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Geo数据库简介

1，芯片，测序原始数据仓库
    基因组，转录组，修饰等
    不存蛋白质谱和代谢数据

2，发文章一般都要上传原始数据
    可重复性，真实性

3，大量数据共享，可挖掘发文章
    没有数据，挖掘GEO
    数据不够，GEO来凑

4，数据质量参差不齐



GEO2R简介

• GEO2R是一个交互式网络工具，允许用户比较GEO系列中的两个
或更多样本组，以识别在实验条件下差异表达的基因。结果以按
P值排序的基因表形式呈现，并以一系列图表的形式收集，以帮
助可视化差异表达的基因并评估数据集质量。

• GEO2R使用GEOquery和limma来执行差异表达分析，使用原始提
交者提供的处理后的数据表作为输入。GEOquery将GEO数据解析
成R数据结构，这些数据结构可以被其他R包使用。limma进行差
异分析，并在P值上应用多重测试校正，以帮助校正假阳性的发
生。



GEO2R局限

• 结果跟文章可能不一致

• 仅支持分组比较，不支持1 vs 1

• 部分样品可能不可用

• 仅一个series内的，不能跨series

• 建议：下载原始数据分析，然后用geo2r验证



芯片（标记，杂交，扫描，数据分析）



芯片上探针是预先设计好的，
固定的，长度~60 nt，探针
荧光强度表示表达高低 （可
定制）

测序flowcell上“探针”是“长”
出来的，长度25-150 nt，长
出来的reads经过比对后获得
每个基因来源的reads个数表
示强度

简化：
150张芯片叠起来
从平面到立体



实操

Series信息，实验设计，目的，物种，数据类型，贡献者等

每个样品的信息

表达矩阵

原始数据cel文件

13个样品探针集
用geo2r进行分析

1，Metadata

2，Processed 
data

3，raw data

GEO上传



选择具体数据

设置分组

分析

参数选择

R代码

注：一次不成功，多试几次

比较方式



下载全表 选择列（若无基因名，可以试试）

探针 矫正p值 p值

Log2倍数变化 基因名 基因描述信息

正：up
负：down

功能富集分析



结果合并

excel先排序，再合并，合并后可以挑选感兴趣基因绘制热图
根据表达值，验证下log2FC，上下调
挑选差异基因做热图等

表达 差异



GEO2R视频

• https://www.bilibili.com/video/BV12m4y1E7ti/



limma差异分析
表达矩阵（从Series Matrix处下载）

提取待分析样品（对照在前，实验在后）

设置样品对应的组信息（对照在前，实验在后）

Annotationsprobeid 差异
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