时空三极环境大数据平台
现生人群胎盘样本的单细胞转录组测序数据
英文标题：RNA-seq data of human umbilical vein endothelial cell samples
1、摘要
1) 数据内容：该数据是项目实施过程中产生的高原藏族与平原汉族人群的胎盘转录组数据，包括3例高原藏族脐带内皮细胞RNA-seq数据与3例平原汉族胎盘组织脐带内皮细胞RNA-seq数据，每个RNA-seq数据量为6G测序深度，可以用来研究高原藏族人群与平原汉族人群对高原低氧环境的基因表达差异模式。
2）数据来源及加工方法：课题组自有数据，利用illumina X-ten 测序平台Pair-end 150bp建库测序方法。
3）数据质量：6G数据量，Q30>90%。
4）数据应用成果及前景：数据用于在细胞水平验证高原低氧适应基因对低氧环境的基因表达变化模式。
2、关键词
主题关键词：遗传多样性,人口,高原适应,藏族人群
学科关键词：人地关系
地点关键词：青藏高原
时间关键词：现在
3、数据细节
1.比例尺：None
2.投影：
3.文件大小：24000.0MB
4.数据格式：None
4、空间范围
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5、时间范围None--None
6、引用方式
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7、资助项目信息
泛第三极环境变化与绿色丝绸之路建设专项(XDA20000000)

8、数据资源提供者
姓名: 祁学斌
单位: 中国科学院昆明动物研究所
电子邮件: qixuebin@mail.kiz.ac.cn






