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- Galaxy -

Initiation a la plateforme Galaxy
et préparation du TP FROGS

Galaxy  plateforme de traitements
informatiques et bioinformatiques
accessible depuis l'url :

search tools

Try Galax k .
ool on¥heCIogd http://sigenae-workbench.toulouse.inra.fr,
ENCODE Tools

Lift-Over

Convert Formats

FASTA manipuiation Nowe you can have a personal Galaxy within the infinite Universe
Filter and Sort

Live Quickies
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Déroulement de la matinée « Initiation a Galaxy »
Cette matinée est dédiée :

1. Ala prise en main de Galaxy.
2. Ala préparation des exercices pour le TP Frogs.

Clés de lecture de ce document :

Bsrn

Utilisateur de Galaxy

Des schémas pour vous expliquer les principes de
R fonctionnement spécifiques a Galaxy.
Les explications des schémas sont notées en dessous, pour vous
aider lors de la relecture de ce document, apreés la formation.

N « Lecture facultative »

Vos exercices.

Notes, mémo...

adresse :

‘!ﬁ Dans un premier temps, veuillez accéder a votre support au format informatique depuis cette
http://genoweb.toulouse.inra.fr/~formation/15 FROGS/FROGS ini/6-Nov2017/
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Quelques mots sur Galaxy
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.

Utilisateur de Galaxy

Envoie de données

Récupération des
résultats

Envoie des jobs
Serveur Web

Galaxy

Gére la file d'attente

Gestionnaire de"
taches

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

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

1: GM.fastnsanger L
174 Mb

= i.--—""' Donnée(s] farmat: Fzstqszncer. datznzse

2
o1V

L~ | 1Dataset

CATRRETH SACTT

Votre HISTORIQUE est un « répertoire » qui « liste » I’ensen;ble de vos fichiers de donnée
(fichiers d’entrée, fichier résultat) utilisés ou générés par un TOOL :

. N History | Dptions ~

Dataset 1 Historique 1
W B
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 10.html & § &

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

Generate pilzup

LA AR # Se el the BAM e Lu g=rers
TOOI '_'_._—"‘“---...___ Convert SAM file pileup file for
Using refzrence filz Seoeoct a 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, gf, gff, vcf,

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

1 - Connexion a votre plateforme Galaxy Sigenae / Biolnfo Genotoul

Cette formation a pour objectif de vous familiariser a I’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 lighe de commande).
Vous découvrirez notamment comment :

* Traiter des fichiers sans utiliser de ligne de commande
* Lancer des traitements bioinformatiques sans Linux
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}f Veuillez vous connecter a Galaxy en tapant cette URL dans votre navigateur :
http://sigenae-workbench.toulouse.inra.fr

Soit vous avez déja un compte personnnel sur Genotoul, soit vous utilisez un compte de
formation :

J'ai un compte personnel J'utilise un compte de formation

Si vous utilisez votre compte personnel Logins : anemone arome aster bleuet camelia

Genotoul et que vous souhaitez capucine chardon clematite cobee coquelicot

simplifier/modifier votre mot de passe, cosmos cyclamen

n'hésitez pas a demander a un formateur. Password : Demander au formateur.

Changer son mot de passe est un bon reflexe Ces comptes ne sont valables que le temps de

« sécurité ». la formation. Nous vous demandons d'utiliser
un compte personnel si vous avez besoin de
traiter ou stocker des données.

Puis l'identification s'effectue en deux étapes :

1- Entrez votre login/mot de passe a I'ouverture de la page internet http://sigenae-
workbench.toulouse.inra.fr/galaxy

2- Puis entrez de nouveau votre login/mot de passe depuis le menu (barre du haut) « User »
puis « Login ».

Bienvenu(e)s sur la page d'accueil de Galaxy :

€ sigenae-workbench.toulouse.inra.fr/galaxy/ c Rechercher Y A O 4 ©& » wv =

Tools A History <S80
imported: CreateQualitys5aseqs
[x) 59 shown, 3 eleted

WELCOME TO GALAXY WORKBENCH AR B

MANAGE YOUR DATA FILES

Get Data 0(9_@ geno 95: SFF_converter on ® & %

Download Data fs‘ ] » toul Z I Occiran datazo

Jobs statistics @;‘_ > bioinfo L 94: SEF converter on ® &%

data 29

FILES MANIPULATION

Text Manipulation 93: SFF converter on @ & %

Filerand Soi Galaxy i kbench available for biologists from Si Platform. Galaxy objecti : =

R laxy is a workbench available for biologists from Sigenae Platform. Galaxy objectives are: . 7

GFE - . ' o data 28

- « Make bioinfo Linux tools accessible to biogists.

BED Tools 91: SFF converter on @ & %

Convert Formats » Hide the complexity of the infrastructure. data 27

Fetch Sequences XML data

Statistics « Allow creation, execution and sharing of workflows. format: xml, database: 2

GraphiDisplay Data AAALLARE R RRA AL LR RAAA AR LR LA AR AR L)

ACCESS TO OLD GALAXY VERSION (2015) : ICI WARNING: weird sequences in file
SEQUENCES MANIPULATION

/galaxydata/galaxy-prodimy._files
FASTA manipulation - oWarnings . /047/dataset_47021 dat

EastQC: fastq/sam/bam
After applying Ieft clips, 8864

Bt = All jobs running on galaxy are sent to Biolnfo Genotoul cluster. sequences (=80%) start with these
Generic FASTQ manipulation bases:

FASTX-Toolkit for FASTQ data « Your data are stored in work/ directory. Consequently, Biolnfo Genotoul platform reserves the right to purge all files not accessed since 120 GAGTITGATC

SAM/BAM MANIPULATION : PICARD Anmin aninvlsd dinls anana e =

Philippe Bardou - Sarah Maman 5sur 17


http://sigenae-workbench.toulouse.inra.fr/galaxy
http://sigenae-workbench.toulouse.inra.fr/galaxy

QQ‘ enoTouLl
gﬁ' J @@ E%ioinfo

Nov. 2017
2 - Les différentes sources de données pour vos datasets
el R LISter CenataLl Séquencage PLAGE : ng6.toulouse.inra.fr Oulien URL
Google

_ser login canavp i NEWS

e el APATAE WL R LIS W e AT G Lk e

Ou un partage d'historique Galaxy =T

[# Paste/Fetch data

Disque dur externe

Votre ordinateur

3 - Les 4 historiques FROGS

L'objectif de cette matinée est de préparer 4 historiques FROGS dans lesquels vous allez travailler
les jours suivants :

- « historique R1R2 » contenant 2 datasets.

- « historique multiplex » contenant 2 datasets.

- « historique 454 » contenant 1 dataset.

- « historique merged» contenant 1 dataset.
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3 — 1 — Récupérer les historiques « R1R2» et « multiplex » sur votre compte

Nous allons copier deux historiques préparés a l'avance :

Depuis le menu « History » a droite, cliquez sur « History options » (ﬂ'petit écrou),
choisissez « Histories Shared With Me », puis cliquez sur la petite fléche noire a droite du
nom de l'historique « Historique R1R2 » , choisissez « copy ».

Copying history "GATK_single_sample_test NP"

Enter atitle for the new history:

Copy of 'GATE. single sample test BP'shared by nathalie prince@inserm fr (active items anly)

Cancel Copy

L'historique est en train de se copier chez vous. Pour retrouver cette copie, cliquez dans le menu
tout en haut « User », puis « Saved Histories ». Votre historique nouvellement copié est maintenant
disponible dans la liste qui s'affiche.

Pour ouvrir I'« Historique R1R2 » sur la droite, il suffit simplement de cliquer sur son nom.

Veuillez renouveler ces mémes étapes pour I'historique « multiplex ».

3 — 2 — Créer votre premier historique «merged» et télécharger un fichier depuis internet

Philippe Bardou - Sarah Maman

Nous allons créer un nouvel historique :

Depuis le menu « History » a droite, cliquez sur « History options » (ﬁ' petit écrou),
choisissez « Create new » et créer ainsi un nouvel historique que vous allez nommé
« Historique merged ».

Puis changer son nom :

Cliquez une fois sur « Unnamed history », le texte se sélectionne en bleu, taper directement
le nouveau nom « Historique merged » puis cliquer sur la touche « Entrée ».
L'enregistrement est automatique.

8 sur 17



qg enoTouL
g f E’»ioinfo

Qv Nov. 2017

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

Positionnez vous sur I'historique « merged » :
Depuis la liste disponible dans le menu « User »/ »Saved historiues », il suffit de cliquer sur
% le nom de I'historique « merged » pour I'ouvrir a droite dans Galaxy.

Récupérez le fichier disponible sur Internet :
Nous allons utiliser I'outil « Upload File from your computer» :
MANAGE YOUR DATA FILES
Get Data
Upload File from your computer
Cliquez sur « Paste/Fetch » data. Puis copier/coller 'URL COMPLETE d'acces au fichier

(copiez/collez ce lien):
http://genoweb.toulouse.inra.fr/~formation/15 FROGS/FROGS ini/DATA/100spec_90000s

eq 9samples.tar.gz

Une URL compléte contient le chemin d'accés 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 compléte. Puis lancer le
téléchargement. Le fichier sera bient6t disponible dans votre fenétre « History ».

Y- 11 est possible de renseigner plusieurs URL en sautant une ligne entre chaque URL puis

¥  exécuter l'outil.

Organisez votre espace de travail:
Pour gérer vos fichiers de données, nous vous conseillons de renommer chaque dataset.

V‘, Ainsi,  veuillez ~ s'il  vous  plait renommer la  dataset  Galaxy en
Q&" « 100spec_90000seq_9samples.tar.gz ».

Veillez au bon format de fichier:

Choisissez le format « tar » pour cette dataset.

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

X, Loutil « Upload File » télécharge en copiant votre fichier sur le serveur Galaxy. Cette
Y 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 ».

Philippe Bardou - Sarah Maman 9 sur 17


http://genoweb.toulouse.inra.fr/~formation/15_FROGS/FROGS_ini/DATA/sampleA_R1.fastq
http://genoweb.toulouse.inra.fr/~formation/15_FROGS/FROGS_ini/DATA/sampleA_R1.fastq

2
o “.‘Q \ Genorout
(116 AS EX) Bioinfo
Qv Nov. 2017
3 — 3 — Créer l'historique « 454 » : Télécharger un fichier d'Internet a votre /work puis de

votre /work a Galaxy

L’outil « Upload file from Genotoul » 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)

GenoToul

— |saveluser (250Gb)

WinScp /
Filezilla

—»  |workluser (1Th)

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

—  Juser

(10Gb quota initial
120Gb gros utilisateur
1Tb tres 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 »).

3-3-1- D'Internet a votre ordinateur

Accédez au fichier sur Internet:
.  Connectez vous a I'adresse a laquelle le fichier « 454.fastq » est disponible:
0; http://genoweb.toulouse.inra.fr/~formation/15 FROGS/FROGS ini/DATA/

Téléchargez ce fichier « 454.fastq » sur votre ordinateur:

Veuillez faire un clic droit sur le nom du fichier pour obtenir 1'adresse de téléchargement,
puis « enregistrer la cible du lien sous » (« Copy link location »), puis enregistrer le fichier
sur votre ordinateur.
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CQ’/ Il est conseillé de ne pas ouvrir ou modifier vos fichiers sous Windows car ce dernier ajoute
Y des caractéres spéciaux qui ne sont pas pris en charger par le cluster de calculs.

3-3-2- De votre ordinateur, a votre /work sur Genotoul puis a Galaxy

Nous allons ensuite transférer ce fichier « 454.fastq » de votre ordinateur a Galaxy. Pour ce faire,
veuillez ouvrir le logiciel FileZilla (ou WinSCP ). Cet outil vous permettre de voir le contenu de vos
répertoires sur Genotoul et de gérer les permissions sur ces répertoires et fichiers.

Ouvrir FileZilla:

FileZilla vous permettra de transférer votre fichier « 454.fastq » de votre ordinateur (a
gauche de la fenétre FileZilla) a votre /work sur Genotoul (a droite).

Connectez vous a votre /work sur Genotoul avec les paramétres suivants:

Héte : | | ‘ Identifiant : ‘ Mot de passe : ‘ ‘ Port : ‘ ‘ ‘ Connexion rapide |

* Hote : genotoul.toulouse.inra.fr
* Identifiant : Votre login sur Genotoul
* Mot de passe : Votre mot de passe sur Genotoul

e Port : 22

Avec FileZilla, parcourir votre ordinateur a gauche et le serveur Genotoul a droite :

IS =
a S e
Fichier Edition Affichage Transfert Serveur Favoris ? Nouvelle version disponible !
[P s Gl R Rl
Héte: sfip:/jgenotoul.todl  Identifiant: smaman Motde passe : seesenss Port : E]
(Commande : cd “Analyse_Data_fies. 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 fwark/smaman/Project_Galaxy_training. 281/Run_Galaxy_-_First_steps.4232/Analyse_Data_fles. 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 : set attrs for fsave/ng6) dataranalyze/’ '59cfb6dds inux. txt: permission denied
Statut : Récupération du contenu du dossier ..
Commande : Is
Statut : Listing directory fwvark/smaman/Project_Galaxy_training. 281/Run_Galaxy_-_First_steps.4232/Analyse_Data_fies. 16077 ¥
Statut Contenu du dossier affiché avec succés =
Site local : \\ ~ | site distant : [Mmmmm,csaxyjm.mmmﬁaaxtﬁs&;m 4232/Analyse_Data_fles. 16077 =
18 Ordinateur - 5 ) Project_Galaxy_training 261 -
&, c: 09 = & ). Run_Galaxy_- First_steps 4232
s D: (HP_RECOVERY) B @)l Analyse Data files16077
S E . 2 RawData o
= 2. saveEleaming
Nom de fichier Taille defi.. Type defichier  Deniére modificat... 2 awmbal 7
SIP: Lecteur réseau Nom de fichier e Taille defi.. Typedefic.. Demiéremodification  Droits d'ac... Propriétair.
9L (Wtls-lgedfsicollectif) Lecteur réseau
k.
SRE (ie-dgedis\pubiic) Lectem cisent [ annotation.bt Document ... 28/04/2014 16:11:00 Irwxrwarwac smaman BL.
‘*;E ot fgclfsumstal) Lectewm risems ) chi22fa Dossierde .. 28/04/2014 16:11:00 Irwxrnaxrw smaman BL.
=E Lectesm de CO @ gene.tdt Document ... 28/04/2014 16:11:00 Inaxraoxrwx  smaman Bl.
5 D= (HP_RECOVERY) Oisce local i Y linusc Document .. 28/04/2014 16:11:00 Inwxraorwx smaman L.
FASIG) Disque: local @ NC_012125.1 fasta Fichier FAS... 28/04/2014 16:11:00 Inwsewrax smaman BL..
[#) reads fastqsanger Dossier de ... 28/04/2014 16:11:00 Iwawoaws smaman BL..
« I I
7 dossiers Sélection de1 dossier.
Serveur / Fichier local Direction ~Fichier distant Taille Priorité  Statut
| Fichiers en file d'attente Transferts échoués (2) | Transferts réussis
Eimm File d'attente : vide e
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Avec WinSCP :
- mamymomtaimza -wescs i et
Local Marquer Fichiers Commandes Session Options Distant Aide
& - PR ES EBH O vi % 7 | Défaut - &-
& cos L R [ e s M| ‘E_g_' smaman - @ EEIR i |
C\Users\smaman Zhome/smaman
= P,m “ | Nom Ext . &
B m2 3
- Ju nbi -
+ netbeans bin
' 41 |, netbeansdetby R

, VitualBox

m

&
n ¥
8 g
5 =

m

. =
m2 1
.nbi
.netbeans
.netbeans-derby
VirtualBox
AppData
Application Data
i Contacts
Cookies 5 -
< " » 2| P— i »
0 B de 5 638 KiB dans 0 de 41 0B de 45 700 B dans 0 de 27
# F2 Renommer . (23 FS Copier i3 F6 Déplacer =j° F7 Créer un répertoire )< F8 Effacer 71 F9 Propriétés 1 F10 Quitter

8  sFTP3 0.01:15

Créez un répertoire « galaxy » dans votre /work sur Genotoul:
A droite de la fenétre FileZilla, dans Genotoul, créer un répertoire galaxy/ dans votre /work

Déplacez votre fichier « 454.fastq » dans le répertoire « galaxy »:
Déplacez (cliquez sur le nom du fichier et glissez) « 454.fastq » dans ce répertoire galaxy/
nouvellement créé.

Donnez les bons droits a votre répertoire « galaxy » :

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 maniere, que 1'ensemble des fichiers contenus dans galaxy/ (uniquement) aient bien
les droits « r »(lecture).

Pour modifier les droits sur votre /work/username/ , clic droit sur votre /work/username/,
puis « Droits d'accés au fichier », puis donner les droits d’exécution (X) sur votre /work.

Donnez les bons droits au fichier « 454.fastq » :
Pour modifier les droits du fichier, clic droit sur le nom du fichier, puis « Droits d'accés au
fichier », puis donner les droits de lecture au fichier concerné.
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). smaman ~@iE- - mm}ﬁ@ HEE
Nom Ext = Taille Date de modification  Droits Proprié...
X - 14/05/2014 14:41:52 PWXT-XT-X root
L bin 13/01/2012 15:09:51 WT-XT-X smaman
HR 17/04/2014 15:45:55 WT-XT-X smaman
. save 03/01/2012 14:08:15 PWXIWXIWX root
z “5) Edterlelien.  AReFS
¥ < & Ouvrir
& Editer
L 9{EY Copier... Fs ; ot hen
&g B Dupliquer... Shift+F5 ( )
t 98 Déplacer.. 6
3 i Déplacervers..  Shift+F6 : shome/smaman
¥ :n X Effacer F8
J..p| # Renommer F2 Fwork/smaman
& Ry Opération manuelle 3 ) i
t o Noms des fichiers » root [0]
-
|, AT Propriétés ) oot [0
L] .bash_history
Q--:“:fpwf”c Propiétare[#]R [IW [@]X [7]Mettre UID
D) sty Gowe IR FIW @IX [lMetreGID
[] desshst Adres [[JR W [WIX [] Stickybit
LI -psql_history Ogtal 0711
L] wviminfo — .
] Xauthority | outer X aux répertoires
L] .recently-used.xbel
[T Appliquer récursivement ke groupe, le proprétaire et les pemissic

o] (e ) [ |

Droits de lecture pour le fichier « 454.fastq » :

[

17/04/2014 10:25:12 A smam;
15/04/2014 17:32:37

13/01/2014 16:14:14 W=F-=1-= smam
14/05/2014 13:51:49 XMWXWX smam
18/04/2013 15:54:47 MWer==== smam
10/12/2013 10:33:37 W-r--r-- smam
15/04/2014 17:24:03 W-r--r-- smam
13/01/2014 15:58:14 MW=r==== smam
15/04/2014 17:23:53 W---1-- smam
19/11/2013 09:15:46 TW-F-=1-~ smam
13/12/2013 16:22:56 MW=r==r== smam
30/01/2014 18:00:21 rWXrwWxrwx  smam,
29/01/2014 11:35:57 PWXPWXTWX smam
29/01/2014 11:36:44 PAXPWXTWX smam
30/01/2014 18:00:34 PWXTWXTWX smam
13/01/2014 10:29:39 PW-TW-r-- smam

[ ERR022486.6am 107128147
a i 4902138
|_! dataset 1 (7 Editer 30138 333698
__|Chr22.fa 42965 354
(] Danio._rer 58 Copier. Fs 42965 354
| cleanfast .2 Dupliquer... Shift+F5 57024
| INC01212 55 Déplacer... 6 4902138
|| dataset 1 Déplacer vers..  Shift+F6 49333025125
|_.]ERﬂm1)3' 3 Effacer £8 82317 348
|—.' :::;‘:‘ # Renommer F2 =20 1?;
E}GALAXV_ QOpération manuelle » 11 364 897
(B GaLaxy ] Noms des fichiers » e 906 316
i ; get_ema;ls.pi B ) 1085

Si cela n'est pas fait, I'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. Aprés 1’exécution de I'outil
«upload » de Galaxy, la dataset sera rouge (donc en erreur).
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De votre /work sur Genotoul a votre interface Galaxy :
Sélectionnez I'outil «Upload file from Genotoul» dans la section « Get data ».
Get Data

Upload File from your computer

Upload File from Genotoul

Complétez le chemin d'accés au fichier:
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.

Upload File (version 1.0.0)

Path to file:

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

File type:
Bam A

Exemple de Path to file : /work/rose/galaxy/454.fastq

Renseignez le format du fichier: Complétez le « File type » : Fastq

L’outil «Upload file from Genotoul» 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.

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

Fenétre WinSCP :

_| Danio_rerio.Zv9.62.dna.chromosome.22.fa 42965354 18/04/2013 15:54:47 W-r==f-- smam)|
|8 clean.faspp . 10/12/2013 10:33:37 -r--
| & Ouvrir
l&l NCJlZli ) 4902138 15/04/2014 17:24:03 W=r==f-- smam
[ dataset 1 —7 Editer 49333025125 13/01/20141558104  rw-r--r—  smam
_|ERRD0303 55 Copier... F5 82317 348 15/04/2014 17:23:53 Wer--r=- smam|
| |slfastq | @ Dupliquer. Shift+F5 492010176 19/11/2013 09:15:46 Wer==r=- smam
| file.gtf ;5 Déplacer... F6 0 13/12/2013 16:22:56 Wer==[-= smam)|
'-_!_JJ GALAXY | Déplacer vers... Shift+F6 11 364 897 30/01/2014 18:00:21 PWXTWXIWX smam
@ GALAXY | 906 316 29/01/2014 11:35:57 PWXTWXIWX smam
h— X Effacer F8
o GALAXY 939046 29/01/2014 11:36:44 WXWXTWX. Smam
= GaLaxy| @ Renommer F2 3280170 30/01/201418:00:34  rwxrwxrwx  smam|
_| get_emai Opération manuelle » 1085 13/01/2014 10:29:39 Werw-r-- smam
£l ane“t'oni Noms des fichiers » | Insérer dans la ligne de commande Ctrl+Enter L1612 14/01/201415:32:21 il K
=] book.pngi “F Propriétés | Copitr dans le Presse-papier ShiftsCtril«C I 304 14/01/2014 15:42:52 W=r==r=- smam
4] warning. presy R e D CHlARSC 538 14/01/2014 15:42:06 Wer-=r== smam
* -
_| contig.res st datab oo e A 134 10/12/201316:14:248  rw-r--r-  smam
|| mailing_list_galaxy_prod.bet Copier I'URL dans le Presse-papier 618 13/01/2014 10:30:34 — p—
mailina licte aalaxe nrod 1301204 5454 13/01/2014 10:35:47 Wereares <mam
m ’
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4 - Conseils pour gérer au mieux votre quota

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 ».

L
- rd

Quotas Galaxy :
)~ - Premiére utilisation : 10 Gb
Y - Gros utilisateur : 120 Gb
- Tres gros utilisateur : 1000 Gb

Galaxy gere tres mal les caractéres spéciaux et les accents.

Pour répondre a vos questions:

* Mail : support.sigenae@inra.fr ou le « bug » de la dataset Galaxy.
* Une FAQ et un manuel utilisateur sont disponibles depuis la page d'accueil de

l'instance Sigenae de Galaxy.
J0O- * Les formations de la plateforme Bioinfo Genotoul sont disponibles sur http://sig-

e learning.toulouse.inra.fr

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

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

5 - sig-learning (facultatif)
Pour accéder aux formations en e-learning, veuillez suivre la démarche suivante :

1- Tapez I’adresse de « sig-learning » : http://sig-learning.toulouse.inra.fr/
E—i:i Ei-.i i i

' sigenae ... x |:'?'_ Galaxy

sig-learning.toulouse.inra.fr

2- Authentification avec votre compte de formation ou votre compte Genotoul:

Login

Pass

.1 Enter
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3- Ajoutez des formations a votre compte (si cela n'est pas déja fait):

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
i 1 - Linux & Unix — My account
Y UNIX1 - SIGENAE Team
Trainings
R 3- Management of large files on Unix and Galaxy management
J UMIX2 — SIGEMAE Team (pour vous
inscrire a de
i 4 -Galaxy nouvelles
J GALADT — SIGEMAE Team formations de la
: plateforme
et 5 - FastQC : quality control tool & reports interpertation Genotoul)
J FASTQC — SIGEMAE Team
@ 6 = Aligning SGS reads and SNP finding
SG5-5NP — SIGEMAE Team

11 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

& Sort trainings M Create a training category @ Subscribe to training

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

Trainings

Homepage Profile Agenda My progress

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

@ Sort trainings @J 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, inscrire « % » dans le champ « Search ».)

| Q Search

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

Trainings
Homepage Profile Agenda Progress

Trainings

2 1 -Linux & Unix
UMIK] — SIGEMAE Team

\.i)} 2 -Cluster [en construction)

4 CLUSTER — SIGEMAE Team

\.':);t 3 -Management of large files on Unix and Galaxy
4 UMIX2 — SIGEMAE Team

i 4 -Galaxy
# GALAOL — SIGEMAE Team

\'l)} 5 -FastQC : quality control tool & reports interpertation
# FASTQC — SIGEMAE Team

2 6 - Aligning SGS reads and SHP finding
J 565-5NP - SIGENAE Team
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