中2级亲缘预测的AC。

基于253份样本真实亲缘关系的 IBD片段长度

分布（图 6）显示，1~4级关系 IBD长度分布区分

显著，5 级以上亲缘关系 IBD 片段分布会出现重



刘京，等：基于高密度单核苷酸多态性的共祖远亲缘关系预测算法准确性研究2023；50（12） ·2987·

叠，亲缘关系越远分布重叠越多。分析其原因为：

亲代向子代传递遗传物质时会发生基因片段的断裂

与重组，亲缘关系越远，IBD片段长度会缩短且具

有一定随机性。通过将美国 Ancestry 公司基于    

24 362份欧美样本模拟亲缘关系厘摩长度分布与本

文中国汉族人群真实亲缘关系厘摩长度分布比较发

现，1~7级厘摩分布范围的趋势大致相仿，但中国

汉族人群每一级亲缘关系对 IBD片段分布范围的上

下限数值与之有所不同。表明不同人群的祖先群体

规模、婚配模式等的差异，会影响不同级别亲缘关

系对的 IBD片段长度分布范围。下一步，我们将通

过模拟家系和真实家系结合的方式，增加亲缘关系

对数量，进一步验证和优化本研究针对汉族人群研

究获得的 IBD片段分布情况和预测算法，并研究该

体系在蒙古族等其他人群中的适应性。

本研究还进一步通过随机筛选位点数，模拟低

质量样本的系谱推断预测结果。结果显示，预测准

确性随位点数量的减少而降低，当位点数少于     

20万位点时准确性下降较明显，但准确性依然处

于较高水平，而且位点数量对1~3级近亲缘关系影

响更小。但是，我们模拟随机位点数量减少时没有

考虑低检出率 SNP 芯片数据的分型错误率问题。   

De Vries等［20］研究表明，当 SNP芯片的检出率降

低时，SNP 位点分型的准确率会下降，而 SNP 分

型错误，会导致 IBD片段识别提前结束，造成 IBD

片段丢失，并最终降低 IBD片段算法预测准确率，

后续将增加该指标进行模拟数据测试，并使用真实

的低质量检材进行系统的测试。此外，高深度

WGS 技术可生成同一位置大量短读序列片段

（reads），从而确保检出 SNP 位点分型的准确性，

针对微量DNA有可能获得比SNP芯片更加准确的

分型结果。

4　结 论

本研究构建了基于高密度 SNP 数据的 IBD 片

段算法分析流程并进行了优化，基于253份中国人

群样本的真实亲缘关系评估了算法预测准确性。研

究结果表明，该算法可实现 1~7 级亲缘关系的预

测。该方法可辅助物证鉴定工作，为冷案积案等疑

难案件侦破提供重要科技支撑。
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Abstract　Objective  To construct an analysis process for identity-by-descent (IBD) algorithm to predict distant 

relatives and evaluate the prediction accuracy. Methods  253 family samples were detected by using  high-

density whole genome single nucleotide polymorphism (SNP) chip. IBD algorithm was used to predict the genetic 
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relationship between pairs of individuals, and the prediction accuracy was evaluated. The number of SNPs was 

randomly reduced to evaluate the effect of SNP numbers on the accuracy of the algorithm prediction.        

Results  Among 1-7th kinship degree, the average confidence interval accuracy of IBD algorithm was 94.72%, 

and the prediction credibility was 99.77%. The false negative of IBD algorithm was found when kinship degree is 

6 or higher. When the number of SNPs decreases, the prediction accuracy will decline to a certain extent. 

Conclusion The IBD algorithm can accurately predict the genetic relationship within the seventh kinship degree, 

and it has important application value in population genetics, forensic genealogy inference and other fields.
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