Tools

search tools o

YOUR DATA

Upload Data
Download Data

FILES MANIPULATION
Text Manipulation (e-learning)
Filter and Sort

Join, Subtract and Group
Convert Formats
BED Tools

Graph/Display Data

SEQUENCES MANIPULATION
FASTA manipulation

FASTO manipulation
({e-learning)
SAM/BAM manipulation : Picard

(beta)

SAM/BAM manipulation:
SAMtools {(e-learning)

Fetch Sequences

Seguences Queries
VCF Tools

SGS MAPPING
BWA - Bowtie (e-learning}

SNP / INDEL
NGS: GATK Tools (beta)
Indel Analysis

.

m

<

WELCOME TO GALAXY WORKBENCH
ﬂ%& %gann

E
toul
‘}{- bisinfe

Galaxy is a workbench available for biclogists from Sigenae Platform. Galaxy
objectives are:

s Make bioinfo Linux tools accessible to biogists.

* Hide the complexity of the infrastructure.

# Allow creation, execution and sharing of workflows.

- BACKUPED DATASET from Sigenae instance of

Galaxy before migration

Access to your old version of Galaxy : Please clic here

T@Warnings :

* \When you access or reload to your Galaxy webpaage, please find all vour histories
saved in the following menu : "User” / "Saved histories”.

* Your data are stored in work)/ directory. Conseqguently, BioInfo Genotoul platform
reserves the right to purge all files not accessed since 120 days on work)/ disk

space.

Sigenae support @ sigenae-support@listes.inra.fr

If you have some guestion about Galaxy, please consult yvour EAQ

/1 How to cite Galaxy workbench ?

L3

m

History E4-

o

Copy of 'star- sampl2’ shared
by 'nazzouzi@toulouse.inra.fr’
{active items only)

187.7 GB & =

78: report download @& §
7 lines
format: txt, database: ?

cp foalaxydata/database/ffiles
Jf015/dataset_15723.dat /fwork
/smaman/GALAXYtoto55//toto;
directory : /work/smaman
JGALAXYtoto55/ file(s) saved :
tata cp fgalaxydata/database
[filesf016/dataset_16565.dat
Jwork/smaman
JGALAXYtoto55/tata ;

=®0

A=
total @

drsti--x--x 3@ swaman BIOINFO 4.8¢ Jan 13 1
-r-r--r-- 1 zsaman BI0INFD 338 Jan 13 1
Irsrwerwd 1 smamen BICINFD 48 Jan 13 1

-rW-P--r-- 1 swEmeEn BICINFO 211 Jan 13 1

dresr-xr-x 2 ssaman BIOINFD 4.8K Jan 13 1

1| mn 3

72: report download @ { %

5 lines

format: txt, database: ?

cp foalaxydata/database/ffiles
Jf015/dataset_15723.dat /fwork
/smaman/GALAXYtoto3//toto;
directory : /work/smaman
JGALAXYtoto3/ file(s) saved : titi

m




GT GALAXY France

nstance Sigenae
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Une« Galexy/ » parmi tant d autres

Galaxy: a comprehensive approach for supporting
accessible, reproducible, and transparent computational

Ga Iaxv research in the life Eciunc.e‘-s

— -
teremy Goncks ' . &nton Eekrutenkn® | lames Taylor'  s~d The Galaxy Team

Communauté internationnale:
Listes de diffusion
*Wiki
*Twitter
««Galaxy tour de France »
*Ajouts : Hollande, GB.

.
- Rl
»
-

France :
Galaxy= »r= 2~ > Ek
FRANCE GENOMIQUE ,. =
Communauté nationale:
*Groupe de travail soutenu par I'lFB
*Féderer I'activité francaise autour de Galaxy
*Regrouper les plateformes bioinformatiques de I'lFB.

@
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VIEMPESTEUNGINGal 2Xd/ FIianCe

,,, _____ L _________ ________ Swthﬁrmomm

institutCurie

*MIGALE : INRA Centre de Jouy-en-Josas
*URGI : INRA Versallles

eInstitut Curie Paris

*CIRAD SouthGreen

*Sigenae / Biolnfo Genotoul : INRA Auzeville

i Initiation, NGS Cleaning, RNASeq Differential Christophe Caron - Alexandre Cormier
ABIMS Roscoff . http://galaxy.sb-roscoff.fr/ ) ) . )
Expression Gildas Lecorguille - Pierre Pericard

Institut Curie ChIP-Seq Analysis http://nebula.curie.fr/ Alban Lermine
Genotoul / o . http://galaxy-

) Initiation to Galaxy, SNP calling, RNASeq, sRNASeq i Sarah Maman
Sigenae workbench.toulouse.inra.ft/

. . . . . . http://urgi.versailles.inra.fr o .
INRA URGI Differential expression analysis, Variant detection Olivier Inizan
/galaxy?2

INRA MIGALE Initiation to Galaxy, NGS Galaxy http://migale.jouy.inra.fr/galaxy/. Sandra Derozier - Franck Samson
Southgreen Generalist platform, and crop breeding gohelle.cirad.fr/galaxy/root/ Jean-Francois Dufayard
INRA PFEM /

MetaboHUB

+ INRA Clermont-Ferrand-Theix :
Plateforme technologique membre de l'infrastructure nationale MetaboHub

oy
Plate-Forme -y

@ fy EXPLORATION du METABOLISME
S. Maman - Genotoul - janvier 2015 do GO =

L

Metabolomics data analysis https://pfem-galaxy/ Franck Giacomoni
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INTEGRATION INTO

GALAXY
CENTRALISED

REPOSITORY

s / GT Galaxy / Other partners (e.g.

Source : GT Galaxy France

YW AN BY Y N
a S. Maman - Genotoul - janvier 2015
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VI eI ESTORNESTH o)

INTEGRATION INTO

TRAINING GALAXY

CENTRALISED
REPOSITORY

INVENTORY

experience des premiéeres ecoles bioinformatiques de Roscoff

edaction d’'un guide de bonnes pratiques (co-rédaction / wiki)

'a &bk bB N bl
@ S. Maman - Genotoul - janvier 2015



ANimatiens

INTEGRATION INTO
GOOD GALAXY

PRACTICES CENTRALISED

REPOSITORY

MANUAL

INVENTORY

YW A Y 2Y L b
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ity Conference

rver dedicated to ChlP-seq data analyses

iImentent le GT.
nt les PFs.
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Ecole thematigue Galaxy4Bioinformatics

Ecole Thématigue CNRS :
- Premiere école en 2014

— 3 autres écoles en 2015 (Nantes, France Génomique, Sud)

Objecitifs :

-~ Former a l'intéegration d’outils + Développements internes

- Renforcer la structuration de la communauté émergente

— 12 Intervenants issus des plateformes de I'lFB (GT Galaxy) -> 20 formes.
Programme : architecture, ToolShed, API.

Web (supports de cours, programme) : http://galaxy4bioinformatics.sb-roscoff.fr/

@

S. Maman - Genotoul - janvier 2015



Enguete de satistaction

Nombre de stagiaires : 20

Diriez-vous que cette école a apporté a ses participants :

B Apport d'infos

M Rencontre avec spé
B Acquisition concepts
B MAJ connaissances
M Connaissance outil

W Autre

S. Maman - Genotoul - janvier 2015

Pensez-vous que vos échanges conduiront a ;

20

Collab
scientif

Echges infos

Insertion
réseau

Publication

Nvx projets

B Ne sais pa
B Non
B Peut-étre

W Oui




Dep

Galaxy4Bioinformatics

TRAINING INTEGRATION INTO
GOOD GALAXY

PRACTICES
MANUAL

CENTRALISED
REPOSITORY

d'un inventaire des plateformes Galaxy francaises

se groupée aux appels offres IFB => 18 mois CDD.

YW A4 BY VY L b
@ S. Maman - Genotoul - janvier 2015



Princiozles eyt

alll a0y

Galaxy4Bioinformatics

TRAINING INTEGRATION INTO
GOOD GALAXY

PRACTICES
MANUAL

CENTRALISED
REPOSITORY

INVENTORY

YW A Y 2Y L b
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bonnes pratiques, tests)
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TRAINING INTEGRATION INTO
GOOD GALAXY

PRACTICES
MANUAL

CENTRALISED

REPOSITORY

INVENTORY

ariats pour le developpement de wrappers en métabogenomique

Des idees ? gtgalaxy@groupes.france-bioinformatique.fr

'a &bk bB N bl
@ S. Maman - Genotoul - janvier 2015



volutions Instance Sigenae
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loc, paramétrages, banques.

TN oV
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Amelioration de I'architecture de stockage

Réorganisation de l'infrastructure de stockage et de traitement pour :
.Protéger au mieux vos données
JAssocier vos données a votre nom
.Permettre un traitement plus rapide des fichiers par le cluster

Les datasets/logs et runs files etaient archivés dans le /work/galaxy/
— Dispatching en fonction du type de fichiers :

.Fichiers entrants/sortants dans /galaxydata/
.Fichiers tmp, log et scripts de lancement dans des repertoires purgés
regulierement (cron)

Ajout d’'un outil de recupération des datasets dans son /work/userGalaxy/
— “Libérer” du quota Galaxy

(@

S. Maman - Genotoul - janvier 2015



Slon amelioree

ancer des jobs plus longs

age fin des parametres du gsub par outil Galaxy

&R Aok B Vi L b
a S. Maman - Genotoul - janvier 2015
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Coie unlisateur Galaxy : Avant - Apres la migration

Analyze Data Workflow Shared Data Visualization Admin Help User Welcome smaman, you are working in /Y I Rk E
Tools | Options ~ | * || History | Options ~ |
Your user name: smaman i 0 L |
Your file path : /work/smaman/ = &=

TP FastQC 54.0 Mb

1-UPLOAD YOUR DATA

Get Data I 8: FastQC_data 5.html ® § 3¢
2 - FILES MANIPULATION I 6: GM.fastgsanger e ) ﬁl:" pcd
Text Manipulation

- I 5: hl.fastgsanger @ [ B
Filter and Sort
Join, Subtract and Group 4: FastQC _data @ [ &
Convert Formats = 18.html
3 - SEQUENCES 3: FASTQ Summary @ {J 8¢ |*
MANIPULATION Statistics on data 18
FASTA manipulation

2: FASTQ Summary @& { ¢

FASTOQ manipulation

m

Statistics on data 18

SAM/BAM manipulation : Picard * *|'B 76 lines, 1 comments
(beta) format: tabular, database: ?

SAM/BAM manipulation : SAM
Tools

4 - MAPPING
BWA - Bowtie

5 - INDEL ET SNP

Indel Analysis

WELCOME ON SIGEMAE GALAXY WORKBEMNCH

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

s Make bioinfo Linux tools accessible to biogists.
s Hide the complexity of the infrastructure.
& Allow creation, execution and sharing of workflows.

Info: 99115 fastg reads were
processed.

Based upon quality values and
sequence characters, the input
data is valid for: sanger

Input ASCII range: "#'(35) -
'C'(67)

Input decimal range: 2 - 34
Epilog : job finished at ven mai
11 10:36:43 CEST 2012

— EH®L B
GATK Tools (beta)
1 2 3 4 5 [

G- SRNASEQ frolumn count min max =um meaT
| 4 1 83115 2 33 3134703 32.2

Analyse des miRNA 2 95115 2 84 2156652 31.8
Annotations 2 59115 2 24 2145060 31.7
Alignement sur reference a 85115 2 34 3120431 31.4
5 89115 2 34 3096075 231.2




Coie unlisateur Galaxy : Avant - Apres la migration

-_ Sigenae - Welcome smaman=1

Tools

search tools

YOUR DATA

Upload Data
Download Data

FILES MANIPULATION

Text Manipulation (e-learning)
Filter and Sort

Join, Subtract and Group
Convert Formats

BED Tools

Graph/Display Data

SEQUENCES MANIPULATION
FASTA manipulation

FASTQ manipulation
{e-learning)
SAM/BAM manipulation : Picard

(beta)

SAM/BAM manipulation:
SAMtools (e-learning)

Fetch Sequences

Seguences Queries
VCF Tools

SGS MAPPING
BWA - Bowtie (e-learning)

SNP / INDEL
NGS: GATK Tools (beta)
Indel Analysis

WELCOME TO GALAXY WORKBENCH
R Yl

‘}Q bBilainfa

Galaxy is a workbench available for biclogists from Sigenae Platform. Galaxy
objectives are:

* Make bioinfo Linux tools accessible to biogists.

* Hide the complexity of the infrastructure.

¢ Allow creation, execution and sharing of workflows.

BACKUPED DATASET from Sigenae instance of

r

Galaxy before migration

Access to your old version of Galaxy : Blease clic here

T@Warnings :

* When you access or reload to your Galaxy webpage, please find all your histories
saved in the following menu : "User” / "Saved histories”.

¢ Your data are stored in worky directory, Consequently, BioInfo Genotoul platform
reserves the right to purge all files not accessed since 120 days on work/ disk

space.

Sigenae support : sigenae-support@listes.inra.fr

If you have some question about Galaxy, please consult your FAQ

How to cite Galaxy workbench ?

Using 354.4 GB

History

Copy of "star- sampl2® shared
by 'nazzouzi@toulouse.inra.fr'
{active items only)

187.7 GB A

78: report download ® § ¥
7 lines

format: twxt, database: 2

cp /galaxydata/database/files
/015/dataset_15723.dat /fwork
/smaman/GALAXYtoto55//toto;
directory : fwork/smaman
JGALAXYtotoSS/ file(s) saved :
tata cp /galaxydata/database
ffiles/016/dataset_16565.dat
Jfwork/smaman
JGALAXYtotoS5/tata ;

OO B

total @

drwe--x--x 3@ svamen BIOINFD 4.8 Jan 13 1
-PW-r--r-- 1 Smaman BICINFD 3338 Jan 13 1
Irsirsoirsct. 1 swamen BIOINFO 48 Jan 13 1
-PW-r--r-- 1 Smaman BICINFD 211 Jan 13 1

dreer-xr-x 2 swamen BIOINFO 4.8« Jan 13 1
] m 3

72: report download @ { ¥
5 lines

format: txt, database: 2

cp /galaxydata/database/files
/015/dataset_15723.dat /fwork
/smaman/GALAXYtoto3//toto;
directory : fwork/smaman
JGALAXYtoto3/ file(s) saved : titi




Departements)

gistes sur le traitement de leur données.

ttp://galaxy-workbench.toulouse.inra.fr

YT AYEY N a )
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Cote groupes de travail

.Mise a disposition d’'une machine de tests

.Partage de code sous SVN

.Partage de connaissance (wiki)

JAction de formations

Accueil Ma page Projets Aide
= Galaxy = » SVN

Apercu  Activité Annonces Documents Fichiers 258 Configuration

root

8 | FROGS
a8 [| Metagenomique_ 165
2 [ RNAseq_wrappers

a | R_stats_wrappers

S. Maman - Genotoul - janvier 2015
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Fermations seus Galaxy

.Sessions Galaxy sur les PF Biolnfo Genotoul PF BioStat

UPS Master 2 Biolnformatique
(Installation, Admin, initiation, traitements bioinformatiques)

.Formation Permanente INRA
(synchronisation avec Jouy-en-Josas)

.Ecole Bioinformatique de Roscoff
c) V i @ S O n ( Instituts théma Ti-::i’._.I es ."-.-'1;EJZH"| bres  Actio

alliance nationale L multi-org es d'Aviesan & Initi
pour les sciences de la vie et de la santé

i Accueil * Toute lactualité * Ecole de bioinformatique :... =] ] [+ Taile du texte

4} Ecoute

Ecole de bioinformatique : Initiation au traitement

Galaxy training :

des données de génomique obtenues par séquencage a
Lo haut debit

salaxy : Reads ._|||-_|r|r||-_-r|r_ and SNP -_._||||r|-_|

Galaxy : RNaseq alignment and transcripts assemblies

¢ Galaxy : metagenomic ; sequence analysis of 165 DNA reads

()

S. Maman - Genotoul - janvier 2015



s aussi les outils (choix, paramétrages).
as, Jobs management.

s avec les outils bioinfo ....

TN oV
Q S. Maman - Genotoul - janvier 2015
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Organisation du code en poupees russes

* Instance locale
Mr Galaxy sur le web * Partage ToolShed

* |/F web
Wrapper xml * Avec ou sans Cheetah

e Facultatif

Wra pper perI * Adaptable a chaque instance

(Bio)Info tool ou ligne « Localisation Path
de commande * Evolution

(@

S. Maman - Genotoul - janvier 2015



[Etapes poeur Irajout d un nouveau Wrapper

Vérifier si le wrapper existe déja ?

Dans votre instance galaxy ? Categories of valid repositories

-
dans le ToolShed Galaxy Project - cescrpion_|Q
(http://wiki.galaxyproject.org/Tool%20Shed) ?

ou sur le site web de 'outil ?

Si le wrapper est dans le ToolShed Galaxy, recupérer le (wget), le paraméetrer,
puis acceder directement au point 5.

Créer le fichier xml dans tools/vosinitiales_myTool/

Verifier les acces aux eventuels outils (bio)informatiques sous jacents.

O ®.-

Restart / tests

Ajouter I'outil dans le tool conf.xml

Configuer en mode exécution
Redémarrer la machine pour tester.
Tester et corriger -> retour a I'étape 7.
Transmettre votre code dans le SVN Galaxy pour un passage en production

@
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LEs prmmpales palises du xml

id = "id_outil" name = "nom_outil " version = "version_outil">

Ce fichier XML est : < > description de l'outil </description>
< > perl ou cheeta </command>
. un formulaire de saisie, S
<param... />
- T </inputs>
. Vvisible depuis l'interface web Galaxy. e
<data ... />
</outputs>
< > commentaires, contact, citation </help>
</tool>

<tool id="fa gc content 1" name="Compute GC content"> --‘ Nom du tool affiché sur
<description>for each sequence in a file</description> linterface web, dans le menu
<command interpreter="perl"stoolExample.pl $input $output</commands geuatche.
<inputs>
Nom interne a Galaxy 'f aram format="fasta" name="input" type=“data“ label="Source fl]-E"T1 Label affiché sur I'interface web
</1nputs>
<outputs>
<data format="tabular" name="output" />
</outputs>
Help :
-:hElp} reStructuredText
This tool computes GC content from a FASTA file. Markup Specification :
http://docutils.sourceforge.net/
"fhﬂF” docs/ref/rst/restructuredtext.ht
ml

</tool>

(a1 N
S. Maman - Genotoul - janvier 2015



_conf.xml)
» <command> du xml.

ans le méme répertoire :
file.xml

anglais.

TN oV
Q S. Maman - Genotoul - janvier 2015
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<commana> tag

utfile </command>

http://www.cheetahtemplate.org/

or.pl est appelé dans la balise <command>
script : wrapper.
angage de ce wrapper. lls sont tous supportés par Galaxy.

dant necessaire de préciser le langage utilisé dans
er ».

and interpreter="perl">ini_tool_wrapper.pl ... </[command>

YT AYEY N a )
S. Maman - Genotoul - janvier 2015
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http://www.cheetahtemplate.org/

LEes pripeipaux compoesants du tag <input>

Concatenate Dataset: Fichier entrant :

264: Hierarchical classif report

<param name = "nom_interne" type = "data" format = "fasta" label = "affichage" /

. Champs de saisie :
Add this value:

<param name = "nom_interne" type = "integer " value = "10.0" label = "affichage"/>

Liste :
Iterate?:

<param name = "nom_interne" type = "select " label = « Iterate ?">
q <option value = "T">NO</option>
Srerira <option value = "F">YES</option>
</param>

Boutons radio :
Type of BLAST:

. :;:::::-short <param name = "nom_interne" type = "select" display = "radio" label = "affichage">

¢ dc-megablast <option value = "megablast">megablast</option>
__megablast <option value = "blastn">blastn</option>
<option value = "blastn-short">blastn-short</option>
<option value = "dc-megablast">dc-megablast</option>
</param>

(@
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LEes pripeipaux compoesants du tag <input>

Select a reference genome (

Arabidopsis thaliana

Arabidopsis thaliana
Arabidopsis lyrata

Bos taurus

Drosophila melanogaster
Homo sapiens

Mus musculus

Rattus norvegicus
V4_4545caffolds
Vd4_4545caffolds_filker
Yeast

Sus scrofa

Statistic(s) chosen:
Select All Unselect All

mean
sd

("] variance
median

quartile
decile

@

1 - XML avec le composant select pour le “Génome de référence ”

<param name="input_ref_genome" type="select" label="Select a reference genome (if your genome of interest is not li
sted, please contact Sigenae)">
<options from_file="mirdeep2_indexes.loc">
<column name="name" index="0"/>
<column name="value" index="1"/>
</options>
</param>

2 - mirdeep2_indexes.loc dans tool-data/ :

more mirdeep2_indexes.loc

Arabidopsis thaliana /save/galaxy-dev/bank/mirdeep2/Arabidopsis_thaliana

Arabidopsis lyrata /save/galaxy-dev/bank/mirdeep2/ensembl_arabidopsis_lyrata_genome
Bos taurus /save/galaxy-dev/bank/mirdeep2/ensembl_bos_taurus_genome

Cases a cocher:

<param name="stat_chosen" type="select" display="checkboxes" multiple="True" label="Statistic(s )
chosen">
<option value="mean">mean</option>
<option value="sd">sd</option>
<option value="variance">variance</option>
<option value="median">median</option>
<option value="quartile">quartile</option>
<option value="decile">decile</option>
<validator type="empty_field" message="Please choose a statistic representation" />
</param>

S. Maman - Genotoul - janvier 2015



LEes pripeipaux compoesants du tag <input>

¥our first htseq count file:

-

First htseq count file name:

]

Datasets

Add new Dataset

Plus d’infos :
—>ToolConfigSyntax

(@

1 - Répéter un parametre dans le tag <inputs> du XML :

<param format="tab" name="input_htseqcount" type="data" label="Your first htseq count
file"/>
<param name="namel" size="20" type="text" value="" label="First htseq count file name" />
<repeat name="queries" title="Dataset">

<param name="inputs_count" type="data" format="tab" label="0ther htseq count

files" />
<param name="names" size="20" type="text" value="" label="htseq count file
name"/>
</repeat>

1 - Répéter un parametre dans le tag <command> du XML :

<command interpreter="perl">sm_htseqcount_merge.pl
#for Sq in Squeries
${q.inputs_count}
${q.names}
#end for
</command>

S. Maman - Genotoul - janvier 2015


https://wiki.galaxyproject.org/
https://wiki.galaxyproject.org/

LEes pripeipaux compoesants du tag <input>

1 — Une condition dans le tag <inputs> du XML :

Stats T or F:
F -
<conditional name="stat_cond">

<param name="stat" type="select" help="Possible values" label="Stats T or F">

<option value="T">T</option> Ploting T or F:

<option value="F">F</option> T =
</param> Ploting
<when value="F" /> -
<when value="T"> Plot{s) chosen:

<param name="stat_chosen" type="select" display="checkboxes" multiple="True" label="Statistic(s) chosen"

| Select All Unselect All
<option value="mean">mean</option>

llllllll bﬂxplnt
<validator type="empty_field" message="Please choose a statistic representation" /> histogram
</param> density
</when>

pairsplot
</conditional>

MAplot

<conditional name="ploting_cond">
<param name="ploting" type="select" help="Ploting" label="Ploting T or F">
<option value="T">T</option>
<option value="F">F</option>
</param>
<when value="F" />
<when value="T">
<param name="plot_chosen" type="select" help="" display="checkboxes" multiple="True" label="Plot(s) chosen">
<option value="boxplot">boxplot</option>
<option value="histogram">histogram</option>
<option value="density">density</option>
<option value="pairsplot">pairsplot</option>
<option value="MAplot">MAplot</option>

2 — Une condition dans le tag <command> du XML :
<command interpreter="perl">Graphics_desc.pl

Sstat_cond.stat

</param> $stat_cond.stat_chosen
<./_when> Sploting_cond.ploting
</conditional> $ploting_cond.plot_chosen
(o)

S. Maman - Genotoul - janvier 2015 </command>



Les principaux compesants du tag <output>

£3239: Hierarchical @ ( ¥

classif report

arror <outputs>

An error occurred with this <data format = "pdf" name =" result" label " result of ${tool.name} on ${input.name} />
di~ - C <filter>pdf is True</filter>

El 242: Hierarchical @ 8] <I--Ne pas afficher cet output s’il n’est pas généré - - >

1. classif report

ft! 358 bytes <data name="blast_out" format="tabular" label="BLAST Report">

N format: html, database: ?

<change_format>
SO DIEEET Bl BT <- - format variable en fonction des conditions d’éxécution - - >
count.file = "fwork/galaxy-

dev/database/files <when input="view_options" value="0" format="txt"/>
/001/dataset_1961.dat”, <when input="view_options" value="7" format="blastxml"/>
group.member.file = NULL, <when input="view_options" value="8" format="tabular"/>

format.image.out = “jpeg”, <when input="html_output" value="T" format="html|"/>
transformation.method = "none”,
</change_format>

sample.clustering = TRUE, se

O e </data>
= B </outputs>
HMHL Tile
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LEeS prRcipaUx compesants du tag <help>

* Sigcufflinks (version 1.0.0)

Your accepted hits bam file:

” <help>

Your gtf file:

-

Gorg® **Titre en gras**

guantitate against reference transcript annot: =

Cufflinks code has been modified in Sigcufflinks by the &
oPTIONS : http://www.google.fr

-p/--num-threads : number of threads used during ana

Pour plus de détails, cliquer ici_..._ici:

-G ou (exclusif) -g :

o | .. class:: warningmark
-G/--GTF quantitate against reference transcript annot :
-g/--GTF-guide use reference transcript annotation to Warnlng

Cufflinks Overview

Cufflinks assembles transcripts, estimates their abunda E
reads and assembles the alignments into a parsimoniou HOW to Clte
many reads support each one. Please cite: Trapnell C,

assembly and abundance estimation from RMNA-Seq reve

doi: 10 bt.1621

</help>

Know what you are doing

There is no such thing {yet) as an automated gears

@
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Wirapper type

Ajouter la licence

Copyright (C) 2009 INEA #

This program is free software: you can rediatribute it and/or modify
it under the terms of the GHU General Public License a3 published by
the Free Software Foundation, either weraion 3 of the Licenae, or
{at your cpticn) any later wersion. #

This program is distributed in the hope that it will be useful,

but WITHOUT ANY WARRANT Without ewven the implied warranty of
MERCHRNTABILITY ocr FITNESS FOR L PARTICULAE PURPOSE. ! the

GHU General Public Licenase for more detaila. #

You should have received a ¥y of the GNU General Public License
along with this program. If not, aee <http://wwW.gnu.org/licenaea/>

Precider la version de l'outil informatique ou bioinfo sous-jacent

<version_command>tophat -version</version command>

Gérer la version grace au tag <version> du xm|

(@
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' u=r/binfperl —w

f u=age : perl =cript.pl <input 1> <output 1>

f Date — Wrapper dan= le cadre du projet .... [(Pour '"nom du/de=s biologistes'}
u=e strict;
u=se File: :Ba=sename;

u=ze Getopt::Long;

$inputl;

Sparam;

Soutputl;

$=elector;

Sconditionalparaml;

fconditionalparam2;

fconditionalparami; §%conditional.param3
Sconditionalparamg; §%conditional.param4

my
my
my
my
my
my
my
my

Getopt: :Long: :Configure [ '"no ignorecase".
GetOptions |
"inputl=s' =» ‘Sinputl,
"param==" => ‘\Sparam,
"outputl=s" =» YSoutputl,
"splactor=i' => \Ssalector,
"oonditionalparaml=i' =» ‘\Sconditionalparaml,
"conditionalparam2=i' =r \SconditionalparamZ,
"conditionalparam3==" = ‘\Sconditionalparamd,
"conditionalparamd==" = ‘Sconditionalparam$

"bundling' };

} or die "U=sage: Error in command line arguments='n"; E Path d'accés aux o
my $BIN = '"/path/to/your/=cript/bin.=h"; E SCrig
my $cmdl = ""; my %cmd? ="";my Somdd =""; @smsmsEEEEEEEEEEEEEEEEEE
GEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEE

fRecuperer le numerc [(unigue} de 1"output afin, =i be=oin, de créer un répertoire de travail unigue dans ;"rrnrl;f'galaxﬁ }Hcrk%pa-"tu
my ($nb} = (Seuspuri=~/galaxy dataser_(\&+)\.\3+5/); LA Al
flepertoire de =ortie cree par l= =cript, verif des droit= d'e=criture =ur ce repsrtoire de =ortie E C 7 t d, 2
“od fwork/galaxy/workspace/; mkdir %nb/; chmod 770 $nb/; cd $nb/;"; E reation a'un re
my $dirresult=s= "/work/galaxy/workspace/™.%nk; - ma’l‘triser |e Chem
£3i be=scin, IEI’:I.‘I.PE'rit-im'I. du fichier de configuration avec modification de 1 extension i un
“cp $inputl S$dirresults/file_txt";
if [§melmmtor == "1W}{ :  Sibesoin, modi

. .traitements divers... . .

$Infc pour les biclogistes eereseeeenniNPULS (

print 3TDOUT "Step 1} — Commenter le= traitement= effectué=s : n''n Scmdl ‘\n'n ";
¥
elae
i

. .traitements divers...

fInfo pour le=s bioclogistes

print STDOUT "Step 2} - Commenter les traitement=s effectué=s : ‘nin $%cmd2 \n\n ";
H
£33 besoin :
fTE3T 1 : command ligne on vm—galaxy .
fTEST 2 perl Galaxy file : perl script.pl path/to/tests/file=s/used/forfgalaxy/perl/=cript outl E Création d’un fichi
Somdd = "[od $dirresults; =h $5BIN parametes } *»& .foutill.log 23£1"; 5
=y=stem Scmd3; EssssssssssssssmmmEmmEEn
fRecuperation des fichiers par Galaxy
if [! —e "Sdirresults/file_fasta"} {print STDERR "file._ fasta not found. “a";}el=se{‘cp -a $dirresults=/file_ fas=ta Soutputl”;}

. - -




\Wirappers types dispenibles dans le wiki Galaxy

Accueil Ma page Projets Aide Connecté en tant que smaman Enable Stealth Mode Mon compte Déconnexion

= Galaxy =

Apercu Activité Demandes Nouvelle demande Gantt Calendrier A es Doc ts m Forums Fichiers Dépot Configuration

. simple_template.pl
. simple_tool_template.xml:
. template.pl :

. template_podusage.pl :

Groupe de travail sur l'instance Sigenae de Galaxy

Bonnes pratigues :

- Dev ou modification de wrappers en local sur vm-galaxy-test ---= par les personnes qui souhaitent développer des wrappers (accés actuels : Ibou, Olivier, Frederic, Maria...)

- Puis mise en production (sur vm-galaxy et vm-galaxy-dev) dans un second temps, une fois que les modification: sont bien déroulées en local (par les admins : Sarah, Patrice, Marie-Stéphane,
Didier).

Comment tester vos wrappers sur vim-galaxy-test ?
SVN Gala

Voir aussi la section "wrapper type” de ce wiki.

*[[Slides : comment wrapper ?]]

()
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https://forge-dga.jouy.inra.fr/attachments/download/3191/simple_template.pl
https://forge-dga.jouy.inra.fr/attachments/download/3191/simple_template.pl
https://forge-dga.jouy.inra.fr/attachments/download/3191/simple_template.pl
https://forge-dga.jouy.inra.fr/attachments/download/3191/simple_template.pl
https://forge-dga.jouy.inra.fr/attachments/download/3192/simple_tool_template.xml
https://forge-dga.jouy.inra.fr/attachments/download/3192/simple_tool_template.xml
https://forge-dga.jouy.inra.fr/attachments/download/3192/simple_tool_template.xml
https://forge-dga.jouy.inra.fr/attachments/download/3192/simple_tool_template.xml
https://forge-dga.jouy.inra.fr/attachments/download/3193/template.pl
https://forge-dga.jouy.inra.fr/attachments/download/3193/template.pl
https://forge-dga.jouy.inra.fr/attachments/download/3193/template.pl
https://forge-dga.jouy.inra.fr/attachments/download/3193/template.pl
https://forge-dga.jouy.inra.fr/attachments/download/3194/template_podusage.pl
https://forge-dga.jouy.inra.fr/attachments/download/3194/template_podusage.pl
https://forge-dga.jouy.inra.fr/attachments/download/3194/template_podusage.pl
https://forge-dga.jouy.inra.fr/attachments/download/3194/template_podusage.pl

Configuratien du wWrapper dans le menu Galaxy

Ce fichier decrit la toolbox : le menu de gauche de l'interface Galxy.

“Labell" id="feat" /= .
Label descriptif
=section name t Data" id="get data"=

<tool file="data source/upload.xml"/=

<tool file="sm upload/genotoul upload.xml" /=

<tool file="data source/ucsc tablebrowser.xml" /=

=tool file="data source/ucsc_tablebrowser test.xml" /= :

<tool file="data source/ucsc tablebrowser archaea.xml” /> : L'outil est placé dans une section.

<tool file="data source/microbial import.xml” /= : Le path est relatif

<tool file="dat e P i

=l..=tppl fil

=/sectilon=

<section name="Text Manipulation® id="textutil"=
<tool file="stats/column maker.xml" /=
=tool file="filters/fixedValueColumn.xml" /=
«<tool file="Tilters/catWrapper.:ml" /=
<tool file="filters/cutWrapper.sml" />
<tool file="filters/mergelols.»ml" /=
=tool file="filters/convert characters.xml" /=

=tool file="filters/Createlnterval.sxmlL" /=

<tool file="fTilters/cutWrapper.xml" />

<tool file="filters/changeCase.xml" />

<tool file="filters/pasteWrapper.ml" /=

=tool file="filters/remove beginning.xml” /=

=tool file="filters/randomlines.xml" /=

<tool file="filters/headWrapper.:ml" />

<tool file="filters/tailWrapper.xmlL" />

=tool file="filters/trimmer.xml" /=

=tool file="filters/wc_gnu.xml” /=

<tool file="filters/secure hash message digest..ml” f=

<tool file="new ocperations/tables arithmetic operaticns.ml" /=
</section=

=/ toolbox=

@
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Configuration du gsub par tool Galaxy

=7xml version="1.8"7"=
=job_conf=

<!-. Plateformes
=plugins=
=plugin id="local® type="runner" load="galaxy.jobs.runners.local:LocallobRunner” workers="4"/=
<plugin id="sge" type="runner” load="galaxy.jobs.runners.drmaa:DRMAAIobRUnner” workers="4"/=
</plugins=

Plateformes d’éxecution

=handlers=
=handler id="main"/ >
</handlers=

=!-- Chague destinattion doit correpondre a une plateforn
=destinations default="real user cluster®=
<destination id="local® runner="local"/=> Configuration des destinations
<destination id="real user cluster" runner="sge"=
<param id="galaxy external runjob script“=scripts/drmaa external runner.py</params
=param id="galaxy external_ killjob script™=scripts/drmaa_external_killer.py</param=
«<param id="galaxy external chown script"=scripts/external chown script.py</param=
</destinations
</destinations=
=l.. Forcer s outils s iter sur unse seule destination --=
<tools>
<tool id="genotoul upload" destination="local"/=
= tools=

loutil = 1 destination unique

=/job_conf=

Le fichier job_conf.xml permet de spécifier les parameétres du qsub finement :

<destination id="gatk_variant_select_job" runner="drmaa">

<param id="galaxy_external_runjob_script">scripts/drmaa_external_runner.py</param>

<param id="galaxy_external_killjob_script">scripts/drmaa_external_killer.py</param>

<param id="galaxy_external_chown_script">scripts/external_chown_script.py</param>

<param id="nativeSpecification">-clear -q workq - mem=10G -l h_vmem=50G -pe parallel_smp 4</param>
</destination>

@
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th Mode Mon compte Déconnexion

» SWVN
Aller 3 un projet...

= Galaxy =
- » Galaxy Sigenae Wiki
» Métagénomique_16S

> D3e Accueil Ma page Projets Aide

Forum Galaxy = Galaxy = » SVN
Prospects SIGENAE

SIGENAE Apercu  Activité  Annonces Documents  Fichiers Configuration
» 1000bulls
» 38R root
» Activ
» ADIGEN Taille Révision Age Auteur
® i;ﬁ:os a ] Metagenomigue_16S 12 environ 17 heures Maria Bernard mv sm_maothur_preproced
B
» AMHAROC
» AnTIVIC-RS
» Apache
» ATG-PMar

SVN Galaxy

Import du svn

avn co httpa:/[//forge—dga.jouy.inra.fr/avn/avn_galaxy aigenae/

Ajout d'un dossier

avn import doasier a importer httpa://forge-dga.jouy.inra.fr/awn/svn_galaxy sigenae/NOUVEAU DOSSIER DANS 5VN -m "MESSAGE™

Modification des fichiers et propagation au SVHN

avn add/del fichier
VN COommit

Mise a jours

3vn 3tatus
avn update
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https://forge-dga.jouy.inra.fr/svn/svn_galaxy_sigenae
https://forge-dga.jouy.inra.fr/svn/svn_galaxy_sigenae
https://forge-dga.jouy.inra.fr/svn/svn_galaxy_sigenae
https://forge-dga.jouy.inra.fr/svn/svn_galaxy_sigenae

Interiace web d administration de Galaxy

—__ Galaxy Workbench Analyze Data  Workflow  Shared Data  Visualization  Admin  Help  User Welcome smaman

Users

S— Manage users
= Manage users — Liste des utilisateurs
= Manage groups Manage groups
" Manage roles — Associer un utilisateur a un groupe
pata Manage roles
» Manage guotas . 5(g N A
— Associer un utilisateur a un réle

m Manage data libraries

Server

m Tool versions

= Reload a tool's configuration Server

e Reload a tool's configuration

- Mla”:; ot — Pour rechargé un outil qui a été commente dans le
T Vd V4 =

Tz tool_conf.xml (preférer le terminal)

m Search and browse tool sheds
Form Definitions

» Manage form definitions Man age JObS
Sample Tracking — Lister les jobs trop longs (en vu d’un kill)

= Manage seguencers and
external services

» Manage reguest types

= Seguencing reguests

m Find samples
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alllent sur

liIstes.inra.fr

T AITYN a n
S. Maman - Genotoul - janvier 2015
L P | Yy Yl Y N



| iob_working_directory

Processing dataflow

ﬂIE_p,va L2 | ATChWBQ@L@"M

- s> Readonly
/galaxydata

Galaxy Lnix
quota / access quota / access

'l & ol LB N -
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