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一 Galaxy 分析平台的总体介绍

登录网址为：10.2.5.56

构成版块（如下图），主要包括工具栏、显示栏和操作历史栏三个版块。

工具栏主要包括文件和数据的上传、序列的上传和管理、数据的分类管理和数

据分析四大部分。

详细介绍如下图：



一 Galaxy 分析平台的详细操作说明

（一）File Manager------数据的上传

数据上传的方法有两种：upload file from your computer 和 text2file

1、点击 upload file from your computer，出现如下图所示的操作框，操作方法在

图中标注：



2、点击 Text2file copy the content in the text area to file，出现如下图所示的操作

框，操作方法在图中标注：

点击输出之后生成的文件需要更改文件类型和名称，具体操作如下图：

（二）Meta data manager------对上传的数据进行处理以便后续分析



高 通 量 测 序 数 据 的 原 始 文 件 一 般 为 Report 文 件 ， 即 包 含 有

domain、phylum、class、order、family、genus、oturef、样品名称的数据文件。

为方便解释说明，故对下文中出现的一些文件进行编号。

下面以名为“LHXBac.otu.report”的高通量测序数据为例，详述对数据进行重命名、

分组等操作。

按照数据上传的操作步骤将“LHXBac.otu.report”文件上传至平台，编号为 1，继

续下列步骤：

1 、 首 先 是 从 所 有 测 序 数 据 中 筛 选 出 所 有 的 细 菌 测 序 结 果 ： 在 meta data

manager 模块下，选择 select taxonomic groups from the data frame，如下图中所

示，taxonomic OUT report 项目下选择原始数据 LHXBac.otu.report，其他参数如

下图设置即可（注意下图中红圈内的两个参数要按照图示的选择），随后得到

名为 data frame selected taxonomic OUT reporter 的文件，编号为 56



2、对数据进行重命名

此步骤的目的是：将样品名称改为包含所有实验设计的名称，例如 T1RCon_a，

只在重复前面加下划线，命名规则视实验设计而定。

首先在 TXT 文档中，第一列是原来的样品名称，第二列是对应的更改之后的样

品名称，将该文件命名为 rename samples，上传至平台，改变数据类型（txt 改

为 tabular，操作同（一）-2）。选择 rename samples in a data frame，如下图所

示 data frame 框 架 中 选 择 上 一 步 得 到 的 data frame selected taxonomic OTU

reporter 文件，tag: id tabular newid 框架中选择 rename samples，点击 execute 后

右侧生成名称为 New data frame 的文件，编号为 57，此时可见样品名称已重命

名。New data frame 文件是后续很多分析的源文件。



3、接下来选择 list samples in a data frame，如下图所示, OTU taxonomic report

框架中选择上一步形成的 new data frame 文件，其他设置不变，点击 execute，

右侧生成名为 samples in the OTU report 的文件，此步目的是为了在系统中列出

所有数据，以便后续分析。

4、根据实验设计对样品进行分组，初步筛选差异可能存在的处理。在 TXT 文

件中列出所有的实验设计（根据样品名称进行分类），例如样品名称为

T1RCon_a 、 T2SLow_a 、 T3ROrg_b 、 T4SCon_c……. ， 说 明 实 验 包 括

Org、Low、Con 三个处理，T1、T2、T3、T4 四个采样期，R、S 两种生境，因此

在 txt 文件中要反应出这些信息（放在一列）。注意，TXT 文件中的名称要与

数据文件中的样品名称一致，否则系统无法识别。将该 TXT 文件命名为筛选



差异项，上传至平台，并更改数据类型。选择 get one way experiment design，

如下图所示，在 samples listed in the first column.(list samples)框架中选择上一步

生成的 samples in the OUT report 文件，在 one line one factor, levels separated by

tabular 框架中选择筛选差异项.txt 文件，点击 execute，右侧即可生成名为 one

way experiment design 的文件。 

生成的 one way experiment design 文件的内容为：



5、根据上述差异筛选的结果对数据按照因子分类，例如想比较不同生境间（ R

和 S）的差异，可从上面的筛选结果中挑出所有不同生境的分组，具体操作步

骤如下：首先下载 one way experiment design 文件，从中将所有根围和土体的数

据复制放在 Excel 中，如图：

选择 file manager 版块下的 text 2 file，将上图中的内容复制放在文本框中，如下

图，点击 execute，右侧生成名为 outfile 的文件，可将文件重命名为醒目的名字，

方便操作，此处重命名为 rhizosphere effect。

接下来选择 meta data manager 版块下的 select samples of defined factors from



data frame，taxonomic OTU report 框架中选择第 2 步生成的名为 New data frame

的文件， list of factors to be selected 框架中选择 rhizosphere effect 文件，点击

execute，右侧生成名为 selected OUT report on factors 的数据集，该数据集包括

12 个根据上述指定因子分组的数据。注意，此处生成的是一个数据合集，不

是单一的数据。该数据集的分析在分析版块中详述。

6、还有一种根据样品名称对数据进行分组的操作，首先将所有分选出来的数据

的名称放在 TXT 文档中（一列），上传至平台，更改数据类型，命名为 different

period bulk soil。之后选择 select samples based on sample list from data frame，

如下图所示， taxonomic OTU report 下选择编号为 57 的 new data frame 文件

List of samples to be selected(in first column)下选择 different period bulk soil，点击

输出，会生成一个 taxonomic OTU report 文件。该文件内就是根据要求分选出来

的相应组别的数据。



7、该模块下还有一个工具是对序列的筛选，主要是为后续 BLAST 和 heatmap 的

制作提供源数据。高通量测序除了 OTU 的结果外，还有序列结果，此处序列的

文件名称为 rep_set.fna，将其上传至平台，其他操作和 BLAST 和 heatmap 的制

作流程一起详述。

（三）Meta diversity analyser------对处理后的数据进行多种分析

1、Count taxnomic numbers  based on a a taxnomic otu reporter，点击该工具，生

成下图，O TU Taxonomic reporter 下选择 new data frame 文件，tax rank 选择 6

（属），会生成名为 Bar plot of numbers of tax 的柱形图，主要是注释到的门、

纲、目、科、属的数量，顶部的数字是基因序列的数量。



2、Calculate bray curtis based on a data frame，点击该工具，如下图所示，第一

行选择 new data frame 文件，其他设置不变，点击输出，可得到名为 bray curtis

distance 的柯氏距离结果，该文件是后续 UPGMA、NMMD 等分析的源文件。

3、UPGMA cluster analysis based on a dist matrix，该工具主要是基于柯氏距离，

得到聚类图。点击该工具，如下图所示，第一列选择上一步生成的名为 bray

curtis distance 的文件，右侧生成名为 UPGMA cluster 的聚类图，可根据该图反

应不同处理间的微生物群落结构差异情况。



4、Alpha Diversity of each sample，该工具基于 new data frame 文件，计算所比

较的处理间的 α 多样性，主要包括 chao1丰富度和均匀度指数。如下图，第一

行选择 new data frame 文件，右侧生成名为 Alpha diversity index 的文件，该文件

包含了六个指标的数据，可在此基础上做统计分析，绘制相应的柱状图。

5、接下来是针对不同因子数据集的分析，选择 one way multicomp using glm

model for binary data，OUT reporter 框架中选择（二）-5 中得到的名为 selected

OUT report on factors 的数据集，此处注意一点，如下图红圈标注文件类型应选

择第三个 dataset collection，此时系统才可显示出数据集资源。可根据分析需

要改变 tax rank to test。点击 execute，右侧生成名为 statistic results (mean + sd)

significant symbols 的数据集，此数据集包括上述分组数据在 glm 分析模型下计



算得到的属水平的微生物的差异，可下载结果查找有显著差异的微生物类群。

6、接下来选择 combine tables of oneway glm tables (one way glm multicomp) into

results tables，如下图所示，在 1：statistic results 框架中选择一个上一步中得到

的 statistic results (mean + sd) significant symbols 数据，随后点击红圈内的 insert

statistic results依次加入所有需要组合的数据。此步的目的是组合所有数据集内

的 statistic results (mean + sd) significant symbols 数据。

右侧生成名为 combined statistic table 的文件，下载该文件调整好样品顺序（按



照 T1、T2、T3、T4 采样期排序）。随后将所有数据复制，放入 tex2 file copy the

content in the text area to file 框架内，如下图所示。

操 作完成 后 点 击 execute ， 右 侧 即 生 成 一 个新的 outfile ， 将 其 重 命 名 为

rhizosphere genus（附件 3），意味着是用于分析根围效应的属水平数据。

7、接下来选择 Statistic image mark statistic result in a manner of heatmap style，

将 上 步 的 数 据转换成 更 加直观的 图 形 ， 如 下 图 所 示 ： Statistic result with

significant marker 框架中选择上一步生成的 rhizosphere genus 文件，其他设置不

变，点击 execute，右侧生成名为 statistic heatmap 的图形文件：

statistic heatmap 图示：可根据该图直观的分析不同处理间在不同分类水平上的

相对丰度的差异。



8、选择 tentative AI analyzer 版块下的 One Way Optimization PCA analyses and

plot，其中 Taxonomic OTU reporter 框架中选择 new data frame 文件，同样可根

据分析需要改变 tax rank to test，点击 execute，右侧生成名为 PCA plot 的图形文

件。

9、NMMD based on a dist matrix 和 PCoA based on a dist matrix，这两个工具的结

果反映的都是微生物群落结构，以 NMMD 为例，基于的文件都是 bray Curtis

distance 文件，图形中对不同处理的标记方式有两种，一种是如左图所示的直接

选择数据，另一种是如右图所示的选择自定义的文件，关于该文件所要求的标



记方式如下图小字所示，规定了形状和颜色所代表的数字，根据该要求，在

TXT 文件中设置三列，第一列为样品名称，第二列为形状代码，第三列为颜色

代码，上传至平台，sampling labeling pch or cols 下选择该文件。

10、还有一个工具是 PLSPM analyses and plot，在 Taxonomic OTU reporter 框架中

选择 new data frame 文件，其他设置如下图所示，右侧会生成两个文件，一个

名为 PLSPM Plot（图形文件），另一个名为 VIP variables（数据文件），此步目

的是寻找关键物种。

11、接下来是根据序列文件制作热图的方法（全部数据的热图绘制）



选 择 meta data  manager 版 块 下 的 Select  Fasta  sequences  from a  file ， fasta

sequences 框架中选择 rep_set.fna 文件，seq ids 框架中选择上步中生成的 VIP

variables 文件，此步目的是筛选出潜在物种的序列。

点击 execute ，右侧生成名为 selected sequence 的文件，选择 meta diversity

analyzer 版 块 下 的 BLAST analyses locally ， 如 下 图 所 示 ， query 框 架 中 选 择

selected sequence 文件，右侧生成名为 BLAST result 的文件，

BLAST 结果如下图，第一列为 OTU代码，第二列为与已知物种的相似度。



接下来选择 Select Taxonomic  groups from the data frame，如下图所示 Taxonomic

OTU report 框架中选择 new data frame 文件，list of taxs 框架中选择 VIP variables

文件，此步目的是从所有数据中筛选出关键 OTU 的数据，右侧生成名为 data

frame selected taxonomic out reporter 的文件。

接下来选择 Heatmap analysis of selected taxa(species)，如下图所示，data frame

for building heatmap 框架中选择上一步生成的 data frame selected taxonomic out



reporter（编号 x）文件，OTU labels: first column OTU id；second column: OTU

description 框架中选择 BLAST result 文件（编号 y），右侧生成名为 heatmap on

data x and data y 的热图。

12、接下来是制作分组数据的热图的方法（分组数据的热图绘制）

选择 PLSPM analyses and plot，如下图所示，Taxonomic OTU reporter 中选择分组

数据，右侧会生成分组数据的 PLSPM Plot（图形文件）和 VIP variables（数据文



件），此处将 VIP variables 命名为 rhizosphere VIP variables。

接 下 来 选 择 Select Fasta sequences from a file ， fasta sequences 框 架 中 选 择

rep_set.fna 文件，seq ids 框架中选择上步中生成的 rhizosphere VIP variables 文件，

此步目的是筛选出分组数据中可能的关键物种的序列。

点击 execute，右侧生成名为 rhizosphere selected sequence 的文件，选择 meta



diversity analyzer 版块下的 BLAST analyses locally，如下图所示，query 框架中选

择 rhizosphere selected sequence 文件，右侧生成名为 rhizosphere BLAST result 的

文件，

接下来选择 Select Taxonomic  groups from the data frame，如下图所示 Taxonomic

OTU report 框架中选择分组数据文件， list of taxs 框架中选择 rhizosphere VIP

variables 文件，此步目的是从分组数据中筛选出关键 OTU 的数据，右侧生成名

为 data frame selected taxonomic out reporter 的文件。



接下来选择 Heatmap analysis of selected taxa(species)，如下图所示，data frame

for building heatmap 框架中选择上一步生成的 rhizosphere data frame selected

taxonomic out reporter （ 编 号 2017 ） 文 件 ， OTU labels: first column OTU id；

second column: OTU description 框架中选择 rhizosphere BLAST result 文件（编号

2016），右侧生成名为 heatmap on data 2017 and data 2016 的热图，该热图反

应的就是分组数据的 OTU 相对丰度差异。



三、一些建议和备注：

全文中加粗、标红的字体和红色圆圈内的内容均需特别注意。

应尽量根据实验设计和实验目的对数据进行分组，有针对性的分

析数据，从而挖掘一些潜在的生物学信息。

文中的举例只是为了更加清晰明了的说明不同分析工具的功能和

操作步骤，大家应该基于自己的数据随机应变，更改相应设置。

本文只详述了目前本人所用到的一些分析工具，有一些工具并没

有提及，欢迎大家丰富扩展。


