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高通量测序数据GEO上传步骤说明 

1.1 上传网页：
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/info/seq.html 

 

点击 Login 

 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/info/seq.html


高通量测序数据GEO上传步骤说明 

1.2 进入 http://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/submitter/ 
所有的GEO提交都是通过NCBI来实现的。 
如果没有NCBI账户，请点击左边的箭头创建NCBI账户；否则就点击右边的
箭头进入GEO登录页面. 之后按照最下面的图进入GEO的主页。 
 

 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/submitter/


1.3 进入GEO主页 http://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/ 
点击：Submission Guidelines 



 1.4 点击High-throughput sequence submissions 
 
 

高通量测序数据GEO上传步骤说明 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/info/seq.html
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/info/seq.html
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/info/seq.html


1.5 进入GEO提交网页 http://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/info/seq.html 

高通量测序数据GEO上传步骤说明 



高通量测序数据GEO上传所需内容 

Metadata 

spreadsheet(

元数据表单)  

实验设计和各个样本的描述信息,以及各步骤的
protocols内容，processed 和 raw data file names

信息 

Processed 

data files（处
理过程中的
数据） 

与论文中的结论相关的数据，表达谱数据如
mRNA和miRNA放置raw和normalized数据，比
如miRNA-seq得到的TPM，mRNA-seq中的
Cufflinks和Cuffdiff处理得到的结果。ChIP-seq

和MEDIP-seq放置tag density 文件和peak文件，
比如bed，wig，tab分隔的txt文档等等。  

Raw data 

files（原始数
据） 

测序平台产生的序列和质量值数据(*.gz) 



高通量测序数据GEO上传步骤说明 

2. 上传准备 

 
2.1 建立以你的用户名为文件名的文件夹：比如
kangchen 
2.2 把做好的Metadata spreadsheet，Processed data files，
Raw data files放进去。其中Raw data files放置原始的以gz
压缩好的fastq文件。 



高通量测序数据GEO上传步骤说明 

元数据表单模板 



3. 通过FTP上传  

高通量测序数据GEO上传步骤说明 

3.1 下载FileZila 



高通量测序数据GEO上传步骤说明 

3.2  根据上页信息登录FTP，然后将以你的用户名为文件名的文件夹拖入fasp， 
等待上传完毕 



GEO上传数据验证流程 

数据上传成功后，一定要给GEO发一封邮件，写明下图中的三点内
容 

 

 

GEO curator 开始处理递交的数据 

                            Contact you 

 

解释并修正数据中他们认为有问题的地方 

                            5个工作日 

 

 


