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Em estudos de microbiomas, medidas de alfa diversidade sdo utilizadas para
analisar e contrapor amostras. Em pesquisas onde se utiliza o gene marcador 16S,
medidas de alfa diversidade geralmente utilizadas reconhecem as leituras de
sequéncia como contagem de taxons, todavia essas contagens ndo s&o absolutas,
uma vez que o método gera dados composicionais. O Indice de diversidade de
Shannon e o Teste de Simpson s&o largamente utilizados nos dados de contagem
de espécies, sendo estes calculados com base na frequéncia de cada taxon.
Entretanto, converter as contagens em abundéncia relativa ocasiona em distor¢oes
dos dados. Uma alternativa para a retificacao das analises de dados composicionais
é a transformacao dos dados através da raz&o logaritmica central de Aitchison (clr).
Contudo, utilizar os dados convertidos em clr para calcular a alfa diversidade através
dos indices mencionados seria incorreto, visto que a transformacao compila dados
negativos para taxa de baixa abundancia e as medidas citadas ndo admitem valores
negativos em suas formulas, além dos mesmos ndo poderem ser utilizados no
calculo de frequéncia de taxon. As pesquisas em microbiomas utilizando o gene
marcador 16S aumentaram nos ultimos anos, mas a auséncia de uma medida de
alfa diversidade padrao para dados composicionais impede um vasto uso dessa
opg¢ao. Uma nova ferramenta para a analise de alfa diversidade foi desenvolvida
baseada na Area abaixo da curva de abundancia transformada e o objetivo principal
deste trabalho foi testar a viabilidade de uso dessa ferramenta em estudos de
microbiomas. Foram pré selecionados 10 conjuntos de dados empiricos envolvendo
o microbioma de diferentes ambientes. Todos 0s conjuntos possuiam pelo menos
dois tratamentos com repeticdes. O software estatistico R foi utilizado para realizar
as analises. A alfa diversidade foi estimada através do indice de diversidade de
Shannon e também da nova ferramenta. O novo indice se mostrou capaz de
produzir resultados similares aos que foram obtidos utilizando o indice de Shannon,
ambos forneceram valores significativos (p <0,5) para 5 dos conjuntos de dados
testados. Ambos os indices testados permitiram a mesma concluséo bioldgica, no
entanto um diferencial da nova ferramenta ¢ a sua possibilidade de detectar a
biosfera abundante e a biosfera rara. Por conseguinte, a nova ferramenta nao se
mostrou melhor que o indice de Shannon, bem como nao se mostrou inferior. Uma
perspectiva futura para a continuidade das analises € realizar os testes a partir de
dados simulados, onde se conhecera os valores que deverao ser obtidos.
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