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摘 要：凡纳滨对虾作为全球水产养殖产量和经济价值最高的甲壳类经济动物之一，其健康与

养殖系统微生物群落演替和微生态平衡密切相关。苗种的稳定供给是对虾养殖业高质量发展的基

础与核心环节之一，解析对虾早期发育阶段细菌群落演替规律是实现育苗微生态调控的重要前

提。【目的】建立凡纳滨对虾幼体培育全阶段的标准化细菌群落数据集，为系统开展对虾幼体发

育过程中微生物群落研究提供数据支撑。【方法】使用规范的采样和实验室处理流程，全程跟踪

苗种培育系统中对虾幼体的发育过程，获取对虾幼体与水体样本，采用 16S rRNA 基因扩增子高

通量测序技术，结合 Dix-seq 扩增子数据分析流程，构建细菌群落数据集。【结果】该数据集涵盖

对虾幼体发育全程 102 个样品(48 个幼体和 54 个水体)的双端测序原始序列，共 204 个 fastq.gz 文

件和 4 709 988 条原始序列，质控后获得 4 255 994 条有效序列及 202 505 个零半径操作分类单元

(zero-radius operational taxonomic units, ZOTUs)。数据产生严格遵循统一的标准和规范，通过多点

混合采样保障微生物样本代表性，采用标准化的样本采集与核酸提取流程，并利用 Dix-seq 工作

流的参数卡机制公开完整的数据分析参数，确保数据分析的可重复性与可靠性。【结论】本数据

集样本覆盖幼体发育整个过程，实现了对虾苗种培育全程养殖系统细菌群落的同步追踪，不仅为

探究对虾早期发育阶段细菌群落演替及“宿主-环境”互作机制提供了基础数据，助力构建基于微

生态调控的绿色苗种培育技术体系；同时也为同类别高通量测序数据的规范化管理与分析提供了

范例，对提升农业生态系统中微生物组学研究的规范性和可操作性具有重要意义。
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Abstract: Litopenaeus vannamei is one of the crustacean species with the highest production and 

economic value in the global aquaculture industry. Its health status is closely linked to the 

community succession and balance of the microbiota in the aquaculture system, and the stable 

supply of seeds is one of the fundamental and core components of the high-quality development of 

the shrimp aquaculture industry. Characterizing the pattern of bacterial community succession 

during the early developmental stages of shrimp is an essential prerequisite for achieving 

microbiome-based regulation in larviculture. [Objective] To establish a standardized bacterial 

community dataset covering the entire cycle of L. vannamei larviculture, thereby providing data 

support for systematic investigations on the microbial communities during shrimp larvae 

development. [Methods] Focusing on the complete developmental stages of L. vannamei larvae, 

larval shrimps and rearing water samples were collected from the larviculture system of the 

Zhejiang Mariculture Research Institute following standardized sampling and laboratory processing 

protocols. Bacterial community datasets were constructed by high-throughput 16S rRNA gene 

amplicon sequencing combined with the standard Dix-seq amplicon analysis pipeline. [Results] 

数据集基本信息简介

数据集名称

数据通信作者

数据作者

数据产生时间

地理区域

数据量

数据格式

数据服务系统网址

基金项目

数据集组成

对虾幼体培育全阶段细菌群落16S rRNA基因扩增子测序数据集

董鹏生(dpsh@henau.edu.cn)

王艳婷，王可，高婧，刘小爽，於俊琦，李明，董鹏生

2025年5月

浙江省海洋水产养殖研究所(28.28°N, 121.11°E)

553 MB

*.fastq.gz、.xlsx、.txt

https://doi.org/10.57760/sciencedb.j00231.00047

国家自然科学基金(30900978)；河南省科技攻关项目(252102111033)；浙江省农业(水产新品种选育)新品
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数据集包含1个文件夹，1个Excel数据表，1个TXT文件：“原始测序数据(rawdata)”文件夹包括对虾幼体
和苗种培育水体的 16S rRNA 基因扩增子测序原始序列，共 204 个 fastq.gz 文件；“数据质量控制统计
(summary of illumina sequence characteristics)”数据表记录各样本序列数目及质量评估；“metadata.txt”文
件记录了对测序原始序列进行序列拼接、引物截除、去噪、物种注释等分析的参数
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This dataset encompassed the raw paired-end sequencing reads from 102 samples (48 larval 

samples and 54 rearing water samples) across the entire cycle of shrimp larviculture, comprising a 

total of 204 fastq.gz files and 4 709 988 raw paired-end reads. After quality control, 4 255 994 

effective sequences and 202 505 zero-radius operational taxonomic units (ZOTUs) were obtained. 

Data generation strictly followed standardized protocols, with multi-point composite sampling 

ensuring sample representativeness of microbial samples, and unified sample collection and nucleic 

acid extraction procedures were employed. All analytical parameters were publicly disclosed 

through the parameter card mechanism of the Dix-seq pipeline, guaranteeing the reproducibility 

and reliability of the data analyses. [Conclusion] The samples in this dataset cover the key 

developmental nodes of L. vannamei larvae, achieving synchronous monitoring of the bacterial 

communities throughout the entire larviculture period. It provides fundamental data for exploring 

bacterial community succession and host-environment interaction mechanisms during the early 

developmental stages of shrimp, thereby facilitating the development of green larviculture 

technologies based on microbiome regulation. Additionally, it serves as a benchmark for the 

standardized management and analysis of similar high-throughput sequencing data, which is of 

great significance for enhancing the standardization and operability of microbiome research in 

agricultural ecosystems.

Keywords: Litopenaeus vannamei; larviculture; bacterial community; community succession; host-

environment interaction; dataset
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The dataset was composed of one folder, one Excel data table, and one TXT file. The folder named “Raw 
sequencing data (Rawdata)” contained the raw 16S rRNA gene amplicon sequences from 48 shrimp larval 
samples and 54 aquaculture water samples, comprising a total of 204 fastq.gz files. The Excel table 
“summary of illumina sequence characteristics” documented the sequence quantity and quality assessment 
for each sample. The “metadata.txt” file documented the parameters employed for the analyses of raw 
sequencing reads, including sequence assembly, primer trimming, denoising, and taxonomic annotation
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水产养殖是全球粮食安全保障体系的重要

组成部分，近年来实现规模化快速发展，其中

对虾养殖凭借显著的经济效益占据重要地位。

我国是对虾养殖大国，凡纳滨对虾(Litopenaeus 

vannamei)作为主导养殖品种，已形成集苗种培

育、成虾养殖、加工和销售于一体的完整产业

链[1]。当前，对虾养殖正经历从传统劳动密集型

向集约化、工厂化及智慧化的深刻变革，形成

多元化的养殖模式格局。然而，其产业发展仍

面临严峻挑战：一方面，对虾种质资源退化问

题日益凸显；另一方面，在高密度养殖模式下，

对虾养殖系统微生态平衡相对脆弱，对养殖环

境生态调控与精细化管理技术提出了更高的要

求[2-3]。上述问题导致对虾养殖疾病频发、养殖

系统不稳定，已成为制约产业绿色高质量发展

的关键瓶颈之一[2-4]。对虾健康状况直接决定养

殖产量与产业效益，而苗种培育作为对虾养殖

的初始关键环节，其环境微生态稳定是维持幼

体存活和生长发育的重要基础[5-6]。微生物群落

被喻为宿主“看不见的器官”，在对虾养殖生态

系统中占据核心地位，不仅参与水体物质循环

与污染物降解，还能通过构建共生屏障抵御病

原入侵；因此，养殖系统微生物群落组成和演

替与对虾幼体健康以及苗种质量直接相关[7-9]，

甚至显著影响对虾的生长与抗逆性能、营养品

质和疾病发展进程[10-14]。水体微生物作为对虾

肠道微生物最重要的来源之一，可通过迁移与

定殖直接影响肠道菌群结构和组成，尤其对早

期肠道菌群的构建具有决定性作用[15-17]。因此，

解析苗种培育系统细菌群落特征及演替机制，

不仅能为优化育苗工艺提供精准的数据支持，

而且可以为以微生物调控为核心的对虾绿色养

殖技术提供科学依据与原理支撑。

尽管微生物组学已成为对虾养殖与幼体发

育领域的研究热点，但目前部分研究存在数据

表型信息缺失、数据分析参数和流程不清晰、

结果难以复现和微生物群落机制解析不深入等

问题，制约了该方向研究的纵深突破与技术转

化。这些问题主要体现在 3 个方面。(1) 数据公

开性与规范性不足：微生物组原始数据未(完整)

公开，或公开数据的元信息(如采样时间、养殖

环境参数、样本处理细节等)缺失、格式混乱，

导致数据整合分析困难，不利于形成系统性认

知。(2) 数据分析核心参数公开不全面：许多研

究仅注重分析结果的呈现，对数据分析工具使

用的参数描述并不详细，尤其是微生物测序数

据的质控、拼接、去噪等过程中的参数，以及

物种注释相似度阈值、数据库选择等关键信息

公开得并不全面，导致研究结果难以复现或重

复验证。例如，针对相同的 16S rRNA 基因扩增

子原始数据，采用不同的去噪算法或聚类策略

可能导致物种多样性指数及群落组成分析结果

存在差异，进而影响结论的可靠性与结果的可

重复性[18]。(3) 技术流程缺乏统一标准：在样本

采集、核酸提取及组学数据分析等环节，不同

研究的采样方式、DNA 提取试剂盒选择、测序

区域偏好以及生物信息学分析流程等关键技术

流程并不统一，不仅降低了跨研究样本的可比

性，还可能因处理流程差异产生批次效应，进

而带来显著偏差的结果[19-23]。

针对当前对虾微生态研究中数据标准化程

度不足、元信息缺失，以及“宿主-环境”互作机

制研究视角局限等问题，本研究提出以全流程

标准化数据产出结合多维度数据集构建为核心

的解决思路。在实验设计上，本数据集以对虾

养殖环境本底为基线，结合“宿主-环境”动态同

步的监测体系，不仅可以确立养殖水源的本底

微生物群落结构和组成，而且通过对苗种培育

关键节点的对虾幼体与环境水体严格配对采集，

实现解析“水体-幼体”群落演替规律及互作机制

的目的。在数据规范上，本数据集不仅公开了

所有的微生物序列信息，而且同步公开了样品

收集、核酸提取等实验的标准化流程及数据分

析方法和参数。这种原始数据搭配规范化流程

与分析方法的数据集生产模式可降低方法差异

导致的结果偏差，提升数据可重复性与二次挖
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掘潜力。本数据集的建立不仅系统性地补充了

对虾苗种培育全过程中养殖系统的细菌群落数

据，而且为解决当前研究中技术流程不规范、

数据传播与重复利用困难等共性问题提供了数

据资源与技术范例。本数据集对于阐明“宿主-微

生物”互作机制、研发幼体培育阶段微生态调控

技术、推动对虾健康养殖领域研究范式向标准

化转型具有重要的学术价值与实践意义，同时

也为其他水产微生物组学的规范化数据研究提

供参考。

1　　数据采集和处理方法数据采集和处理方法

2025 年 5 月在浙江省海洋水产养殖研究所

(28.28°N，121.11°E)随机选取 12 个规格一致的

苗种培育池(6 m×5 m×1.3 m)进行对虾幼体发育

的全程监测。为确保实验条件的均一性，所有

苗种培育系统执行严格一致的管理措施，包括

放苗前砂滤海水的输入与肥水处理、受精卵来

源、培育管理方式，以及饵料的类型、投喂频

次和时间。实验周期覆盖对虾幼体培育全程：

从受精卵孵化池转移至育苗池开始，对虾历经

无节幼体、蚤状幼体、糠虾幼体至仔虾期共

4 个发育阶段，共设置 5 个采样时间点(图 1)，

分别采集砂滤海水、对虾幼体及苗种养殖环境

样本，共获得 48 个幼体样本和 54 个水体样本。

本研究中所有动物实验均获得河南农业大学科

学伦理委员会批准，编号为 HNND2023031420。

使用 QIAamp® DNA Stool Mini Kit (Qiagen

公司)提取对虾幼体总 DNA，采用 PowerSoil® 

DNA Kit (MOBIO 公司)提取水体样本对应滤膜

上的总 DNA。用 NanoDrop ND-2000 型核酸测

定仪(Thermo 公司)测定 DNA 的浓度和纯度。用

带双 Barcode 的引物 515F-Y (5′-GTGYCAGCM 

GCCGCGGTAA-3′ ) 和 806R-B (5′-GGACTACN 

VGGGTWTCTAAT-3′)对细菌 16S rRNA 基因 V4

区域进行 PCR 扩增，在 Illumina NovaSeq 6000

平台以双端 250 bp 模式完成测序。

利用 Dix-seq 扩增子标准分析流程(v1.0.0)[18]，

调 用 Trimmomatic (v0.38) [24]、 USEARCH 

(v11.0667)[25]等软件对原始序列进行序列拼接、

引物截除、去噪等分析，获得零半径操作分类

单 元 (zero-radius operational taxonomic unit, 

ZOTU)序列和丰度信息，并以 SILVA 数据库

(v138.2)[26]为参考，用 sintax 算法[27]对 ZOTU 序

列进行物种分类注释。本研究数据分析的所有

参数均储存在参数卡文件“metadata.txt”中，并在

科学数据银行(Science Data Bank, ScienceDB)数

据库同步公开。共获得 4 709 988 条原始序列，

质控后得到 4 255 994 条有效序列(平均每个样品

41 725.4 条有效序列)，去噪后获得 202 505 个

图1　实验设计和采样时间轴

Figure 1　Experimental design and sampling schedules.
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ZOTUs (平均每个样品 1 985.4 个 ZOTUs)序列并

构建特征序列表。

2　　数据样例描述数据样例描述

2.1　数据集命名规则及数据量

本数据集为凡纳滨对虾苗种培育全过程细

菌群落 16S rRNA 基因扩增子测序数据，数据集

总大小为 553 MB。文件名为“对虾幼体培育全

阶段细菌群落 16S rRNA 基因扩增子测序数据

集 ”，含有 1 个文件夹、1 个 Excel 数据表和

1 个 txt 文件，分别命名为 “ 原始测序数据

(rawdata)” “ 数 据 质 量 控 制 统 计 (summary of 

illumina sequence characteristics)” “metadata”。

“原始测序数据(rawdata)”文件夹内含 204 个

fastq.gz 文件，fastq.gz 文件为每个样本的原始双

端测序文件。fastq.gz 文件命名规则为“分组+处

理编码”，分组以字母 L 结尾的是幼体样本，如

文件“ZL1_1.fastq.gz”和“ZL1_2.fastq.gz”是蚤状

幼体时期幼体样本 1 的双端测序文件；分组以

字母 W 结尾的是水体样本，如文件 “ZW1_1.

fastq.gz”和“ZW1_2.fastq.gz”是蚤状幼体时期培

育水体样本 1 的双端测序文件。

“ 数据质量控制统计 (summary of illumina 

sequence characteristics)”数据表是数据质量控制

统计结果，记录各样本序列数目及质量评估。

“metadata.txt”是参数卡，记录对测序原始序

列进行去噪、拼接、引物匹配等分析的参数

信息。

2.2　数据样本描述

样本原始测序数据以 FASTQ 格式存储，采

用 ASCII 字符记录生物序列及其对应质量信息，

是当前高通量测序领域通用的标准文件格式。

FASTQ 文件中每条序列由 4 行构成：第 1 行为

序列标识行，以“@”起始，包含唯一的序列编号

及测序相关描述信息，二者以空格分隔；第

2 行为核酸序列，由碱基 A、T、C、G 组成；

第 3 行以“+”起始，无额外描述信息；第 4 行为

碱基质量值编码，字符长度与核酸序列完全一

致，可通过质量值换算规则得到各碱基的测序

质量分数，用于表征测序过程中单个碱基的识

别准确度和错误概率。“ZL1_1.fastq.gz”文件中部

分序列信息如图 2 所示。

数据表“数据质量控制统计”的具体内容、

表头示例、字段含义、数据类型、数据项含义

等信息见表 1。

“metadata.txt”参数卡中参数示例及参数含义

见表 2。

3　　数据质量控制数据质量控制

本数据集主要从样本采集、样品保存、核

酸提取及测序数据分析 4 个方面进行数据质量

控制。

图2　“ZL1_1.fastq.gz”文件中部分序列信息

Figure 2　Part of the sequence information in the “ZL1_1.fastq.gz” file.
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3.1　样本采集质量控制

样本采集严格按照董鹏生等[28]的方法和步

骤进行。

水样采集：使用有机玻璃采水器在苗种培

育池的每条边的中点分别采集 1 000 mL 水体(共

设置 4 个采样点)，装入 4 L 无菌采样瓶，混合

均匀。

对虾幼体微生物样品采集：以同一育苗池

为独立生物学重复，对虾幼体在同一池中培育

至仔虾期；根据幼体发育时序，在无节幼体、

蚤状幼体、糠虾幼体、仔虾期 4 个关键发育节

点分别从池中取样。使用 160 目(约 95 μm 孔径)

灭菌筛绢过滤水样，富集对应发育时期的对虾

幼体，将截留的幼体用灭菌海水冲洗 3 次，以

去除体表附着的水体微生物及杂质，并转入 2 mL

无菌离心管，4 °C、100×g 离心 1 min，沉淀物

即为该育苗池的对虾幼体微生物样本。为确保

各样本生物量一致，每个育苗池收集的幼体湿

重约为 0.8 g。

苗种培育水体微生物样品收集：水体微生

物的富集采用真空抽滤法。利用真空泵将

160 目灭菌筛绢预过滤的水体微生物富集至

0.2 μm 聚 碳 酸 酯 膜 上 。 每 张 滤 膜 抽 滤

200−500 mL 水样(视水体浊度调整，但同一批次

样本保持体积一致)。为获得足量的微生物

DNA，每次水样采集过滤 3 张滤膜，合并作为

该时间点的单一水体微生物样本。

通过多点混合采样确保样品的代表性；幼

体采集严格遵循无菌操作，并使用灭菌海水冲

洗以去除体表杂质及杂菌，从而获得幼体样本；

在水体微生物富集前，对过滤装置进行预处理，

选用 0.2 μm 滤膜并严格控制过滤水量，高效富

集水体微生物并保证样品的平行性。上述操作

旨在获取无污染且具代表性的幼体及水体微生

物样本，为后续实验及微生物群落分析的准确

性奠定基础。

3.2　样品保存质量控制

样品采集后迅速置于液氮中速冻，运回实

验室后转入−80 °C 超低温冰箱保存。该处理可

有效减少运输和储存过程中因温度波动导致的

微生物群落结构改变，降低 DNA 降解风险，保

障后续 16S rRNA 基因扩增及高通量测序的

表1　本数据集Excel表内容及字段含义

Table 1　Data content and descriptions in excel table

分类名称
Category name

Sample information

Raw reads

Quality Control

Merged paired sequence

Matched primer sequence

ZOTU

字段名称
Field name

Sample ID

Sample description

Raw PE reads

Reads

Base

Q20

Q30

Merged reads

Merged rate

Primer_match reads

Primer_match rate

Tags number

ZOTUs number

数据类型
Data type

字符型

字符型

数字型

数字型

数字型

数字型

数字型

数字型

数字型

数字型

数字型

数字型

数字型

量纲
Unit

无

无

个

个

个

%

%

个

%

个

%

个

个

数据项说明
Description

样本名称

样本类型说明

原始双端序列数

去除低质量碱基后的双端序列数

去除低质量碱基后的序列数中总碱基数目

质量值大于等于20的碱基占总碱基数的百分比

质量值大于等于30的碱基占总碱基数的百分比

完成双端序列合并的序列数

有效合并的序列数占质控后总序列的百分比

引物匹配的序列数

引物匹配的序列数占质控后总序列的百分比

该样本中的有效序列总数

ZOTU特征序列数
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DNA 质量，确保微生物群落分析结果的准确性

与可靠性。

3.3　核酸提取质量控制

对虾幼体微生物组 DNA 提取：在灭菌后的

研钵中加入液氮，将幼体样品充分研磨成粉状。

称取 0.2 g 研磨后样品，使用 QIAamp® DNA 

Stool Mini Kit 提取微生物组 DNA。

水体微生物组 DNA 提取：在无菌环境下，

用镊子将滤膜置于培养皿中，用剪刀将截留微

生物的滤膜剪碎，转移至−4 ℃预冷的 2 mL 无

表2　本数据集“metadata.txt”参数卡内容及含义

Table 2　The content and descriptions in “metadata.txt” file

参数名称
Parameter name

project_home

project_id

raw_data

mapping_file

cpus

parallel

threads

trim_param

mergepairs_param

search_pcr_param

maxee

unoise3 param

norm

db

classifier

sintax_cutoff

filter

tree

rarefaction

rarefaction_text

text

pathway

vegdist

DESeq2 qval

DESeq2 foldchange

volcano_text

quant_trim

kwt_qval

kwt_pval

wilcoxon_qval

wilcoxon_pval

lefse_para

参数项说明
Description

工作目录绝对路径

分析结果文件名

原始数据储存绝对路径

样本名与分组信息表(mapping_file)文件绝对路径

项目分配的总CPU/线程数

并行处理的样本数

单样本最多使用的线程数

剪切接头和低质量碱基的参数

合并双端序列usearch参数

引物切除参数

过滤掉错误率之和大于指定值(默认1)的序列

usearch去噪参数(必须指定，建议minisize为8)

抽平参数，默认进行抽平操作

数据库文件夹绝对路径

指定分类学方法(推荐/默认 sintax算法)

指定物种分类的预测准确性阈值

指定需要过滤的物种分类名(默认参数不过滤)

指定代表序列的发育树构建算法

指定稀释曲线参数

指定稀释曲线上进行文字描述

指定描述β多样性分析中数据点标注样本名称

设置是否对“picrust2”软件在pathway层进行预测

计算β多样性采用的算法

指定DESeq2鉴定差异类群的参数

设置DESeq2的 log2 fold change阈值

设置可视化部分是否显示样本名称

指定阈值，用于过滤ZOTU表中丰度低于阈值的ZOTU

指定Kruskal-Wallis检验的q值，默认参数为0.05

逻辑型参数；若选择“T”，Kruskal-Wallis检验使用P值，“F” (默认)则为q值

指定wilcoxon检验的q值，默认参数为0.05

逻辑型参数；若选择“T”，wilcoxon检验使用P值，“F” (默认)则为q值

设置线性判别分析(linear discriminant analysis effect size, LEfSe)参数阈值
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菌离心管中，并使用 PowerSoil® DNA Kit 提取

微生物组 DNA。

液氮研磨可实现组织与微生物细胞的低温

破碎，同时抑制核酸酶活性以减少 DNA 降解；

剪碎滤膜能增大微生物与提取试剂的接触面积，

预冷无菌离心管可维持核酸稳定性；定量取样

结合针对性试剂盒可高效富集目标微生物 DNA，

减少干扰。上述操作旨在获得高纯度、高完整

性的 DNA 模板，保障后续扩增、测序及微生物

群落分析结果的准确性。

3.4　高通量测序数据质量控制

利用参数卡和 Dix-seq 扩增子标准分析流

程[18]对原始序列进行处理，包括质控、去噪、

拼接、引物匹配、物种注释、群落多样性分析、

功能预测和数量生态学等分析。规范记录并公

开质控和去噪参数(如低质量序列阈值)、物种注

释准确度及统计分析量，确保数据处理的规范

与参数透明，减少因处理流程、方法和参数差

异导致结果偏差，为后续研究结果的准确解析

和规律总结奠定基础。

4　　数据使用方法和建议数据使用方法和建议

本数据集的核心为凡纳滨对虾苗种培育全

阶段幼体及水体微生物 16S rRNA 基因扩增子测

序数据，含原始测序数据、数据分析参数卡及

样本元数据，具体建议如下：

数据分析规范：建议使用前查阅数据集附

带的质控报告，并采用本研究提供的参数卡和

Dix-seq 扩增子标准分析流程完成原始序列去噪、

拼接与引物匹配等处理。同时，应统一过滤与

去噪参数、注释数据库版本号及物种分类阈值，

以确保数据分析流程的规范性，减少因分析流

程差异引入偏差。

Dix-seq 扩增子数据分析流程使用指南：课

题组已将 Dix-seq 分析流程的安装指南、使用教

程及参数卡文件配置示例上传至多个主流代码

与文档共享平台。

快速入门版(CSDN)：提供了 Dix-seq 软件

参数卡设置和数据分析的简洁教程，适合初学

者快速了解数据结构与基础分析流程，网址为

https://blog.csdn.net/dpsh_6/article/details/146340577。

详细完整版(Gitee & GitHub)：提供了详细

的 Dix-seq 工具安装说明、参数卡配置详解及分

析教程，网址为 https://gitee.com/dpsh/dix-seq/

wikis(Gitee) 和 https://github.com/jameslz/dix-seq/

wiki(GitHub)。

metadata. txt 完整示例文件： https://gitee.

com/dpsh/dix-seq/tree/master/example。

核心应用方向：(1) 群落特征分析：利用

Dix-seq 工作流调用 USEARCH 软件、R 语言

vegan 包等工具，基于 ZOTU 特征表解析不同苗

种培育阶段微生物多样性与物种组成差异；

(2) 关联机制探究：通过相关性分析、共线网络

分析以及群落构建机制解析等方法，挖掘幼体

与水体微生物群落的互作关系，或初始微生物

群落与苗种培育成效的潜在关联；(3) 支持跨场

景拓展应用：如在研究不同对虾品系或养殖系

统间微生物群落对比时需严格对齐本数据集的

实验设计和分析标准，以提升结果的可比性。

关键注意事项：本数据集源于特定苗种培

育条件(浙江省某苗种培育池)，结果解读需结合

具体育苗环境与技术背景。数据二次开发应遵

循 ScienceDB 数据库使用协议，限于非商业科

研用途。引用时需标注数据集存储地址及相关

论文来源，确保数据溯源规范。

5　　数据集价值数据集价值

对虾苗种培育系统是涵盖幼体宿主、共生/

寄生微生物及自由态环境微生物的复杂生态系

统，微生物群落作为环境与幼体健康的纽带，

直接影响虾苗质量及后续养殖成效。本数据集

系统收录了凡纳滨对虾苗种培育全阶段的幼体

及水体微生物群落数据，具有完整的元数据信

息、系统的采样设计及“宿主-环境”互作的创新
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视角，为该领域研究提供了高质量且参考性强

的基础资源。

本数据集不仅公开了原始测序数据，还提

供了完整的元数据信息(含样本表型信息)、记录

所有分析参数的参数卡文件及数据分析教程，

确保分析流程的规范性和参数公开透明，有效

减少了因处理方法和参数差异导致的偏差，提

升了本数据集分析结果的可重复性及二次数据

挖掘潜力。本数据集基于严格的实验设计与标

准化的样品采集及实验室处理流程，测序数据

采用统一分析标准，覆盖了对虾从无节幼体到

仔虾期的全部关键发育节点，适用于系统研究

对虾幼体发育阶段微生物群落的演替规律。此

外，本数据集同步采集并测序了养殖原水(砂滤

海水)、初始培育用水及养殖水体等环境微生物

样本，这种配对采样的设计有利于深入探究对

虾育苗系统中“水体-幼体”微生物的迁徙机制及

互作网络。基于本数据集，可通过 α 多样性分

析揭示对虾幼体从无节幼体到仔虾期发育过程

中细菌群落多样性的变化规律，并比较环境样

本与对虾样本间菌群多样性的差异(图 3)；细菌

群落组成分析可进一步揭示优势菌群在不同发

育阶段的演替特征、特定菌群与对虾发育阶段

的潜在关联，以及幼体与水体样本间类群组成

的异同(图 4)。

图3　对虾幼体和水体样品的细菌α多样性和均匀度指数

Figure 3　 Bacterial alpha diversity and evenness indices of shrimp larvae and water samples. Data present 

means±standard errors. The different letters indicate significant differences between stages (P<0.05) (uppercase 

for larvae; lowercase for water samples). Significance of differences between larvae and water at each stage was 

tested using Mann-Whitney U test (*: P<0.05; ***: P<0.001).
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6　　结论结论

本数据集聚焦凡纳滨对虾苗种培育全程，

系统收录 102 个样品的 16S rRNA 基因扩增子双

端测序数据，构建了包括环境本底、对虾幼体

与环境动态同步的精细监测链条：以砂滤海水

为环境微生物本底，在受精卵孵化后的 4 个关

键发育阶段(无节幼体、蚤状幼体、糠虾幼体、

仔虾期)同步采集对虾幼体与养殖水体样本，完

整覆盖了微生物从水源输入至幼体迁徙和定殖

的全过程，提升细菌群落演替数据的可靠性。

数据分析流程严格遵循微生物组学技术规范，

配套发布统一格式的元数据表(含样本类型、发

育阶段等信息)、标准化分析参数卡及可复现分

析流程，增强了数据的可信度与可追溯性。该

数据集不仅补充了对虾苗种培育完整阶段的微

生态研究数据，而且为解析菌群“环境-宿主”传

播路径与演替规律提供了高质量的数据支撑，

同时为幼虾培育阶段的微生态调控技术研发提

供了可复用范例。上述成果对推动对虾等水产

动物微生物组学数据规范与研究范式创新具有

重要学术价值与应用前景。

7　　数据数据(集集)可用性声明可用性声明

本研究产生的凡纳滨对虾苗种培育系统微

生物群落数据集(包含幼体及水体样本的测序原

始数据、标准化参数卡 metadata.txt 及完整样本

元数据)已完整上传至 ScienceDB 科学数据银行。

数 据 集 编 号 为 DOI: 10.57760/sciencedb.

j00231.00047， 可 通 过 https://doi.org/10.57760/

sciencedb.j00231.00047 免费获取全部资源。

为提升研究过程的透明化及数据的高效复

用，课题组构建了规范的数据分析流程及配套

文档资源，将 Dix-seq 扩增子数据分析流程的安

装及使用指南、参数卡文件的详细示例上传至

以下 3 个主流代码与文档共享平台。

快速入门版 (CSDN)： https://blog.csdn.net/

dpsh_6/article/details/146340577。

详细完整版 (Gitee & GitHub)：https://gitee.

com/dpsh/dix-seq/wikis(Gitee)； https://github.com/ 

jameslz/dix-seq/wiki(GitHub)。

metadata. txt 完整示例文件： https://gitee.

com/dpsh/dix-seq/tree/master/example。

图4　对虾幼体和水体样品细菌群落的主要物种组成

Figure 4　Taxonomic composition of bacterial communities in shrimp larvae and water samples.
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