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填写获得的账号
登陆GEO FTP

创建GEO账号
获得GEO FTP上传账号

gz压缩的fastq文件

表达谱矩阵

进入上传文件夹
创建上传子文件夹

上传文件

上传元数据表格
通知GEO

得到GEO确认
提交完成

重复这些步骤
直至提交完成

FTP提交的数据文件

GEO数据提交流程

下载安装FTP软件



提交前的准备

• 1，创建用户账号 https://www.ncbi.nlm.nih.gov/account/

• 2 ， FTP上传软件
• 推荐winscp： https://winscp.net/eng/index.php

• 3 ，三类文件
• Raw data：gz压缩的FASTQ原始文件
• Metadata：元数据表格（下载并填写）
• Processed data：表达谱数据（count矩阵，FPKM矩阵或者TPM矩阵等）

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/account/
https://winscp.net/eng/index.php


注册账号

请勿使用163，QQ邮箱，建议ORCid或者Microsoft
创建新账号，接收邮件并点击激活链接，激活

https://account.ncbi.nlm.nih.gov/signup/





ftp账号密码、路径等信息



元数据表格（用前下载，保持最新）



1，实验设计，人员信息

2，样品信息，样品类型，测序平台等

3，样品抽提，建库步骤

4，数据分析相关信息

5，原始数据文件

7，processed数据文件名及md5值6，原始数据文件名及md5值

元数据表格（应填尽填）



PROCESSED DATA FILES

• 表达谱矩阵（txt或者excel格式都行）

建议标明注释版本



原始文件及md5值
gz压缩的FASTQ文件

seqkit stats -a *.gz校验文件正确性

校验文件完整性
Win10系统：Certutil -hashfile sample.fastq.gz md5

Linux系统：md5sum sample.fastq.gz

Mac系统：md5 sample.fastq.gz

https://mp.weixin.qq.com/s/teEbS3Nbcd4Y-XDQFHgTRw

对
暗
号

https://mp.weixin.qq.com/s/teEbS3Nbcd4Y-XDQFHgTRw


用户信息表（GEO页面上的信息）

此信息在页面上实时更新







FTP多线程上传

右侧点鼠标右键新建一个文件夹，例如raw_data
双击进去raw_data，然后左侧点鼠标右键上传
速度：每个线程越1.5G/h



通知GEO

后续可以通过邮件让工作人员帮助修改

备注信息



GEO回复的邮件

几分钟后会收到邮件



GEO审核（一般5个工作日）

文件损坏，重新上传
传好后，回复下email即可

分配GEO号



Reviewer token



总结

• 文件不完整会email告知，重新传，直到全部OK

• 全部传好后分配GSE123456编号

• GEO页面信息在user account中修改（实时更新）

• 最长5年不公开数据

• Reviewer，给个token

• 时差、周末不上班

• 上传后会移到SRA中，抹去read name信息

• GEO不检查内容，仅检查形式



其他上传数据库
GSA国家生物信息中心 深圳国家基因库

欧洲EMBL ArrayExpress
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