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1. 分析项目简述： 

通过计算样本的 Alpha-多样性指数可以反映微生物群落的丰度（Richness）、均匀性（Evenness）及多样性
等。常用来计算物种丰度或多样性的指数包括： 
 
Chao1：Chao1 指数常用来估算物种总数； 
 
Simpson：用来估算微生物多样性指数之一，既考虑了物种的丰度（Richness）也考虑了均匀性（Evenness）。
这里的结果为 1-D（D 为 Simpson’s Index），值越高代表多样性越高； 
 
Shannon：香农-维纳指数(Shannon-Wiener index)，最常用来评估样本中微生物多样性。Shannon 是一种基
于信息理论的测量指数，结果包含物种数及均匀性两种成分，值越大说明群落多样性越高； 
 
Faith’s PD：Faith’s Phylogenetic Diversity26,是最常用的系统发育多样性度量方法，其计算方法是对进化树的
所有枝长求和，因此需要用到进化树； 
 
指 标 说 明 ： 其 它 指 标 及 公 式 可 参 考  http://scikit-
bio.org/docs/latest/generated/skbio.diversity.alpha.html#module-skbio.diversity.alpha。 
 
 

2. 工具用途及使用场景： 

本工具用于从原始 OUT 表统计计算群落在各分类水平上的相对丰度。 
本工具计算输出结果文件可用于以下云工具的输入文件： 
Alpha 多样性盒型图 
Alpha 多样性 Duncan 检验 
Alpha 多样性散点图 
稀释曲线 
等级丰度曲线（Rank Abundance Curve） 

3. 您需要准备以下文件： 

3.1 如果测序样本无分组，请准备以下文件： 
文件 1：otu_table_v1.csv  
路径：\02.OTUAnalysis\Core_files 
 

3.1.1 如果测序样本有分组，请再准备以下文件： 
必须文件：sample_info_v1.csv 
路径：\02.OTUAnalysis\Core_files 

 
3.2 其他可选文件 
无。 
 

4. 操作界面： 
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群落组成计算界面左侧为文件输入及参数调整区域，右侧为输入文件实时展示区域。 
 

5. 操作步骤： 

本项操作由数据整理上传、alpha 多样性指数选择选择和数据输出 3 部分组成。 
第 1步：数据整理上传 
在 Step 1 区域的 “上传 out 文本文件 ”入口点击浏览，选择 otu_table_v1.csv 文件（路径：
\02.OTUAnalysis\Core_files），文件分隔符选择默认“逗号”，如下图所示： 
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如果样品无分组，请接下来进行第 2 步操作。 
 
注意：如果样品进行了分组分析，则需上传样品信息表，详细操作如下： 
在完成了“上传 out 文本文件”导入 OTU 数据后，勾选“是否分组”复选框，在下方“选择分组文件”入口出选择
导入 sample_info_v1.csv 文件（路径：\02.OTUAnalysis\Core_files），如下图所示： 

 
完成以上操作后，请接下来进行第 2 步操作。 
 
第 2步：数据整理参数选择 
在 Step 2 区域对导入数据进行 alpha 多样性指数进行选择，在此步骤可选择 1 个或多个指数。该步骤提供
9 项 alpha 多样性指数进行选择，分别是 Observed、Chao1、ACE、Shannon、Simpson、InvSimpson、Fisher、
Coverage、PD，请根据后续展示需求调整所需参数。 
 
以下对该步骤参数进行详细说明： 
Alpha 多样性是指通过单样本的多样性分析反映样品内的微生物群落的丰富度和多样性，通常有测序深度指
数（Observed spieces 和 Good’s coverage）、菌群丰度（Chao1 和 ACE）和菌群多样性指数（shannon 和
simpson）。 
a. Observed 

Observed species，代表 OTUs 的直观统计。 
 

b. Chao1 
用 chao1 算法估计群落中含 OTU 数目的指数，chao1 在生态学中常用来估计物种总数，由 Chao (1984) 
最早提出。Chao1 值越大代表物种总数越多。Schao1=Sobs+n1(n1-1)/2(n2+1)，其中 Schao1 为估计的
OTU 数，Sobs 为观测到的 OTU 数，n1 为只有一条序列的 OTU 数目，n2 为只有两条序列的 OTU 数目。
Chao1 指数越大，表明群落的丰富度越高。 
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c. ACE 
是用来估计群落中含有 OTU 数目的指数，同样由 Chao 提出(Chao and Yang, 1993)，是生态学中估计
物种总数的常用指数之一。默认将序列量 10 以下的 OTU 都计算在内，从而估计群落中实际存在的物种
数。ACE 指数越大，表明群落的丰富度越高。 
 

d. Shannon 
香农-维纳指数(Shannon-Wiener index)，最常用来评估样本中微生物多样性。Shannon 是一种基

于信息理论的测量指数，结果包含物种数及均匀性两种成分，值越大说明群落多样性越高。 
e. Simpson 

用来估算微生物多样性指数之一，既考虑了物种的丰度（Richness）也考虑了均匀性（Evenness）。
这里的结果为 1-D（D 为 Simpson’s Index），值越高代表多样性越高。 

 
f. InvSimpson 

 
g. Fisher 

 
h. Coverage 

Good’s coverage 指加入丰度为 1 的 OTUs 数目，加入低丰度影响 
i. PD 

Faith’s PD：Faith’s Phylogenetic Diversity, 是最常用的系统发育多样性度量方法，其计算方法是对进化
树的所有枝长求和，因此需要用到进化树。如勾选 PD 复选框，则会出现进化树文件输入框，请在结题
报告以下路径寻找并输入进化树文件： 02.OTUAnalysis\Core_files，文件名：rep_phylo_v1.tre。示例如
下图所示： 

 
 
第 3步：数据输出 
通过以上 2 个步骤进行数据导入及参数设置后，点击“下载数据”按钮导出计算结果数据，用于后续作图分
析。 
默认导出文件文件名：Alpha_diversity_data.csv。 
未分组结果： 
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分组结果： 

 
注意： 
导出文件可进行重命名，但必须是英文字符，如字符间需添加间隔可用半角下划线“_”，不可使用非英文字
符、*、#、？、$、\、/等特殊字符。 
导出文件后缀为“*.csv“，不可更改此后缀。 
 

6. 术语简述： 

Apha 多样性：也被称为生境多样性（within-habitat diversity），指一个特定区域或生态系统内的多样性，
用于反映区域内物种丰富度和均匀度的指标。通常我们获得的一个样品中的物种多少、物种的分布是否均
匀等指标被称之为这个样品的 Alpha 多样性，是这一个样品所代表的区域的本身属性。 
 
Alpha 多样性指数：我们在描述一个区域或者样品的 Alpha 多样性时会使用一些计算方法计算出一个数值指
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数来表征这个样品的 Alpha 多样性。常用的 Alpha 多样性指数包括：观测到的物种数目、Shannon 指数、
Simpson 指数、Chao1 指数、ACE 指数、faith PD 指数等。云平台中提供的多样性指数及其说明如下： 
 
Observed species： 
物种丰富度指数（Observed species）为群落中丰度大于 0 的物种数之和，值越大表明群落中物种种类越丰
富。物种丰富度指数在计算中对所有存在的物种（无论优势物种或稀有物种）等权重看待，只关注物种存在
与否，与它们的相对丰度无关。此外，丰富度指数对抽样深度所造成的差异也非常敏感。 
 
Chao1： 
Chao1 指数在生态学中作为度量“物种丰富度”的指标，其值越高代表群落物种越丰富。Chao1 指数基于假
设：当在群落中随机抽取个体时，若不断有新的物种被发现，则表明群落中尚存一些稀有物种还未被观测
到；直到已经抽取到的所有物种均保证至少被抽到两次时，即未再出现新的物种被发现时，则可以认为该群
落中的所有物种已经全部被观测到。据此可用于估算群落物种总数，且对稀有物种很敏感。 
 
ACE： 
ACE 指数在生态学中同样作为度量物种丰富度的指标,其值越高代表群落物种越丰富。在群落物种测量中，
根据丰富/稀有物种（根据指定阈值为界限）以及仅包含 1 个个体的物种，计算 ACE 指数用于估算群落中尚
未被观测到的物种数量。其值越大，代表该群落中真实物种种类越多。 
 
Shannon 
香农指数（Shannon index）同时考虑了物种丰富度以及均匀度。它反映了能够预测在群落中随机选择的个
体属于哪些物种的不确定性。如果群落仅由单一物种组成（种群），那么随机选择的个体必定为那个唯一的
物种，此时不确定性就为零；否则将无法得知随机被选择的个体究竟属于什么物种，并且不确定性也会随着
群落物种种类数的增多而增加。但是，如果群落中存在一种或少数几种物种占据了优势地位（与其它物种相
比，它们在丰度上具有明显的优势），那么不确定性就不会那么高。当群落完全均匀，即群落中所有物种丰
度完全一致时，Shannon 指数的值达到最大。 
 
Simpson 
辛普森指数（Simpson index）同样考虑了物种丰富度以及均匀度，但与 Shannon 指数相比，它更受均匀度
的影响。经典 Simpson 指数代表了在群落中两个随机选择的个体属于同一物种的概率，当群落物种丰富度
增加时，这种概率降低，即 Simpson 指数随着物种丰富度的增加而降低。 
 
invSimpson 
由于经典 Simpson 指数与物种丰富度相反的趋势不直观，如今常用演变而来的 Gini-Simpson 指数表示
Simpson 指数，即用 1 减去经典 Simpson 指数数值后得到。此时 Simpson 指数随着丰富度的增加而增加（二
者保持一致的趋势）。 
 
Fisher 
Fisher 指数假设物种的丰富度符合对数系列分布，可以衡量物种多样性。 
 
Coverage： 
Coverage 常用在微生物 16S/18S/ITS 测序中，作为反映测序深度的指标。其值越接近于 1，说明测序深度
越合理，测序深度已经基本覆盖到样品中所有的物种；反之，测序深度不高，许多物种仅被测到了一次，
暗示着很多低丰度物种可能尚未被测序测到。 
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PD 
谱系多样性（Phylogenetic diversity，PD）定义为在系统发育树上跨越给定的一组分类群所经过的所有系统
发育分支的最小总长度。而在实际计算群落谱系多样性时，除了进化距离外，物种丰度数据也是必不可少
的。并且可以预期，较大的 PD 值对应于更大的群落物种多样性。 
 

7. 常见问题解答： 

Q：应该选择什么 Alpha 多样性指数？ 
A：选择 Alpha 多样性指数有两个原则：1、根据研究目的选择合适的。例如：如果关注丰度的变化可以考
虑选择跟丰度关系密切的多样性指数，如 Chao1 指数。如更关注均匀度可以考虑 Simpson 指数等；2、比
较多个计算结果，看哪种指数更能反映样品或分组的趋势。 
 


