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数据集摘要
通过野外调查和标本馆标本共收集到76个个体。涵盖38个Lappula分类群（59个个体）、7个Rochelia分类群（11个个体）、3个Lepechiniella分类群（5个个体）和1个Pseudolappula分类群（1个个体）。数据存储格式为fastaq格式，双末端测序，文件成对，分别命名为_1.fq.gz与_2.fq.gz。可以在Linux系统中用查看文本的less命令或cat命令打开，也可以用pycharm软件打开。
数据源描述
野外调查和标本馆标本。
数据加工方法
数据质量描述
基本信息
数据量：301.5 GiB
数据格式：fastaq格式
坐标系： 无 
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数据服务信息
联系人：李锦
服务电话：0991-7823121
服务邮箱：datacenter@ms.xjb.ac.cn
联系信息
数据贡献者：刘丹辉 
元数据作者：刘丹辉   
数据管理者：刘丹辉
项目支持信息
引用和标注
为保障平台科技资源的权益、扩展平台中心的服务、提升科技资源的应用潜力，请资源使用者在使用资源所产生的研究成果中（包括公开发表的论文、论著、数据产品和未公开发表的研究报告、数据产品等成果），请按以下方式规范标注和引用。
中文发表的成果中参考以下规范注明： 数据来源于干早区生态与资源科学数据中心(https://data.dcxjegi.cn)。
英文发表的成果中参考以下规范注明： The dataset is provided by Arid Land Ecology and Resources Science Data Center(https://data.dcxjegi.cn).
数据引用：
刘丹辉. 高覆盖浅层基因组测序原始数据（2019-2024）. 干旱区生态与资源科学数据中心(https://data.dcxjegi.cn), 2026. https://cstr.cn/CSTR:33110.11.ariddc.01438.
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