
跨尺度免疫力大数据资源平台（IDP）

非人类遗传的组学原始数据

汇交流程介绍

“免疫力数字解码”重大研究计划
国家基因组科学数据中心
National Genomics Data Center
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• 非人类遗传的原始测序数据 GSA

3 汇交管理可视化

4 资源材料



汇交数据入口

https://ngdc.cncb.ac.cn/idp/

汇交入口



汇交数据入口

不同模态的数据分别点击对应图片即可跳转到递交页面



多模态数据汇交架构图
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非人遗数据拓展型数据 临床数据

（如果涉及多模态数据，在提交时
编号一定要用生成的）

人遗数据
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数据需符合指南中数据质控标准
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 单碱基覆盖率不低于100X，检测盒覆盖不低于32MB

2025年度项目指南

1 bulk TCR-seq/BCR-seq

2 bulk RNA-Seq

 外周血单样本clonotypes平均值不低于100,000种，组织样本clonotypes平均值不低于10,000种，重链和轻链

各不少于1,000,000读数，单样本测序量不低于2Gbp （其中有效clonotype的定义为：能够组装出全长氨基酸

序列且不包含终止密码子，具有明确的胚系V和J基因信息，同时CDR3区域含有典型的保守序列）

3 WES

 DV200不低于50%，检测覆盖不低于50M reads



数据需符合指南中数据质控标准

82025年度项目指南

4 scRNA-seq

5 scTCR-seq/scBCR-seq

6 scATAC-seq

 测序指标（有效barcodes不低于75%，有效UMIs不低于75%，RNA read Q30不低于75%）；细胞指标

（单个样本细胞数不少于5000个，平均每个细胞的测序read pairs数大于20000，单个细胞基因中位数大于

1000）

 平均每个细胞所测得的VDJ文库read pairs数不低于5000，RNA read Q30 不低于75%，有效barcodes不低于

75%；细胞指标（3000-80000个细胞/芯片）

 测序指标（测序read pairs不小于25000，有效barcodes不低于75% ，barcode Q30大于65%，read1/2 Q30大

于65%，样本指数的Q30大于90%）；细胞指标（单个样本细胞数不少于5000个，高质量测序片段大于40%）

建议各项目完成数据质控后, 符合的上述标准的数据再进行汇交



原始组学数据递交-数据准备

原始序列文件整理，并计算文件的MD5码

▪ 格式正确的序列文件（如: gz压缩格式的fastq文件， xxx.fastq.gz）

▪ MD5码计算方式：

➢在Linux 系统下，可运行md5sum 命令计算

➢在MacOs系统下，可运行md5命令计算

➢在Windows系统下，可借助第三方工具计算 , 如： WinMD5Free (http://www.WinMD5.com)

元数据整理

▪ 数据的描述性信息

▪ Sample / Experiment / Run

http://www.winmd5.com/


原始组学数据递交-数据汇交环境

▪ Firefox

▪ Google Chrome

▪ IE（V11以上）

▪ Safari

 浏览器建议

▪ FileZillla （https://filezilla-project.org/）

▪ Aspera Connect客户端软件(https://www.ibm.com/aspera/connect/)

 FTP客户端软件

https://filezilla-project.org/
https://www.ibm.com/aspera/connect/


GSA提交：样本信息

在基本信息步骤选择是否已创建BioSample

※注意： BioSample name需要跟experiment表格里的sample_name保持一致

选择样本类型，在样本属性步骤下载模版填写



GSA提交：元数据信息

GSA_Template.cn.xlsx

※注意： BioSample name需要跟sample表格里的
sample_name保持一致

常见问题：建库策略与来源的正确选择
例如是单细胞转录组，请在Strategy选择
RNA-Seq、Source选择TRANSCRIPTOMIC

SINGLE CELL，并确保与汇交计划填写一致



GSA提交：数据引用
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IDP-Hub数据汇交的注意事项

 汇交时，务必准确填写并关联项目批准编号，此编号是数据与项目绑定的唯一标识。若缺失或错误，将导致

数据无法通过接口同步至汇交管理系统（IDP-Hub），影响进度跟踪与成果归属

 临床数据必须按模板格式汇交。血常规、尿常规等检测结果文件需要转换为标准格式，支持在模板表里

添加字段，但不可以直接上传校验报告

2 临床数据汇交规范

3 数据质量前置审核

 秉持“质量过关，方可汇交”。请依据指南中的数据标准（https://ngdc.cncb.ac.cn/idp/introduction#std）

设计项目测序数据，完成测序后，请先自行完成数据质控标准的校验，确保数据的有效性和高质量性后再

进行汇交

1 项目信息准确关联



IDP-Hub数据汇交的注意事项

4 项目信息准确关联

无需新建数据集！！！！在第一个

数据集下追加样本即可

×

 对于分批次汇交的同类型的数据，后续批次再追加数据时，无需新建数据集ID，直接在原来的数据集编号

下追加新样本即可



IDP-Hub成果信息的注意事项

 文章发表后，可随时登录系统，在对应数据集页面手动补录相关文献信息（如DOI、标题）

1 文章标记数据集ID

2 关联发表文献

 只有在发表文章中明确标注了本数据集编号（ GSA / GSA-Human / OMIX 数据编号），才会被系统认定

为数据集关联的文献（并不是指Funding模块填写的项目资助号）

为确保您汇交数据的学术影响力得到准确追踪与展示，请遵循以下规范关联发表文章：
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进度信息 数据集编号 文章编号

IDP数据汇交进度的实时可视化

https://ngdc.cncb.ac.cn/idp/



IDP各项目已汇交样本数统计
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该可视化结果图表在IDP首页展示，可供各课题在年度及中期各类汇报中下载和使用

https://ngdc.cncb.ac.cn/idp/



IDP数据汇交进度的实时可视化

https://ngdc.cncb.ac.cn/idp/
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资源资料

 免疫力重大研究计划（IDP）的数据标准 https://ngdc.cncb.ac.cn/idp/introduction#std

 IDP数据汇交计划书和承诺书模板 https://ngdc.cncb.ac.cn/idp/introduction

 IDP多模态数据汇交模板及流程 https://ngdc.cncb.ac.cn/idp/submit

 人类遗传资源信息备案流程 https://ngdc.cncb.ac.cn/hgrip/help

https://ngdc.cncb.ac.cn/gsa-

human/document/Principle_of_Accessing_Human_Genetic_Resource_Data_in_NGDC_V1.pdf

 人遗相关的原始数据递交细节使用说明（GSA-Human）

https://ngdc.cncb.ac.cn/gsa-human/document/GSA-Human_Submission_Guide_1.1.cn.pdf

 非人遗相关的原始数据递交细节使用说明（GSA）

https://ngdc.cncb.ac.cn/gsub/document/GSA-GSA_Submission_Guide_2.2.cn.pdf



谢 谢

汇交交流QQ群：721553402

IDP专用邮箱：idp@big.ac.cn

“免疫力数字解码”重大研究计划

欢迎随时与我们联系

如在数据汇交中遇到任何问题，或需要进一步协助，请随时通过以下方式与我们沟通。

我们将全程提供支持，助力您顺利完成数据汇交

mailto:idp@big.ac.cn

