
腸内細菌叢解析データの開き方
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納品データのダウンロード

納品のデータリンクが貼られたメールが送信されてきます。
リンク先から「7Zipファイル」をダウンロード、解凍します。

このアドレスは例ですのでクリックして
開くことはできません。納品時のメール
をご確認ください
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収録データ（生データの保存）

ダウンロード、解凍すると「OTU」と「Raw Data」フォルダが収録されています。
まずはRaw Dataのダウンロードを行います。

開く HTMLファイルを開きます

ブラウザでこの画面が開きますので、
「Download All Data」
からダウンロードします。
この「fastqファイル」が生データになります。

将来、このデータを次のデータと比較したい、となった場合必要
になりますので、もう一度解析に使用する可能性がある場合はと
くに大事に保管してください。

※解析元では3か月保管後に消去します
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収録データ（レポート）

開く
開くとブラウザにレポートが展開します

「MANUAL Download」からシーケンスデータの解析条件を
閲覧できます。

使用しているソフト、バージョン、設定値情報などが記載さ
れています。

各項目の[HTML]をクリックするとブラウザ上での閲覧
[EXCEL]をクリックすると編集可能なファイルを入手できます。
（詳しくは次ページ）
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Bar type [HTML] をクリック

収録データ（細菌叢データの確認）

階層のタブをクリックすることで、PhylumからSpeciesま
で、すべての階層で結果を表示可能

Phylum（門） Species（種）
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Area type [HTML] をクリック

収録データ（細菌叢データの確認）

階層のタブをクリックすることで、PhylumからSpeciesま
で、すべての階層で結果を表示可能
※データ内容はBar type と同じ

Phylum（門） Species（種）
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OUT abundance [ EXCEL ]をクリック
エクセルファイルをダウンロード

収録データ（細菌叢グラフを自分で作る、表示順を変えたい時など）

Denovo0からすべてのOUTが、データベースのどのアクセッションNo.にヒットしたか、第3候補まで表示される。
生物の階層ごとに2候補以上が一致した場合分類結果が表示され、一致しない場合は「_」が表示される。

No.をクリックするとデータベースへとリンクする
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Taxonomic assignment

Taxonomy abundance - Count [ EXCEL ]をクリック

収録データ（細菌叢グラフを自分で作る、表示順を変えたい時など）

CountとRatio のファイルがあり、PhylumからSpeciesまで、すべての階層をシート別に収録
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Diversity statistics

Community richness & diversity [ HTML ] をクリック

収録データ（α多様性解析結果）

下記の数値を収録

Chao1：検体中に存在する菌種数の推定値（期待値）
Shannon index：検出された種の数と均一性を評価した指数。数値が高いほど多様性も高い
Gini Simpson：シャノン指数と同じく種の数と均一性を評価した指数。多くの種が

均一に検出されると1に近づく（1にはならない）
Good‘s Coverage：取得データ量が評価に十分かの参考値となる。0.99以上が望ましいとされる。

腸内細菌叢解析におけるα多様性とβ多様性

α多様性 ： 1人の患者（個体）の腸内細菌叢において、どのくらいの
種類がどのくらい均等に存在しているか？ （個体内の比較）

β多様性 ： 患者（個体）AとBの間で、どれくらい多様性が異なるか？
（個体間の比較）
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Diversity statistics

Rarefaction[ HTML ] をクリック

収録データ（α多様性解析結果）

シーケンスリード数と検出された種の数のグラフ。
シーケンスリード数が十分であったかの参考となる。
グラフがプラトーに達していない場合は、リード数が
不足している可能性がある。
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Diversity statistics

PCoA(weighted unifrac) - 2D plot [ HTML ] 

または PCoA(unweighted unifrac) - 2D plot [ HTML ] 

をクリック

収録データ（β多様性解析結果）

距離が離れているほど菌叢が違って
いることを表す。

Weighted Unifrac：リード数を考慮
(リード数の重みをつけて評価)

Unweighted Unifrac：リード数は考
慮しない
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Diversity statistics

PCoA(weighted unifrac) - 3D plot [ HTML ] 

またはPCoA(unweighted unifrac) - 3D plot [ HTML ] 

をクリック

収録データ（β多様性解析結果）

距離が離れているほど菌叢が違っている
ことを表す。

Weighted Unifrac：リード数を考慮(リー
ド数の重みをつけて評価)

Unweighted Unifrac：リード数は考慮し
ない
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Diversity statistics

PC value [ HTML ] をクリック

収録データ（β多様性解析結果）

寄与率の高いデータから順にPC1、PC2、PC3・・・
とナンバリングされます。

このデータから任意のデータを用いて2D plot図など
を作成可能です。

PC1とPC2を使用した一例
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Diversity statistics

UPGMA tree comparing samples(weighted unifrac) [ HTML ] 

または(unweighted unifrac) [ HTML ] 

をクリック

収録データ（β多様性解析結果）

サンプル間の類似度（非類似度）を視覚化します。
群集構造が近いサンプル同士でクラスタリングされます。
上流で分かれているほど菌叢が違っていることを表します。
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収録データ（Summary）

Summary [HTML] をクリック

解析前処理（低Qualityリード、キメラリード除去）
後のリード数を記載しています。
こちらのリードを基に、 OTU （operatiomal

taxonomic unit）の分類を行います。
配列の類似性が97%以上の配列を１つのOTUとして
定義します。
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収録データ（FASTA）

[FASTA] をクリック

OTU解析の結果、得られたシーケンスリードを表示します。
データベースを使用して相同性の再解析などに使用できます。
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収録データ（郡内距離と群間距離比較）

Excelにコピー

全検体の総当たりのunifrac distanceデータが得られる。
郡内距離と群間距離で有意差検定が可能

0

0.1

0.2

0.3

0.4

wild vs wild wild vs APP APP vs APP

Unifrac distance(Ave)

有意差無し 有意差無し

納品データのフォルダを開きます。


