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Quelques mots sur Galaxy
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Galaxy a été créé par I'équipe américaine “Galaxy project” :

* Le Center for Comparative Genomics and Bioinformatics - Penn State,

* Des départements “Biology” et “Mathematics and Computer Science” de I’Université d’Emory.
La communauté autour de cet outil est active. Nous utiliserons 1'instance Sigenae/Biolnfo Genotoul
de Galaxy.
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Gestionnaire 1:1.2\v
taches

Exécute
Cluster de calculs
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Nous utiliserons un vocabulaire spécifique a Galaxy :

Juin 2016

Un DATASET est un fichier de données (fichiers d’entrée, fichiers résultats) :

1: GM.fastnsanger L

174 Mb
= i——""‘ DOnnée(S] Lnrmat' Faatqgazncer. datznzse

L~ | 1Dataset

Votre HISTORIQUE est un « répertoire » qui « liste » 'ensemble de vos fichiers de donnés
(fichiers d’entrée, fichier résultat) utilisés ou générés par un TOOL :

. N History Options ~

Dataset 1 Historique 1
W A E
1P Fasti)L 54.0 Mh
Dataset 2 Historique 2 Ia: FastOC data S.html @ ¢ %
. . I 62 CM_fastpsanger @ {3

Historique 3
Dataset 3 | 5: h1.fastasanger @)

|4: FastQC data 16.html 2 § 3

Votre WORKFLOW est un ensemble : fichiers, outils, traitements.

Generate pilzup

LA AR # Se el the BAM e Lu g=rers
TOOI ————‘\"""-«...__ Convert S4M file pileup file for
using reference filz Seecta reference genome
= Upload File from your output: (bam) outputl (tabular]
computer
* Upload local file from =
filesystem path FASTA-to-Tabular

oLtl (bam, txt, ‘astgsancer, Corvert these sequances | |
csfastz, qual, bed, g, gff, vcf, R,

sam, fasta. odf. xsa’ walpul (labular)

Objectifs :

Cette formation a pour objectif de vous familiariser a 1’utilisation de votre workbench Galaxy

(http://galaxy-workbench.toulouse.inra.fr).
Cette formation est destinée aux personnes souhaitant traiter des données (bio)informatiques sans

connaissances spécifiques en informatique (sans avoir a connaitre Linux et la ligne de commande).

Vous découvrirez notamment comment :
* Traiter des fichiers sans utiliser de ligne de commande
* Lancer des traitements bioinformatiques sans Linux

Pour réaliser 1'ensemble de ces exercices, vous avez besoin :
* De vous connecter a la plateforme Galaxy en utilisant les login et mot de passe de

votre compte « genotoul » : http://galaxy-workbench.toulouse.inra.fr
* Des fichiers disponibles sur NG6 et des supports disponibles sur :

http://genoweb.toulouse.inra.fr/~formation/1 Galaxy_Initiation/

Vous pouvez utiliser vos identifiants et mots de passe de votre compte sur la plateforme bioinfo de
Toulouse, ou bien utiliser un des comptes disponibles le temps de la formation :
* Logins : anemone arome aster bleuet camelia capucine chardon clematite cobee coquelicot
cosmos cyclamen
* Password : Demander au formateur.

Rappel : Ces comptes ne sont valables que le temps de la formation. Nous vous demandons
d'utiliser un compte personnel si vous avez besoin de traiter ou stocker des données.
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Si votre mot de passe genotoul est trop complexe, n'hésitez pas a interpeller un formateur
-~ pour qu'ils vous le change

Pour répondre a vos questions:
* Mail : sigenae-support@listes.inra.fr

* Une FAQ et un manuel utilisateur sont disponibles depuis la page d'accueil de
l'instance Sigenae de Galaxy.
* Les formations de la plateforme Bioinfo Genotoul sont disponibles sur http://sig-

. learning.toulouse.inra.fr

En fin de formation, penser a nettoyer votre compte de formation (« Delete permanently »)

de I'ensemble des « histories » créés (ﬁ petit écrou).

Exercice n°1 : Connexion a Galaxy, exploration de 1’interface, téléchargement de
datasets.

Connexion a la plateforme Galaxy

Vous pouvez accéder a votre plateforme Galaxy (en précisant votre login et mot de passe
« genotoul ») a I’adresse suivante : http://galaxy-workbench.toulouse.inra.fr

Explorer I’interface
Depuis la barre du menu principal, vous avez acces aux onglets suivants :
* Analyse Data : Pour télécharger vos fichiers de données privées, et utiliser des modules de
traitements.
*  Workflow : Liste vos workflows archivés.
* Shared Data : Acces aux bibliothéques de données, ainsi qu’aux historiques et workflows
publiés.
= Data Libraries
= Published Histories
= Published Datasets S S Workiow B &. Welcome sigenae, you ard

b Help . Logged in galaxy as sigenae@toulouse.inra.fr

n Support Saved Histories
= Galaxy Wiki '
= Video tutorials

= How to cite Galaxy

» Logged in galaxy as sigenae@toulouse.inra.fr
= Saved Histories

= Saved Datasets

=  Public Name

Note : La documentation autour de Galaxy est tres aboutie, explorer le menu « help » et notamment
la rubrique « Video tutorials »...

Afin de vous permettre une meilleure prise en main de l'interface Galaxy, nous vous
encourageons a rechercher les outils a 1'aide du menu « Options » - « Show Tool Search »
disponible dans la partie « Tools » tout a gauche de l'interface.
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Import de données
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1 Préparer vos historiques de travail

Depuis le menu « History » a droite, cliquez sur « History options » (ﬂpetit écrou), choisissez
« Create new » et créer ainsi, un apres l'autre, plusieurs historiques.

Afin de gérer au mieux son espace de travail et le suivi du TP, il est important de renommer vos
historiques de la maniere suivante en cliquant sur « Unnamed history » :

- « historique R1R2 »

- « TP ini Galaxy »

- « historique multiplex »

- « historique 454 »

- « historique contiged »

Entrer le nom de l'historique et liquer sur « Entrée » pour valider.

2 Téléchargement de fichier avec copie sur le serveur (non recommandé)

Dans 1'« historique 454 », nous allons télécharger, avec « Upload File », le fichier « 454.fastq »
disponibles depuis Internet via l'url http://genoweb.toulouse.inra.fr/~formation/15 FROGS/
(choisir le mois correspondant a votre formation).

Pour récupérer un fichier disponible sur Internet, veuillez utiliser 1'outil « Upload File » de Galaxy
(outil disponible dans la section « Get Data »).

Cliquer sur « Paste/Fetch » data. Puis copier/coller 'URL COMPLETE d'acces au fichier pour le
télécharger dans Galaxy. Exemple d'URL compleéte :

http://genoweb.toulouse.inra.fr/~formation/15 _FROGS/April2016/454.fastq

Une URL compléte contient le chemin d'acces au fichier plus le nom et I'extension du fichier
concerné. Pour récupérer une URL compléte rapidement et sans faire d'erreur, nous vous
conseillons de faire un clic droit sur le nom du fichier et de choisir « copier I'adresse du lien ». Puis
un « coller » (Ctrl V) permet de récupérer cette URL complete. Puis lancer le téléchargement. Le
fichier sera bient6t disponible dans votre fenétre « History ».

Il est possible de renseigner plusieurs URL en sautant une ligne entre chaque URL puis
- exécuter l'outil.

Pour gérer vos fichiers de données, nous vous conseillons de renommer chaque dataset. Ainsi,
veuillez s'il vous plait renommer le FASTQ téléchargé en « 454.fastq ».

L'ensemble des outils permettant 'import dans Galaxy est disponible dans la section « 1-
Upload your data => Get data »

L’outil « Upload File » télécharge en copiant votre fichier sur le serveur Galaxy. Cette
- méthode d'upload n'est pas recommandée car elle impacte considérablement votre quota.

Vos fichiers de données téléchargés apparaitront dans votre historique courant et seront
automatiquement archivés dans « User / Saved Datasets ».
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3 Télécharger des données depuis votre ordinateur sur votre /work puis dans Galaxy

Dans 1'« historique multiplex », nous allons récupérer les fichiers sampleA_R1.fastq et
sampleA_R?2.fastq, multiplex.fastq et barcode.tabular sur votre ordinateur.
Ces fichiers sont disponibles sur Internet depuis

http://genoweb.toulouse.inra.fr/~formation/15_FROGS/

Pour chaque fichier, veuillez faire un clic droit sur le nom du fichier pour obtenir I'adresse de
téléchargement, puis « enregistrer la cible du lien sous » (« Copy link location »), puis enregistrer
chaque fichier sur votre ordinateur.

Il est conseillé de ne pas ouvrir ou modifier vos fichiers sous Windows car ce dernier ajoute
- des caractéres spéciaux qui ne sont pas pris en charger par le cluster de calculs.

Nous allons ensuite transférer ces fichiers de votre ordinateur a Galaxy. Pour ce faire, veuillez
ouvrir le logiciel WinSCP (ou FileZilla). Cet outil vous permettre de voir le contenu de vos
répertoires sur Genotoul et de gérer les permissions sur ces répertoires et fichiers.

Pour vous connecter a Genotoul, veuillez compléter les parameétres suivants :

* Hote : genotoul.toulouse.inra.fr

* Identifiant : Votre login sur Genotoul

* Mot de passe : Votre mot de passe sur Genotoul

* Port : 22

Avec FileZilla, parcourir votre ordinateur a gauche et le serveur Genotoul a droite :
Fichier Edition Affichage Transfert Serveur Favoris ?  Nouvelle version disponible !

[4- PR e v B« gE 2 n

Hite: sfip:/jgenotoul.todio Identifiant: smaman Motdepasse: sesseass Port : Connesion rapide ||~/
[Commande : cd "Analyse_Data_files. 16077" =
Réponse : New directory is: “Jwork/smaman/Project_Galaxy_training.281/Run_Galaxy_-_First_steps.4232/Analyse_Data_fies. 16077"
Commande : Is
Statut : Listing directory t_Galaxy_tr 81/Run_Galaxy_-_First_steps.4232/Analyse_Data_fies. 16077
Statut : Contenu du dossier affiché avec succés
Statut : Définir les permissions de 'fwork/smaman/Project_Galaxy_training.281/Run_Galaxy_-_First_steps.4232/Analyse_Data_fles. 16077/inux.txt & '777'
Commande : chmod 777 Tinux. txt™
Erreur : setattrs for fsave/ng6/datafanalyze/53cfbedds/linux. tet: permission denied
Statut : Récupération du contenu du dossier...
Commande : Is
Statut : Listing directory ject_Galaxy_training. 281/Run_Galaxy_-_First_steps.4232/Analyse_Data_fies. 16077 ¥
Statut Contenu du dossier affiché avec succés =
Site local : \\ ~ | site distant : [Muwmmmmm,samurm‘g.mu&mﬂ,saaxy;jm,smps 4232/Analyse_Data_fles. 16077 =
18 Ordinateur - S ) Project_Galaxy_training.281 -
-y C:(08) 3 =) Run_Galaxy_-_First steps4232
[y D (HP_RECOVERY) = &1 )i Analyse Data files16077
W E . 2 RawData
= 2. saveEleaming =
Nom de fichier Taille defi.. Type defichier  Deniére modificat... 2 awmbal >
SIP: Lecteur réseau Nom de fichier e Taille defi.. Typedefic.. Demiéremodification  Droits d'ac... Propriétair.
£5L: (\tls-lgedfs\ collectif) Lecteur réseau
SRE (ie-dgedis\pubiic) Lectem cisent (#) annotation:txt Document ... 28/04/2014 16:11:00 Irwxrwarwac smaman BL.
‘f’f’ ot fgclfsumstal) Lectewm risems @ ch22fa Dossierde .. 28/04/2014 16:11:00 Irwxrnaxrw smaman BL.
=E Lectesm de CO @ gene:bdt Document ... 28/04/2014 16:11:00 Inaxraoxrwx  smaman Bl.
;D‘ P RECONERY) Oisce local ] linucnt Document .. 28/04/2014 16:11:00 Inwxraorwx smaman L.
=G (03 Disque: local @ NC_0121251 fasta Fichier FAS... 28/04/2014 16:11:00 Inwsewrax smaman BL..
8 reads.fastqsanger Dossier de ... 28/04/2014 16:11:00 Iwawoaws smaman BL..
< n L3
7 dossiers Sélection de1 dossier.
Serveur / Fichier local Direction ~Fichier distant Taille Priorité  Statut

Fichiers en file d'attente | Transferts échoués (3) | Transferts réusss

Eywm File d'attente : vide T
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J. smaman
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work

§ .cache

) .config

s .dbus

s .gconf

4 .gconfd

y .gnome2

gm:me)_ private

& F2Renommer [ 11

Nom Ext - s -mozilla
¥ § nedit
¥ E[ 3 -python-eggs
L.m2 ﬁ
. ¢ .RepeatMaskerCache
A .nbi .
J. .netbeans --'—'b
. .netbeans-derby subversion
. VirtualBox
A Ll ba(h_hutcr‘.
& AppData Y
.bash_profile
& Application Data |
L -bashrc
i Contacts
-history
§ Cookies | )
p Jesshst
A L - 4 |"
0B de 5698 KB dans D de 41 0B de 45700 B dans 0 de 27

(23 FS Copier i3 F6 Déplacer =j° F7 Créer un répertoire )< F8 Effacer 71 F9 Propriétés 1 F10 Quitter

Juin 2016

A droite, dans Genotoul, créer un répertoire galaxy/ dans votre /work, puis déplacer I'ensemble des
fichiers dans ce répertoire galaxy/ nouvellement créé.

A l'aide d'un clic droit sur le répertoire /galaxy, veillez a ce que le répertoire galaxy/ ai bien les
permissions « x » (exécution) pour tous. De méme pour votre /work. Puis vérifier, de la méme
maniére, que l'ensemble des fichiers contenus dans galaxy/ (uniquement) aient bien les droits

« 1 »(lecture).

Pour modifier les droits sur votre /work/username/ , clic droit sur votre /work/username/, puis

« Droits d'acces au fichier », puis donner les droits d’exécution (X) sur votre /work.
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) Editer le lien... Alt+F6

B @ Ouvic

& dlL f Editer

L .9{E3 Copier... FS

& Dupliguer... Shift+F5

3 Déplacer... 6
Déplacer vers..  Shift+F6

< Effacer 8

# Renommer F2

Opération manuelle 3

b oo 5 530w a

Noms des fichiers »
= Propriétés )

L] .bash_history

EEEEEEEEEE

P

| .bash_profile

L] .bashrc

L] history

L] Jesshst

] -psql_history

L] wiminfo

L Xauthority

L] .recently-used.xbel

Taille Date de modification  Droits
14/05/2014 14:41:52 WXT=XT=X
13/01/2012 15:09:51 PWXT-XT-X
17/04/2014 15:45:55 WT-XT-X
03/01/2012 14:08:15

Commun | Somme de contrdle |

PAWXPWXIWX root

Proprié...
root
smaman

smaman

l 1 dossier (1 lien symbolique)

Emplacement : /home/smaman
Taile :
/work/smaman
root [0]

oot [0]

Propiétare[ VIR []W [#X [T Mettre UID
Cw FIX [ Metre GID
Adres [[JR W [@X [ Stickybit

Gowe [7]R

ogad [o711

Ajouter X aux répertoires

[”] Appliquer récursivement le groupe. le propriétaire et les permissic

ok ) [t | [ pee ]

De méme pour chacun des fichiers a récupérer, pour modifier leurs droits, clic droit sur le nom du
fichier, puis « Droits d'acces au fichier », puis donner les droits de lecture au fichier concerné.

b g r Aatacat 1204 dat m
£|(| |_| ERR022486.bam 107128 147 17/04/2014 10:25:12 w-r--r-- smam
D @ Ouvir 15/04/2014 17:32:37
|| dataset 1 7 Editer 30138333698 13/01/2014 16:14:14 W=F==T== smam
|| Chr22fa o 2 420965354 14/05/2014 13:51:49 PWXPWXTWX  smiam)
[ anio_rer &2 Copier.. F5 42965354 18/04/2013155447  rw-r-r—  smam
| Jcleanfast .2 Dupliquer... Shift+F5 57924 10/12/201310:33:37 TWee=r-= smam
| INC01212 55 Déplacer... F6 4902138 15/04/2014 17:24:03 W-F--f-- smam
|| dataset_1t Déplacervers..  Shift+F6 49333025125 13/01/2014 15:58:14 W-r--f-- smam
|_|ERRO0303] SC Effacer B 82317348 15/04/2014 17:23:53 w-r--r-- smam
sl.fasti 492010176 19/11/2013 09:15:46 MW=Fe=f== smam
|} 9
# Ren F2
Lfitegt | " ey 0 1312/2013162256  rw-r—r—  smam
5 GALAXY ] Opération manuelle 4 11364897 30/01/2014 18:00:21 rwwrwx smam
iﬁ GALAXY ] Nom:s des fichiers » 906316 29/01/2014 11:35:57 TWXTWIXTWX smam
T GALAXY ] @ Propriétés ) 939046 29/01/2014 11:36:44 rWXwxrwx  smam,
| 3 = GALAXY_ = o . 3280170 30/01/2014 18:00:34 PWXPWXTWX smam
|| get_emails.pl 1085 13/01/2014 10:29:39 W-rw-r-- smam

Si cela n'est pas fait, 1'outil d'upload de Galaxy ne sera pas en mesure d'accéder ni de lire les fichiers
que vous souhaitez télécharger et sur lesquels vous allez travailler. Apres 1’exécution de l'outil
« upload » de Galaxy, la dataset sera rouge (donc en erreur).

Utiliser l'outil « Upload File from Genotoul » afin créer le lien dans votre historique galaxy. Cette
méthode de téléchargement de fichiers dans Galaxy entame beaucoup moins votre quota que la
méthode exposée précédemment.
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L’outil «Upload local file from filesystem path» vous permet de créer un lien symbolique,
depuis votre work, sur le serveur Galaxy, sans avoir besoin de copier vos données sur le

- serveur Galaxy. Grace a cet outil, vous économisez de I’espace disque et optimisez votre
quota sur Galaxy.

L'historique « historique R1R2 » comprendra les fichiers sampleA_R1.fastq et sampleA_R2.fastq
L'historique « historique multiplex » comprendra les deux fichiers multiplex.fastq et barcode.tabular

Upload File (version 1.0.0)
Path to file:

Path must be like : /work/USERNAME/somewhere/afile
File type:

Bam x

Le chemin d'acceés au fichier (« Path to file ») doit étre complet (nom du fichier compris) et pointer
sur le work (et non sur le /save ou le /home) afin que le cluster puisse, par la suite, travailler sur ce
fichier.

Avec WinSCBP, il est possible de récupérer ce chemin complet avec un clic droit sur le nom du
fichier, « Noms des fichiers » puis « Copier dans le Presse-papier (inclus les chemins) ».

__| Danio_rerio.Zv3.62.dna.chromosome.22.fa 42965354 18/04/2013 15:54:47 W-r--r-- smam
10/12/2013 10:33:37

L INC_0121 @ Ouwic 4902138 15/04/201417:2403  rw-r--r—-  smam
) dataser | ¥ Editer 49333025125 13/01/201415:58:14  rw-r-r—  smam
| |ERR00303 23 Copier... F5 82317348 15/04/2014 17:23:53 Wer--r-- smam
_ |slfastq | @ Dupliquer.. Shift+F5 492010176 19/11/2013 09:15:46 w-r--r-- smam
| file.gtf ﬁ' Déplacer... F6 0 13/12/2013 16:22:56 w-r--r-- smam
EJJGALAXY_ Déplacer vers... Shift+F6 11364 897 30/01/2014 18:00:21 PWXIWXIWX smam
% GALAXY | % Effacer B dt 906 316 29/01/2014 11:35:57 PWIXPWXTWX smam
=) GALAXY | df 939046 29/01/2014 11:36:44 WXPWXTWX Smam
BGataxy)#® Renommer i 3280170 30/01/201418:00:34  rwaxrwxrwx  smam
get_emai Opération manuelle » 1085 13/01/2014 10:29:39 W-rw-r-- smam
=l ""e"‘iong Noms des fichiers "J Insérer dans la ligne de commande Ctrl+Enter !-612 14/01/201415:32:21 il R
(] book.prd ' Propriétés F9 Copier dans le Presse-papier Shift+Ctrl+C |2 304 14/01/2014 15:42:52 B DA
¥ warning, ey g = z |_'. 538 14/01/2014 15:42:06 W-r--r-- smam
o [ Copierdans le Presse-papier (inclusles chemins) ~ CtitARC | .., 1045501316:0424  rwereor- smam
|| mailing_list_galaxy_prod.bet Copier 'URL dans le Presse-papier 1618 13/01/2014 10:30:34 W-r--f-- smam
mailina liste aalaxw nrad 1301204 6t 5454 13/01/2014 10:35:47 (2 o o smam

< m L

I’outil « Upload local file from filesystem path Upload data to history without copying on
- server » vous permet de créer un lien symbolique, depuis votre work, sur le serveur Galaxy,

sans avoir besoin de copier vos données sur le serveur Galaxy.

Grace a cet outil, vous économisez de 1’espace disque et optimisez votre quota sur Galaxy.

Important — les droits : Les droits d'exécution sur le répertoire et de lecture sur les fichiers
sont nécessaires pour que vos données puissent étre accessibles dans Galaxy. (chmod +x
REPERTOIRE et chmod +r FICHIER)
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— |saveluser (250Gb)

WinScp /

-

—3  |work/user (1Th)

« Upload file from Genotoul » :
Lien symbolic, pas de copie

luser

(10Gb quota initial
120Gb gros utilisateur
1Tb trés gros utilisateur)

Chemin d'accés a linux.txt : Le chemin doit étre complet (nom du fichier compris) et

pointer sur le work (et non sur le /save ou le /home) afin que le cluster puisse, par la suite,
travailler sur ce fichier.

Important — les formats de fichier : Les outils Galaxy qui prennent en entrée des fichiers
« textes tabulés », ne verront pas vos fichiers textes si le type du fichier n'est pas
correctement spécifié (format « tabular »).

4 Télécharger des données compressées avec l'outil « FROGS Upload archive from your
computer »

Dans '« historique contiged », a l'aide de cet outil « FROGS Upload archive from your
computer », veuillez récupérer l'archive « 100spec_90000seq_9samples.tar.gz » disponible depuis
cette URL (choisir le mois de la formation) :
http://genoweb.toulouse.inra.fr/~formation/15_FROGS/

Renommer la dataset Galaxy en « 100spec_90000seq_9samples.tar.gz ».

Exercice n°2: Utilisation d’outils de traitement de fichiers (équivalent aux
commandes Linux)

Outils de traitement de fichiers

* Dans l'historique « TP ini Galaxy », en utilisant 1'outil « Add column to an existing dataset »
ajouter une colonne « chrl » au fichier « linux.txt »
© Ajouter la colonne

o Renommer le dataset obtenu en « linux_add »
e Trier numériquement le fichier « linux_add » par ordre descendant sur la premiére colonne
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© Outil « Sort data in ascending or descending order »
© Renommer le fichier généré en « linux_add_sort »
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Analyse de la qualité de vos séquences

73

Hat_,,,,, Ba b ra h am B 10 | n fO rma tl 8o “FastQC is a quality control tool for
—

high throughput sequence data.” http://www.bioinformatics.bbsrc.ac.uk/

Lancer FastQC sur chacun des fichiers FASTQ.

FastQC est un outil permettant d'obtenir un contréle qualité des données de séquences brutes issues
de divers séquenceurs. FastQC fournit une série de modules permettant d'identifier d'éventuels
problémes avec les données, avant de commencer les analyses.

Les fonctions principales de FastQC sont :

- I'import de fichiers BAM, SAM ou FastQ

- fournir un apercu rapide de la cause de problemes possibles avec les données brutes
- exporter les résultats sous format HTML

Ci-dessous sont affichés des exemples de résultats obtenus avec FastQC.
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Qualité des séquences par base :
Bonne qualité :

Quality scores across all bases {lllumina 1.5 encoding}
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Mauvaise qualité :

Quality scores across all bases {llumina 1.5 encoding)
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Scores de qualité par séquence
Bonne qualité :

Juin 2016

Quality score distribution over all sequences

Average Quality per read
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120000
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20000

60000
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20000

23456 7 8 8910 12 14 15 1a 20 22 24 26 28 30 32 34 348 38
Mean Sequence Quality (Phred Score)

Mauvaise qualité :

Quality score distribution over all sequences

60000 Mverage Quality per read
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2 3 4 3 6 7 8 9 1011121314 1516 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 28 30 31 32 33
Mean Segquence Quality (Phred Score)
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Proportion des bases par séquences
Bonne qualité :

Juin 2016

Sequence content across all bases
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Contenu en GC par séquence
Bonne qualité :

GC distribution over all sequences

GC count per read
22300 Theaoretical Distribution
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Contenu en « N » des séquences
Bonne qualité :
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M content across all bases
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Distribution des tailles de séquences
Bonne qualité (Illumina, séquences de méme taille attendues) :

Distribution of sequence lengths over all sequences
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Sequence Length
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Niveau de duplication des séquences
Bonne qualité :

Juin 2016

Percent of seqs remaining if deduplicated 94.81%

% Deduplicated sequences

‘ % Total sequences
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Qualité questionnable (warning) :

Percent of segs remaining if deduplicated 69.11%
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Contenu en Kmer
Bonne qualité :
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Log2 Obs/Exp
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Vous trouverez la démarche a suivre en détail dans le site d' « e-learning » ainsi qu'une
explication des différents modules de FastQC (5 - FastQC : quality control tool & reports
interpertation) comme indiqué ci-dessous.

Pour accéder a I'espace E-LEARNING :

Si vous n'avez pas encore de compte GenoToul, vous pouvez en créer un sur le site de genotoul :
http://bioinfo.genotoul.fr/index.php, vous trouverez un formulaire d'ouverture de compte (onglet
"help", puis "create an account")

L About us Resources x s ielp Login

You are here: » Help » Create an account

A linux account is only available for people who works with a french team. In this case please fill the supervisor's informations in the form with
the director of this french team.

For a temporary position, the request has to be validated by a permanent supervisor who is in charge of respecting the INRA charter usage!

The default quota for an account is 1TB for /work/user and 250GB for /save/user. If you need more please fill the resources requests form. This
extension of disk space quota may be charged (price on request)

The CPU time quota for an account is 100.000 hours per calendar year if you have an academic account. If you exceed this quota, please please
fill the resources requests form.

For non-academic account: the CPU time quota is 500h hours per calendar year for testing the infrastructure. Overtime calculation will be
charged (price on request).

To be kept informed of important information (files purge, quota exceeded ....), please read the email address you provided when
creating your account frequently.

First name: *
Last name: *

E-Mail (academic only: name@inra.fr, NO
: name@gmail.com): *

Phone (format: 0561000000} : *

En plus du cluster de calculs et de 1'instance galaxy (http://galaxy-workbench.toulouse.inra.fr/), ce
compte vous permet d'avoir acces a la plateforme de e-learning (http://sig-

learning.toulouse.inra.fr/ ).

Pour accéder aux formations en e-learning, veuillez suivre la démarche suivante :

1- Taper I’adresse de « sig-learning » : http://sig-learning.toulouse.inra.fr/

<4 ﬁ‘ Sigenae .. x

6 & =ig-learning.toulouse.inra.fr
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2- Authentification :

Juin 2016

Login

Pass

.1 Enter

3- Ajouter des formations a votre compte :

Une fois connecté sur la plateforme d'e-learning, pour accéder aux formations proposées, veuillez
suivre cette démarche :

- depuis 'onglet "trainings",

- a droite au niveau de "My account”, cliquez sur "Trainings management (pour vous inscrire a de
nouvelles formations de la plateforme Genotoul)"

- et enfin + " Subscribe to training "

Onglet training pour accéder a vos formations :

Trainings

Homepage Profile Agenda Progress Logout (rodriguez)
Trainings
1 - Linux & Unix — My account
“J UNIX1 — SIGENAE Team
Trainings
o 3- Management of large files on Unix and Galaxy management
J UNIXZ — SIGENAE Team (pour vous
inscrire i de
W 4 - Galaxy nouvelles
J GALADT — SIGEMAE Team formations de la
: plateforme
et 3 = FastQC : quality control tool & reports interpertation Genotoul)
FASTQC — SIGENAE Team

G - Aligning SGS reads and SNP finding
SGS5-5MP — SIGEMAE Team

Il vous est possible de vous inscrire directement en ligne a une formation : « Trainings » « Trainings
management » puis « Subscribe to training » :

Trainings
Homepage Profile Agenda My progress

Trainings = Trainings management = Subscribe to training

You have been registered to the training

c§> Sort trainings M Create a training category @ Subscribe to training

L’inscription s’effectue via une recherche de la formation par mots clés :
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Trainings

Homepage Profile Agenda My progress

Trainings > Trainings management (pour vous inscrire i de nouvelles formations de la plateforme Genotoul) = S

@ Sort trainings ﬁj Create a training category @ Subscribe to training

Training categories
+ Plateforme GENOTOUL Trainings (5}
Trainings in this category

Search trainings (Pour lister I'ensemble des formations disponibles, inserire « % » dans le champ « Search ».)

| & Searcn

Dans "Search" , indiquer "%" pour lister I'ensemble des formations disponibles puis cliquer sur le
tableau vert des formations qui vous intéressent pour vous y inscrire.

Voici donc la liste des formations actuellement disponibles :

' 1 - Linux & Unix
“ UNIX1 — SIGENAE Team

i 2 -Cluster {en construction)
' CLUSTER — SIGENAE Team

@ 3. Management of large files on Unix and Galaxy
# UNIX2 — SIGENAE Team

i 4-Galaxy
“ GALADT — SIGENAE Team

. 5 - FastQC : guality control tool & reports interpertation
“ FASTQC — SIGENAE Team

. B - Aligning 3GS reads and SNP finding
SGS-5MP — SIGENAE Team

2 7 -NG6
NGE — SIGENAE Team

. 8 - RNA seq (en construction)
RMASEQ — SIGENAE Team

gl Demonstration
DEMO — SIGEMAE Team
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Exercice n°3: Création et partage de datasets, d’historiques et de workflows.

Juin 2016

Notions d’historique

Traitements archivés dans un historique

Au fur et a mesure que vous faites appel aux différents outils au sein de votre interface depuis le
menu « Analyse Data », I’ensemble des étapes sont enregistrées dans un historique qui est
automatiquement archivé dans « User / Saved Histories » et que vous pouvez ensuite, si besoin,
partager dans « Shared Data / Published Histories ».

Geérer ses historiques

Depuis le menu « User » / « Saved Histories », vous avez la possibilité de gérer vos historiques
(delete, delete permanently, rename, undelete) en cliquant sur I’intitulé de 1’historique.

Remarque, lors de votre connexion au workbench Galaxy, un « current history » est
automatiquement crée.

T T =
Tools Options ~ _ .
Saved Histories

Linux Username: sigenae
File Path : /work/sigenae/galaxy/ search history names and tags Q|
ToED O Aduanced Search
Send Dat:
Se e [ Name Datasets Tags Sharing  Size on Disk Created Last Updated 1
ENCODE Tools
Lift-Over ] Unnamed history ~ 0Taas Obytes less than a minute ago less than a minute ago

A
e [F] RNA seq statistics ~ lz‘ 0 Taas 34.9 Mb ~ 6 hours ago 6 minutes ago
Filter and Sort
Join, Subtract and Grou Test BWA fichiers Gnome ~ IZ‘ 0Tags 9.0 Mb Apr 08, 2012 1 day ago
Convert Formats
Extract Features Test region promoters ~ [5] 0Teas 23.9Mb Mar 08, 2012 Aor 06, 2012
Eetch Sequences

" Unnamed history ~ 3 0Taas 60 bytes Feb 23, 2012 Mar 09, 2012
Eetch Alignments dh b b
Gel Genomic Scores [ Unnamed history ~ 0Taas 0bytes Mar 07, 2012 Mar 07, 2012
Operate on Genomic Intervals
Statistics [[] unnamed history ~ 0Tags 16.0 kb Feb 22, 2012 Mar 05, 2012
Wavelet Analvsis
Graph/Display Data For 2 selected histories: | Rename || Delete || Delete Permanently || Undelete
Regional variation
T ey Histories that have been deleted for more than a time period specified by the Galaxy administrator(s) may be permanently deleted

Exercice

* Créer un nouvel historique (nommer le en le préfixant par votre login) et ajouter (copie) un
ou plusieurs de vos datasets

» Partager ce nouvel historique avec votre voisin

* Copier et modifier I'historique de votre voisin. Est-ce que cette modification impacte
I'historique d'origine sur votre interface Galaxy ? Sur l'interface Galaxy de votre voisin ?

Notions de workflow : convertir un historique en workflow.

Convertir un historique en workflow
Créer un workflow a partir des traitements bioinformatiques précédemment réalisés.
Les principales étapes :

* « History panel » Options — « Extract workflow »

e Sélectionner les bons datasets
¢ Créer le workflow
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Création de workflow :
* A partir de rien : Menu « Workflow » puis « Create a new workflow »
* A partir d'un historique : « History panel » Options — « Extract workflow »

Comme pour les historiques, il est possible de partager des workflows.

Sauvegarder une chaine de traitements

Etape 1 : Depuis le menu « Options » de votre historique en cours, choisir « Extract Workflow ».
Un workflow est ainsi généré automatiquement et disponible depuis le menu « Workflow ».

Etape 2 : Exporter ensuite ce workflow en cliquant sur le fleche noir a c6té de 1'intitulé du workflow
et choisir « Download or Export ».

Etape 3 : Download to File

Veuillez cliquer sur « Download workflow to file so that it can be saved or imported into another
Galaxy server. »

Puis enregistrer ce fichier sur votre PC

Il vous sera ensuite possible de le ré-importer dans votre instance Galaxy.

Conseils pour gérer au mieux votre quota

Pour vous aider a gérer votre espace de travail, veuillez vous connecter a la plateforme d'auto-
formations en ligne http://sig-learning.toulouse.inra.fr, vous inscrire a la session « Galaxy », puis
lire le chapitre « GOOD PRATICE or How to be a good Galaxy user ? »

Astuce :

Le /work est purgé régulierement des fichiers non utilisés de plus de 120 jours mais les liens
symboliques ne sont pas purgeés.

Vous pouvez donc créer un lien symbolique de votre /save vers votre /work en cochant la
case « Dupliquer avec une copie locale temporaire ».

Quotas Galaxy :
- Premiere utilisation : 10 Gb
-~ - Gros utilisateur : 120 Gb
- Tres gros utilisateur : 1000 Gb

Galaxy gere tres mal les caracteres spéciaux et les accents.
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