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系统简介 

为了满足用户多样的数据汇交需求，国家基因组科学数据中心（National 

Genomics Data Center，NGDC）GSA 团队开发了多元数据归档库（Open 

Archive for Miscellaneous Data，OMIX）。OMIX 不但接收组学原始测序分析后

和芯片数据，还接收代谢组（包括脂质组）、蛋白组等多元组学及其相关数据。

在人类遗传资源管理方面，OMIX 数据库严格遵循《中华人民共和国人类遗传资

源管理条例》规定，为用户提供两种数据访问方式：公开访问和受控访问。受控

访问的数据，需要通过数据提交方授权，才能获得下载和使用权限。 

用户注册 

所有用户都可通过中心单点登录系统（BIG Single Sign-On，BIG SSO）完

成账号注册。但 OMIX 数据库建议使用研究组的项目负责人级别人员提交数据。

您可通过中心单点登录系统完成账号注册。如果您在账号注册或使用过程中遇到

任何问题，请联系 gsa@big.ac.cn。 

 

 

https://bigd.big.ac.cn/sso/login
https://bigd.big.ac.cn/sso/login
mailto:gsa@big.ac.cn
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数据递交指导 

OMIX 数据库提供数据提交方式，分别页面提交方式（Online Upload Service）

和 FTP 提交方式（FTP Pre-upload Service）。 

 

页面提交方式 

如果一次性上传数据量＜100 MB，推荐使用页面提交方式（Online Upload 

Service），并完成元数据信息和数据文件提交。 

 

①  基本信息（Data Info）用于收集数据集名称、简单描述和物种信息。如果一

个文件涉及多个物种，可填写 mixed sample。 

请注意：如果是人遗备份数据的物种务必填写——人（Homo sapiens）。系

统为人类遗传资源数据提供两种数据访问方式，受控访问和公开访问。 
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⚫ 如果您将数据设定为公开访问（Open-access），数据将在到达发布日期

或（系统检测到）文章发表后自动释放。数据发布后，数据使用者即可

在线浏览信息并下载该数据 

⚫ 如果您将数据设定为受控访问（Controlled-access），即使数据集发布，

使用者也需获得您方许可才能下载。受控访问发布后，暂时没法支持下

载，除非是联系您们授权。 

 

② 项目信息（BioProject Info）：用于收集数据集相关联的 BioProject 信息。如

果还未创建 BioProject，可点击前往 BioProject 数据库进行创建，BioProject 

审核状态不影响 OMIX 数据后续填写提交。 

 

③ 数据集释放时间（Release Date）：用于收集数据集发布时间。 

人遗备份数据，物种请填写

Homo sapiens 

可自由切换中英文 
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④ 文件信息（Files）：用于提交文件和收集文件信息。 

⚫ 每次提交可以添加多个文件。根据情况点击“增加文件（add more file）”并

填写相应的元数据信息。请注意：对于压缩包，样本数/文件个数 (Number 

of Samples/Files）请填写压缩包内包含文件数。非压缩包，请填写文件涉

及样本数。 

 

 

⚫ 请点击“单击此处选择上传文件（Click here to select file for uploading）”

上传数据文件。 

⑤ 科技部备案备份编号（Accessions in the Ministry of Science and 

Technology）：此项受控访问数据集为选填项。依照目前规定所有人相关数

据都为人遗数据申报填写，具体情况可参考“人类遗传资源信息备案备份流

程”。 

 

⑥ 提交：所有信息填写完并核对后请点击“Submit”提交数据集。数据提交后请等

待系统管理员进行审核，审核通过后数据下图的列表中“数据状态和共享链接

（Status/Review）”显示为“ ”。点击即可生成数据共享链接，具体详见“如

何生成数据集共享链接”； 

点击 add more file 

可添加多个文件集 

点击上传文件 

需勾选协议 

https://ngdc.cncb.ac.cn/hgrip/#/help
https://ngdc.cncb.ac.cn/hgrip/#/help
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数据未到达发布时间前，您可随时修改 OMIX 基本和数据文件信息。但无法

替换数据文件。如需替换，可先点击“Add New File Online/Add New File via FTP”

添加一条新数据，然后再删除原有错误文件。 

 

生成共享链

接 

点击更新 OMIX 基本信息 

点击修改数据文件 



 

8 
 

FTP 提交方式 

如果一次性上传数据量＞100 MB，建议使用本方法完成数据文件和信息提

交。 

完成数据预上传 

① 文件准备 

如果您的数据文件个数比较少，您可以直接上传。如果您的文件个数比较多，

也可以考虑分类压缩为 tar 或 zip 的包，建议每个文件压缩包的大小不宜超过

10GB。文件名称不可包含空格，否则会影响数据归档 

② 计算 MD5 码： 

MD5 码是一个 32 个字符的字母数字字符串。请通过命令行或软件计算获得

每一个文件压缩包的 MD5 码。 

⚫ Mac 和 Linux 系统的用户，可在本地运行命令行"md5sum" (Linux) 或 

"md5"(Mac OX)便可生成 MD5 码。 

⚫ Windows用户需使用第三方程序，才能生成MD5码。推荐软件：winmd5free，

“好压 2345”（可支持批量生成 md5 码） 

③ 数据上传流程 

第1步 用户需要使用 FTP 客户端软件（比如 FileZilla Client）登录 FTP 服

务器上传数据，文档中以 FileZilla 作为实例。 

第2步 下载客户端软件（https://filezilla-project.org/ ），下载页面如下图所

示，点击红色框中的“Download FileZilla Client”，并按照提示安装软件； 

 

 

下载 FileZilla Client 软件 

https://filezilla-project.org/download.php?type=client
https://filezilla-project.org/
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第3步 打开软件，界面下图所示，填写主机信息为“submit.big.ac.cn”，用户

登陆账号邮箱和密码，然后点击“快速连接”，状态栏显示登陆成功。常见问题详

见“FTP 上传常见问题与对策”； 

 

第4步 登陆成功后，“本地站点”选择需要上传数据的本地数据路径，“远程站

点”中的 OMIX 文件中。 注意：上传文件名称及其所在“远程站点路径”都不要包

含空格或特殊字符。 

 

第5步 在“本地站点”中选择上传的数据文件或者文件夹，点击右键，选择“上

传”，或者直接拖拽到“远程站点”，如下图所示。 

双击进入“远程站点”中 OMIX 文件夹 

“远程站点路径”中不要包含空格或特殊字，会导致文件无法归档 

“文件名称”不要包含空格或特殊字，会导致文件无法归档 
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第6步 上传的所有数据会进入“队列的文件”，排队上传，上传成功后数据信

息会转移到“成功的传输”中，如果上传不成功会转移到“传输失败”，需要重新上

传，可以选择“断点续传”。 

完成元数据信息填写 

国家基因组科学数据中心数据提交统一入口：https://ngdc.cncb.ac.cn/gsub/ 

 

双击进入“远程站点”中 OMIX 文件夹 

在“本地站点”中选择上传的数据文件或者文件夹，

点击右键选择“上传”，或者直接向右拖拽到“远程站

点”绿色框中 

点击进入 OMIX 数据库 

https://ngdc.cncb.ac.cn/gsub/
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① 基本信息（Data Info）：用于收集数据集名称、简单描述和物种信息。如果

一个文件涉及多个物种，可填写 mixed sample。 

点击进入 OMIX 提交入口 
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请注意：如果是人遗备份数据的物种务必填写——人（Homo sapiens）。系

统为人类遗传资源数据提供两种数据访问方式，受控访问和公开访问。 

 

⚫ 如果您将数据设定为公开访问（Open-access），数据将在到达发布日期

或（系统检测到）文章发表后自动释放。数据发布后，数据使用者即可

在线浏览信息并下载该数据 

⚫ 如果您将数据设定为受控访问（Controlled-access），即使数据集发布，

使用者也需获得您方许可才能下载。受控访问发布后，暂时没法支持下

载，除非是联系您们授权。 

 

 

② 文件信息（Files）：您可从列表中勾选出已上传的数据文件在填写对应的数

据描述信息。数据文件上传方法详见“完成数据预上传” 

⚫ 请务必一次性“勾选”完毕后，再开始填写描述信息。请勿一边“勾选”一

边填写。因为如果中途更改“勾选”项，之前所填写的信息将不会被保留，

全部需要重新填写 

⚫ 请务必确保已上传文件的文件名中不允许有空格 

人遗备份数据，物种请填写

Homo sapiens 
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③ 项目信息（BioProject Info）：用于收集数据集相关联的 BioProject 信息。如

果还未创建 BioProject，可点击前往 BioProject 数据库进行创建，BioProject 

审核状态不影响 OMIX 数据后续填写提交。 

 

④ 数据集释放时间（Release Date）：用于收集数据集发布时间。 

 

⑤ 科技部备案备份编号（Accessions in the Ministry of Science and 

Technology）：此项受控访问数据集为选填项。建议人遗数据申报填写，具

体情况可参考“人类遗传资源信息备案流程”。 

逐个勾选时，请注意：务必全部勾选完毕后，再填写描述信息，如

中途更改勾选项，原填写信息将不会保留，全部需要重新填写 

文件名中不允许有空格 一次性全选 

https://ngdc.cncb.ac.cn/gsa-human/document/Process_of_Filing_Human_Genetic_Resource_Data_to_MOST.pdf
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⑥ 提交：所有信息填写完并核对后请点击“Submit”提交数据集。数据提交后请等

待系统管理员进行审核，审核通过后数据下图的列表中“数据状态和共享链接

（Status/Review）”显示为“ ”。点击即可生成数据共享链接，具体详见“如

何生成数据集共享链接”； 

  

需勾选协议 
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数据递交常见问题与对策 

问题 1：文件状态（Status）显示为 MD5 Checked Failed，如何处理？ 

通常情况下，数据集内如果有文件 MD5 码校验不通过，下图中数据状态和

共享链接（Status/Review）显示为“MD5 Checked Failed”（系统会发送数据

归档失败通知邮件）。修改步骤如下： 

 

第一步 请点击编辑按钮“ ”打开找到 MD5 码校验不通过的数据文件 

 

 

 

第二步 排除 MD5 码校验失败原因： 

◆ MD5 码填写问题：请重新计算原始文件的 MD5 码，将其与提交的 MD5 码

MD5 码校验

不一致 

点击打开 
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进行对比，如果二者不同，即为填写问题，请在文件编辑界面填入正确的 md5

码再次提交，具体修改步骤如下： 

 

 

 

◆ 数据文件传输问题：请重新计算原始文件的 MD5 码，将其与提交的 MD5 码

进行对比，如果二者相同，可能由于文件上传出错，导致校验失败。您需要

点击修改 

在此位置修改 MD5 码 
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重新提交数据文件，数据预上传方法详见“完成数据预上传”，确定数据文件

上传完成后，根据以下步骤完成修改： 

 

 

 

问题 2：文件状态（Status）一直显示为 Checking，如何处理？ 

通常情况下，当数据文件正在进行 MD5 码时，下图中 Status/Review 显示

确定后点击提交 

请务必保证正确勾选所需数据文件 

文件更新后此名字将变化为新选定文件 

点击修改 



 

18 
 

为“Checking”。校验时间会随文件大小增长，因此建议数据集中单个文件小于

20GB。 

 

但如果单个文件＜20 GB，维持此状态超过 24 小时无变化，有可能为以下

原因： 

◆ 数据文件上传失败：请点击“ ”打开确认一下文件是否正确上传，如果没有

请删除后，重新提交一遍。 

 

 

 

◆ 数据文件归档异常：请排查上传文件名称及其所在“远程站点路径”是否包含

空格或特殊字符，如下图所示。如果包含空格或特殊字符，会影响数据归档。

如果非以上情况，请及时联系数据库进行问题排查。 

点击打开 

可能由于上网络问题，造成的

数据文件未上传成功 
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问题 3：如何修改数据集的基本信息？ 

在 OMIX 数据集未发布之前，用户可通过点击列表页的“ ”进入浏览与修改

界面，更新基本信息（Update OMIX Information）。 

 

 

“远程站点路径”中不要包含空格或特殊字，会导致文件无法归档 

“文件名称”中不要包含空格或特殊字，会导致文件无法归档 

点击进入“浏览与修改” 
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更新基本信息 

更新基本信息 

更新管理项目序列号 
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问题 4：如何提前释放数据集？ 

在 OMIX 数据集未发布之前，用户可通过点击列表页的“ ”进入浏览与修改

界面，更新基本信息（Update OMIX Information），重新设置发布时间。 

注意：系统需要一段时间完成数据集释放（与数据量大小相关），请您耐心等待。 

 

 

 

添加备案备份编号 

点击进入“浏览与修改” 

更新基本信息 
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问题 5：如何追加或替换数据文件？ 

如果选择使用页面提交方式“追加或替换文件”（替换文件用户，需删除原文

件后，在进行以下操作），您可点击 进入数据文件提交页面，分

别完成数据描述信息和数据文件填写上传。注：对应“样本数/文件个数（Number 

of Samples/Files）”，请填写数据文件所涉及的样本个数，如果提交文件未压缩

重新设定发布时间，提前释放 
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包或无法给出样本个数的用户，可以填写文件数。 

 

 

 

如果通过 FTP 提交方式“追加或替换文件” （替换文件用户，需删除原文件

后，在进行以下操作），您可点击进 入数据文件提交页面。首先，

可从列表中勾选出已上传的数据文件，再填写对应的数据描述信息。数据文件上

传方法详见“FTP 数据预上传”。 

⚫ 请务必一次性“勾选”完毕后，再开始填写描述信息。请勿一边“勾选”一边

填写。因为如果中途更改“勾选”项，之前所填写的信息将不会被保留，全

部需要重新填写 

⚫ 请务必确保已上传文件的文件名中不允许有空格 

通过“页面提交方式”追加或替换文件 

点击上传文件 

选择文件数据类型 

填写基本信息，如果无法提供样本数，特别是

压缩文件可以提供压缩包文件个数 
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问题 6：如何生成数据集共享链接？ 

数据集内所有文件归档后，“数据状态和共享链接（Status/Review）”显示

为“ ”。您可通过点击“ ”在线生成共享链接。请注意以下问题。 

通过“FTP提交方式”追加文件 

务必全部勾选完毕后，再填写描述信息，如中途更改勾

选项，原填写信息将不会保留，全部需要重新填写 

文件名中不允许有空格 
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⚫ 为保护数据安全，共享链接暂不支持数据文件下载 

⚫ 数据发布后共享链接将失效，请勿生成链接写在发表文章中！！！ 
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问题 7：如何补充人类遗传资源事先报告登记号？ 

 

点击查看共享

链接 

点击取消共享

链接 
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数据集未发布前，您可随时补充事先报告登记号。首先在提交列表页找到

目标数据集，点击"operation"列中的“ ”Edit 按键，进入信息编辑页面。 

 

然后，点击“update OMIX Information”进入元数据信息编辑页面。 

 

在“Accessions in the Ministry of Science and Technology”的“Registration 

number”中完成事先报告登记号添加。 

点击进入数据集浏览页面 

点击进入元数据信息编辑页面 
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数据集发布后，也可自行补充事先报告登记号。首先登录 OMIX 系统，找到

并打开数据提交列表。 

 

通过 search 功能找出目标数据集，点击"operation"列中的“ ”update

按键，进入信息编辑页面。 

填写事先报告编号 
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然后，在“Accessions in the Ministry of Science and Technology”的

“Registration number”中完成事先报告登记号添加。 

 

 

填写事先报告编号 
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FTP 上传常见问题与对策 

问题 1：登陆时，状态栏显示 AUTH SSL 的报错信息 

 

解决方案：FTP 登陆时状态栏出现 AUTH SSL 的报错信息，请通过下图所示点

击菜单栏“文件”中的“站点管理器”，修改“加密”选项为“只使用普通 FTP”或者“”，

同时，填写正确的主机地址：submit.big.ac.cn，帐号和密码信息。最后点击“连

接”即可。 
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问题 2：登陆时，状态栏显示 MLSD 的报错信息 

 

解决方案：FTP 登陆时，状态栏出现 MLSD 的报错，并显示“读取目录列表失败”

如何处理。Filezila –>编辑->设置中修改传输模式，改为被动模式（如下图所示）。 
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数据下载常见问题与对策 

问题 1：如何通过 HTTP 方式下载数据？ 

方法一：点击下载按钮“ ”，选中“HTTP Download”并点击进入下载列

表页面，通过点击文件名称（Name）下载所需数据。 

 

 

 

方法二：点击查看按钮“ ”进入数据集详细页面。通过点击 Files & 

Download 部分的“ ”按钮逐个下载数据。 

 

 

点击名称（Name）下载数据 
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问题 2：如何通过 FTP 方式下载数据？ 

许多浏览器（如 Chrome、Firefox）出于安全性考虑（FTP 协议缺乏加密，

容易被攻击），已经逐步取消对 FTP 文件传输协议的支持。这意味着用户无法通

过这些浏览器直接访问 FTP 服务器上的文件。 

解决方案：请使用 FileZilla、WinSCP 等专用 FTP 客户端。以 FileZilla 为例，

具体方法如下： 

第 1 步 下载并安装 FTP 客户端（https://filezilla-project.org/ ），下载页面如

下图所示，点击红色框中的“Download FileZilla Client”，并按照提示安装软件； 

 

第 2 步 请点击下载按钮“ ”，不要直接点击“FTP Download”！！相反，

请右键点击“FTP Download”，然后选择“复制链接地址”。 

下载 FileZilla Client 软件 

https://filezilla-project.org/
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第 3 步  打开“ FileZilla Client ”软件，将复制的链接地址（如

ftp://download.cncb.ac.cn/OMIX/OMIX006457/）粘贴到主机（Host）框中并回

车，便可看到所需数据。 

 

 

 
复制链接（如 ftp://download.cncb.ac.cn/OMIX/OMIX006457/）粘

贴到主机（Host）框中并回车 


