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Программное обеспечение PAST – как инструмент анализа данных 

в фаунистических исследованиях 
 

Г.Г. СУШКО 
 

В представленной статье продемонстрированы возможности программного обеспечения PAST 
4.04 для анализа фаунистических данных. Для демонстрации использованы материалы собствен-
ных исследований ассамблей жужелиц (Coleoptera, Carabidae) в трех типах сосновых лесов в Бело-
русском Поозерье. Были показаны методики оценки видового богатства и разнообразия с помо-
щью кривых разрежения, эстиматоров видового богатства и индексов разнообразия, а также мето-
дики сравнения видового состава с помощью теста ANOSIM, ординации NMDS и теста SIMPER. 
Целесообразность данного обзора обусловлена тем, что PAST 4.04 обладает возможностью вы-
полнения большинства основных методов анализа данных фаунистических исследований, а также 
многих необходимых методов статистической обработки и визуализации данных, не требует 
написания программного кода и находится в открытом доступе. 
Ключевые слова: PAST 4.04, видовое богатство, видовое разнообразие, видовой состав, сравни-
тельный анализ. 
 
The capabilities of the PAST 4.04 software for the analysis of faunal data are presented. For the demon-
stration, materials from our own studies of assemblies of ground beetles (Coleoptera, Carabidae) in three 
types of pine forests in the Belarusian Poozerie were used. Methods for assessing species richness and di-
versity using rarefaction curves, estimates of species richness and diversity indices were shown, as well as 
methods for comparing species composition using the ANOSIM test, NMDS ordination and SIMPER 
test. The expediency of this review is due to the fact that PAST 4.04 has the ability to perform most of the 
basic methods for analyzing data from faunistic research, as well as many necessary methods of statistical 
processing and data visualization, does not require writing a program code and is in the public domain. 
Keywords: PAST 4.04, species richness, species diversity, species composition, comparative analysis. 
 
Фаунистические исследования, как и любые другие, должны базироваться на четко 

сформированной доказательной основе. Выводы, построенные на сравнении соотношений в 
процентах, или полученные только с использованием графических методов в наши дни уже 
не являются достаточно убедительными. Появление современных компьютерных технологий 
и разнообразие статистических методов анализа данных позволяет улучшить представление 
результатов фаунистических исследований и правомерность сформулированных выводов. У 
многих исследователей, особенно молодых (магистрантов, аспирантов), часто возникают 
проблемы с выбором метода анализа, но чаще всего основной сложностью является отсут-
ствие возможности использовать дорогостоящие лицензионные пакеты анализа данных. Этот 
пробел могут восполнить общепризнанное в наши дни бесплатное и общедоступное про-
граммное обеспечение, такое как R и Python [1]. Но и здесь возникает проблема, так как для 
работы требуются навыки программирования и нужно писать программный код для соответ-
ствующего типа анализа, что зачастую вызывает у биологов сложности. С другой стороны, и 
лицензионные пакеты анализа данных не обладают всеми необходимыми инструментами 
оценки результатов фаунистических исследований, такими как построение кривых накопле-
ния видов (species accumulation curves), расчет индексов биоразнообразия, эстиматоров видо-
вого богатства и др. Большинство необходимых типов анализа данных возможно выполнить 
с использованием приложения PAST (PAlaeontological STatistics) [2]. PAST – это бесплатное 
программное обеспечение для анализа данных палеонтологических исследований. Однако 
оно получило широкое распространение для статистического анализа и в других областях 
биологических исследований, в том числе для оценки биоразнообразия, сравнения видового 
состава и графической визуализации результатов [2]. Приложение не имеет поддержки на 
русском языке, но это компенсируется тем, что оно не требует установки и запускается даже 
с флэш-накопителя. 
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В связи с этим, цель данной работы – продемонстрировать возможности приложения 
PAST для анализа фаунистических данных. 

Материалы и методы. Материалом для демонстрации возможностей анализа фауни-
стических данных в PAST 4.04 послужили результаты собственных исследований ассамблей 
жужелиц (Coleoptera, Carabidae) в трех биотопах, таких как сосняк зеленомошный (PP – 
Pinetum pleuroziosum), сосняк черничный (PM – Pinetum myrtillosum) и сосняк багульниковый 
(PL – Pinetum ledosum). В каждом биотопе материал собирался с использованием почвенных 
ловушек в шестикратной повторности (получено по 6 выборочных совокупностей). Всего 
выявлено 24 вида. В исходной таблице данных виды расположены в строках, столбцы, в ко-
торых указано число зарегистрированных особей, соответствуют выборкам из каждого типа 
биотопа. Соответственно таблица включает 24 строки и 18 столбцов (по 6 – на каждый тип 
биотопа в соответствии с числом выборок). 

Результаты и обсуждение. Методы оценки видового богатства и разнообразия. Кро-
ме сравнения числа видов в различных местообитаниях для характеристики видового богат-
ства используются такие методы, как разрежение и расчет потенциально возможного числа 
видов с помощью эстиматоров [3], [4], [5]. Для построения кривых разрежения одного ме-
стообитания по выборкам (samples), которые были здесь получены, в PAST предназначена 
вкладка Diversity / Sample raefaction. Кривая строится с использованием матрицы данных 
присутствия-отсутствия (1/0) видов в выборках. Можно не преобразовывать матрицу с чис-
лом особей видов, так как любое число в ячейке программа рассматривает как присутствие. 
Таблица должна включать виды в строках (названия видов, как правило, сокращают до 3 
букв названия рода и вида), а выборки в столбцах (рисунок 1). 

 

 
 

Рисунок 1 – Пример ввода данных для построения кривой разрежения для одного местообитания 
(Pinetum myrtillosum – РМ) по нескольким выборкам (скриншот программы PAST) 

 
Разрежение на основе выборок (также известное как кривая накопления видов) приме-

нимо только, когда есть несколько выборок (не менее 5), по которым видовое богатство оце-
нивается как функция числа выборок. PAST использует методику анализа «Mao’s tau» и рас-
считывает стандартное отклонение. На графике стандартные ошибки преобразованы в 95-
процентные доверительные интервалы [3]. Используя результаты наших исследований, по-
строим кривые для ассамблей жужелиц трех биотопов. Для сосняка зеленомошного кривая 
достаточно плавная, и она приближается к асимтоте (рисунок 2а). Это говорит о том, что ви-
довое богатство может быть выше, чем выявленное нами. Кривая для сосняка черничного 
имеет вид асимтоты, и она выходит на плато, что указывает на то, что выявленное число ви-
дов практически соответствует потенциально возможному в данном местообитании (рисунок 
2б). В сосняке багульниковом кривая наиболее сглажена, что свидетельствует о наличии 
большего числа видов, чем здесь обнаружено (рисунок 2в). 
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Рисунок 2 – Кривые разрежения для ассамблей жужелиц сосняка зеленомошного (Pinetum 
pleuroziosum) (а), сосняка черничного (Pinetum myrtillosum) (б), сосняка багульникового (Pinetum 

ledosum) (в); Taxa – число видов, Samples – число выборок 
 

В PAST предусмотрена и другая методика оценки видового богатства – сравнение с 
помощью кривых разрежения ассамблей видов нескольких местообитаний по числу особей 
(или других количественных данных). Для этого предназначен модуль Individual raefaction 
во вкладке Diversity. Этот модуль предполагает, как и в предыдущем примере, использова-
ние таблицы данных о численности, но уже в нескольких местообитаниях. Методика позво-
ляет оценить, сколько видов вы ожидаете обнаружить в выборках даже с не высоким общим 
количеством особей, сравнить количество видов в выборках разного размера (как правило, 
мы имеем дело с разным числом видов в выборках из одного местообитания). Используя 
анализ разрежения для большой выборки, вы можете предположить количество ожидаемых 
видов для любой меньшей выборки. 

Полученный нами график (рисунок 3) сдержит информацию обо всех выборках и поз-
воляет сравнивать их размеры, а также видовое богатство. 

 
 

 
 

 

Рисунок 3 – Кривые разрежения для ассамблей жужелиц нескольких местообитаний (PP – Pinetum 
pleuroziosum, PM – Pinetum myrtillosum и PL – Pinetum ledosum); Taxa – число видов, Specimen – число 

особей 
 
На рисунке 3 можно увидеть, что в целом число видов в отдельных выборках выше в 

сосняке зеленомошном, а наименьшее – в сосняке багульниковом. Как и в предыдущем при-
мере, наиболее близкое видовое богатство к потенциально возможному наблюдается в сос-
няке черничном. Полученные кривые обладают высокой информативностью и в зависимости 
от целей исследования дают возможность для всестороннего сравнения выборок. Кроме того, 
модуль позволяет продемонстрировать каждую выборку по отдельности, в том числе и с ука-
занием доверительного интервала (рисунок 4). 
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Рисунок 4 – Кривая разрежения для ассамблеи жужелиц сосняка черничного (РМ – Pinetum 
myrtillosum) для одной из выборок; Taxa – число видов, Specimen – число особей 

 
Другой способ оценки видового богатства – сравнение полученного в результате ис-

следований числа видов с потенциально возможным видовым богатством установленным с 
помощью так называемых эстиматоров. В PAST заложены алгоритмы вычисления 4 эстима-
торов: Chao 2, jackknife 1, jackknife 2 и bootstrap. Для их вычисления предназначен модуль 
Quadrat richness во вкладке Diversity. Анализ выполняется с применением таблицы  данных 
присутствия-отсутствия (1/0) видов в выборках [6]. Можно не преобразовывать матрицу с 
числом особей видов, так как любое число в ячейке программа рассматривает как присут-
ствие. Таблица должна включать виды в строках, а выборки в столбцах (рисунок 1). Проде-
монстрируем расчеты на примере выборок полученных в сосняке черничном (рисунок 5). 

 

 
 

Рисунок 5 – Панель результатов расчетов эстиматоров видового богатства для одного местообитания 
(РМ – Pinetum myrtillosum) по нескольким выборкам (скриншот программы PAST) 

 
Результаты расчетов эстиматоров видового богатства разделены на две панели. Сначала 

по заданному набору выборок вычисляются значения эстиматоров и их стандартные откло-
нения (только для Chao2 и Jackknife1). Затем эстиматоры вычисляются повторно с помощью 
1000 созданных путем случайных перестановок выборок (методика bootstrapping). На второй 
панели показаны их средние значения и стандартные отклонения (рисунок 5). 

В нашем примере общее число видов (Sobs) по всем 6 выборкам составило 19. Тогда как 
результаты на второй панели показывают, что предполагаемое число видов по значениям раз-
ных эстиматоров может быть от 16 до 20 видов в данном местообитании с относительно невы-
сокими стандартными отклонениями. Непараметрические эстиматоры демонстрируют, как 
правило, завышенные результаты. Считается, что Chao 2 и Jackknife 2 дают оценки наиболее 
приближенные к реальности [6], [7]. Следовательно, исходя из значений Chao 2 и Jackknife 2, 
мы приложили достаточные выборочные усилия при сборе материала, и выявленное нами ви-
довое богатство жужелиц отражает потенциально возможное в данном биотопе. 
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Для оценки видового разнообразия можно использовать ряд различных индексов с по-
мощью модуля Diversity indices во вкладке Diversity. 

Методы оценки видового состава. Следующим этапом анализа фаунистических дан-
ных, как правило, является сравнение видового состава. Различия видового состава ассам-
блей жужелиц 3 местообитаний проанализируем с использованием теста ANOSIM (Analysis 
Of Similarities). ANOSIM проверяет значимые различия между двумя или более группами на 
основе определенной меры расстояния. В экологических исследованиях в качестве такой ме-
ры используют расстояние Брея-Кертиса. В ходе анализа формируется итоговая статистиче-
ская мера R-тест. Если R = 1, сообщества очень сильно различаются, если R = 0 – полностью 
сходны. Значения R больше 0,75 принято интерпретировать как хороший уровень различий, 
R больше 0,5 – как наличие различий, R меньше 0,25 – как едва различимые различия [8]. 
Также в PAST для сравнения видового состава можно применить и PERMANOVA 
(Permutational multivariate analysis of variance). Анализ PERMANOVA можно выполнить с 
использованием вкладки Multivariate / Tests / one-way PERMANOVA. 

Для выполнения теста ANOSIM использована вкладка Multivariate / Tests / one-way 
ANOSIM. В таблице данных для анализа в столбцах указано число особей разных видов, то-
гда как в строках – названия выборок из соответствующих биотопов (рисунок 6). Нужно обя-
зательно обозначить тип биотопа как группирующую переменную в атрибутах столбцов в 
окне ввода данных программы. Перед анализом нужно обратить внимание на выбор меры 
расстояния или индекса сходства (Similarity index). Изначально программа предлагает меру 
расстояния Эвклида, которая не всегда подходит для экологических данных. Поэтому нужно 
выбрать меру расстояния Брея-Кертиса. 

 

 
 

Рисунок 6 – Пример ввода данных для выполнения сравнительного анализа видового состава жужелиц 
нескольких местообитаний по нескольким выборкам в каждом (скриншот программы PAST) 

 
В нашем примере R = 0,818, р = 0,0001, что свидетельствует о высоких достоверных 

различиях видового состав жужелиц трех биотопов. Для повышения уровня достоверности 
результатов стандартный р-уровень, который приводится по умолчанию, можно корректиро-
вать с помощью поправки Бонферрони, что сделано в рассматриваемом примере. Среди 
предложенных программой поправок можно также использовать еще одну – sequential 
Bonferroni, которая является наиболее мощной, но может давать заниженные результаты [4]. 

Для визуализации различий выборок PAST содержит широкий набор инструментов от 
кластерного анализа до различных методов ординации (PCA, PCоA, CA, DCA, NMDS и др.), 
которые можно реализовать с помощью вкладки вкладка Multivariate. Однако многие из 
этих методов могут иметь ограничения для данных фаунистических исследований [9]. 
Наиболее часто используемым методом является NMDS (Non-metric multidimensional 
scaling), так как не требует нормального распределения данных и позволяет выбрать из мно-
жества различных мер расстояния подходящее. 
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Для демонстрации данного анализа используем таблицу данных туже, что и для преды-
дущего примера, но с некоторыми изменениями. Виды, представленные менее, чем 3 особями 
в выборках, должны быть исключены из анализа для снижения так называемого «шума». По-
скольку многие виды представлены в выборках 1 экземпляром, перед анализом нужно выпол-
нить преобразование данных (логарифмирование, log 10 (х + 1)) [7], [9]. Для лучшей визуали-
зации можно обозначить выборки одного биотопа определенным символом используя Row 
attributes / Symbol. В нашем примере РМ обозначен точкой, РР – плюсом, PL – квадратом. 

Для выполнения неметрического многомерного шкалирования использована вкладка 
Multivariate / Ordination / Non-metric MDS. На полученной ординационной диаграмме вид-
на отчетливая дифференциация биотопов по обилию коллектированных видов. Сходством 
характеризуются биотопы РМ и РР. Биотоп PL обладает наибольшими отличиями от осталь-
ных (рисунок 7). Это демонстрирует степень различия (градиент) экологических условий 
анализируемых местообитаний. Концентрация символов, соответствующих выборкам, во-
круг определенных биотопов указывает на то, что данные выборки получены из различных 
генеральных совокупностей. 

 

 
 

Рисунок 7 – Диаграмма NMDS ординации для ассамблей жужелиц трех местообитаний (PP – Pinetum 
pleuroziosum, PM – Pinetum myrtillosum и PL – Pinetum ledosum) 

 
Для проверки качества результатов анализа можно построить диаграмму Шепарда с 

помощью вкладки Shepard plot [10]. 
Завершающим этапом анализа сходства или различия видового состава нескольких 

биотопов может быть выявление индикаторных видов или видов, которые способствуют 
наибольшим различиям. В PAST для данных целей предусмотрен тест SIMPER (Similarity of 
Percentage). SIMPER тест, основанный на сходстве в процентах, является простым методом 
оценки вклада определенных видов в наблюдаемые различия между группами выборок. Как 
правило, различия между выборками в целом предварительно оцениваются с помощью 
ANOSIM. Для SIMPER чаще всего используется мера сходства Брея-Кертиса, но также мож-
но выбирать и другие меры при необходимости. Если анализируется более двух групп, вы 
можете сравнить любые две группы (попарно), или объединить все выборки для выполнения 
общего анализа (overall multi-group SIMPER). Общее среднее различие (overall average 
dissimilarity) рассчитывается с использованием всех видов, в то время как различие, харак-
терное для конкретного вида, вычисляется по отдельности [8]. 

Таблица данных для теста SIMPER сформирована по такому же принципу, как и в 
предыдущем примере. Для выполнения анализа используем вкладку Multivariate / Tests / 
SIMPER. В таблице результатов SIMPER теста, по данным первых трех столбцов (Average 
dissimilarity – среднее различие, Contribution % – вклад в различия в %, Cumulative % – 
накопленные различия в %), можно выявить виды, которые вносят наибольший вклад в гете-
рогенность видового состава анализируемых биотопов (Average dissimilarity). 
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Заключение. Таким образом, программное обеспечение PAST 4.04 обладает необходи-
мыми возможностями для анализа фаунистических данных. В их числе методики оценки ви-
дового богатства и разнообразия с помощью различных типов кривых разрежения, эстимато-
ров видового богатства и индексов разнообразия. Кроме того, PAST 4.04 содержит методы мно-
гомерного анализа данных, такие как различные типы ординации и непараметрических тестов, 
которые позволяют выявить достоверные различия видового состава и визуализировать их. 
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