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Initiation a la plateforme Galaxy
et préparation du TP RNAseq
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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 SNPs.

Clés de lecture de ce document :

Bsrn

Utilisateur de Galaxy

Des schémas pour vous expliquer les principes de
fonctionnement spécifiques a Galaxy.

Les explications des schémas sont notées en dessous, pour vous
aider lors de la relecture de ce document, apres la formation.

Récupération des
résultats

S~ « Lecture facultative »

}%f Vos exercices.

Notes, mémo...

adresse :

% Dans un premier temps, veuillez accéder a votre support au format informatique depuis cette
http://genoweb.toulouse.inra.fr/~formation/2 Galaxy SGS-SNP/
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Quelques mots sur Galaxy

Galaxy a été créé par 'équipe américaine “Galaxy project” :

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

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

Utilisateur de Galaxy
5,

Envoie de données

Récupération des
résultats

Envoie des jobs
Serveur Web
Galaxy

Gére la file d'attente

Gestionnaire dey
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) :

R

1: GM.fasinsnnager
1. Mb
format: Fastgazncer, dat=ozse

2
= D

a__—w— | Donnée(s)

L | 1Dataset

e LA o LiM:LilizouE
TCATRRRGAT:

e e e

" . History | Options ~

Dataset 1 Historique 1
Q= A=
1P FastQu 54.0 Mo
Dataset 2 Historique 2 Iﬂ: FastOC data S.html ® § %
. . I 6i: GM_fastnsanger @ {2

Historique 3
Dataset 3 IMM a
|4: FastQC data 16.html = ¢ 3

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

Generate pileup

SAM-to-BAM & Seed lhe BAM e lu geneia
TOOI ._.———ﬂ____h_\ Convert SAM file pileup file for
Using refzrence filz Sccct a reference geneme
= Upload File from your outpat: (bam) outputl (tabular]
computer
* Upload local file from ®
filesystem path FASTA-to-Tabular £

oLtl (bam, tut, ‘astgsancer, Corvert these sequznces | |
cefactz, qual, bed, g, atff, vcf, B

sam. fasta. odf. xsa watpul (labular]

1 - Connexion a votre plateforme Galaxy Sigenae / Biolnfo Genotoul

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 ou la ligne de commande).

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

Veuillez vous connecter a Galaxy en tapant cette URL dans votre navigateur :
http://sigenae-workbench.toulouse.inra.fr
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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

veuillez suivre le paragraphe « Changer mon Password : Demander au formateur.

mot de passe avec MobaXterm ». Changer Ces comptes ne sont valables que le temps de
son mot de passe est un bon reflexe la formation. Nous vous demandons d'utiliser
« sécurité ». 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.inradfr/galaxy/ g Rechercher 3 wB O @ © 4 ev =

Tools L History fs X - Jni
° imported: CreateQualityl5dsegs
59 shown, 3 deleted
WELCOME TO GALAXY WORKBENCH e o % e

MANAGE YOUR DATA FILES

Cotbata 0QC5 geno s PP
Download Data “5‘ ] S tou 1 z O ccinane data 29

Jobs statistics Q\ bioinfo 91: SEF converter on ® & x

data 29

FILES MANIPULATION
Text Manipulation 93: SFE converter on ® &%

Eilter and Sort data 28

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

Join, Subtract and Group 92: SFF converter on @ & X

GFE o " . . data28

= » Make bioinfo Linux tools accessible to biogists.

BED Tools 91: SFF converter on @& &S x

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

Eetch Sequences XML data

Stafistics « Allow creation, execution and sharing of workflows. format: xmi, database: 2

GraphiDisplay Data AAALLARA AR LS LA AR AL AL AR LA AR AR L)
ACCESS TO OLD GALAXY VERSION (2015) : ICI WARNING: weird ssquences in file

SEQUENCES MANIPULATION /galaxydata/galaxy-prod/my.files
EASTA manipulation ~“Warnings o /047/dataset_47021 dat

EastQC: fastqisam/bam

lumina fast ) . . After applying left clips, 8864
lllumina fastq = All jobs running on galaxy are sent to Biolnfo Genotoul cluster. sequences (=30%) 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 GAGTTTGATC

SAM/BAM MANIPULATION : PICARD Anmin aninvlsd dinls anana e =
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2 - Pour les utilisateurs qui souhaitent changer leur mot de passe
( MobaXterm )

Pour commencer, nous vous

conseillons  de  télécharger
MobaXterm.  Sur  Google,
rechercher « MobaXterm ».
Cliquer sur le lien :

http://mobaxterm.mobatek.net/
puis sur “Get MobaXterm

»

now :

Choisir 1'édition gratuite en
cliquant sur « Download now ».

Puis choisir 1'édition portable :

& GET MOBAXTERM NOW!

Home Edition

Free

Full X server and SSH support
Remote desktop (RDP, VNC, Xdmcp)
Remote terminal (SSH, telnet, rlogin, Mosh)
X11-Forwarding
Automatic SFTP browser
Plugins support
Portable and installer versions
Full documentation
Max. 12 sessions
Max. 2 SSH tunnels
Max. 4 macros
Max. 360 seconds for Tftp, Nfs and Cron

Download now

Select the version you want to download (installable or portable version)

I MobaXterm Home Edition v10.2

(Portable edition)
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Enregistrer le zip sur

ordinateur en cliquant sur OK:

Ouverture de MobaXterm-Portable_v10.2.zip
Vous avez choisi d'ouvrir :
[5 MobaXterm_Portable_v10.2.zip

qui est un fichier de type : archive zip (26,0 Mo)
a partir de : http://download.mobatek.net

Que doit faire Firefox avec ce fichier ?
votre

Ouvrir avec | Gestionnaire d'archives (défaut)

¢/ Enregistrer le fichier

Toujours effectuer cette action pour ce type de fichier.

Annuler
ot ‘ » Sarah » Téléchargements » MobaXterm_Portable v10.2 »
Organiser » [@ Ouvrir  Partageravec v Nouveau dossier
* Favoris Nom Modifié le Type Taille
M Bureau ] Cygutils.plugin 15/05 Fichier PLUGIN 14

5l Emplacements récer

Puis double-cliquer sur

B MobaXterm_Personal 102

Application

fichier

« MobaXterm_Portable v10.2.z
ip». Cliquer sur « Extraire »

puis

MobaXterm_ Personal 10.2.exe

Une fenétre s'ouvre :

Cliquer « Start

terminal ».

sur

Philippe Bardou - Sarah Maman

i Téléchargements £ Mobaliterm Paramétres de co... 2Ko
le || MobaXterm Document texte 37Ko
4 Bibliothéques 1) Moba¥iterm backup 1525  Dossier compressé 1Ko
<] Documents
= Images Fichier ouvert - Avertissement de sécurité ==
& Musique
B vidéos Voulez-vous exécuter ce fichier 7
1 Nem m Portable v10.2\ Personal 10.2.exe
# Groupe résidentiel B Edteur: Mobatek
sur Type : Application
1% Ordinateur De: C\Users\Sarah\Downloads\MobaXterm_Portabl...

&L, Disque local (C:)
&9 Sarah (\whoxsry) (E:

oot ) (o)

7] Toujours demander avant d'ouwi e fichier
€ Réseau

- .

15 SARAH-PC ) Les fichiers téléchargés depuis Intemet peuvert e uiiles, mais ce

18 VBOXSVR type de fichier présente un danger potentiel. N'exécutez que les
logiciels des éditeurs approuvés par vous. Quels sort les ris

& By

MobaXterm_Personal 102 Medifié le: 15/05/2017 1570% TIET
Application Taille: 16,6 Mo

TTERTIONT T LZ7UST20LT IZ17

P

E MobaXterm

Start local terminal ‘ |

Recover previous sessions

Find

sting s

Recent sessions.

KN genotoul.toulouse. inra.f...

Enable advanced features and enhance security vith Mobaxterm Professional Edition!

B MobaXterm

IOCBI Terminal  Sessions  View Xserver Tools Games Seifings Macros Help

W ok % s A W =Y " & @
Session  Servers Tools Games  Sessions View Split MultExec Tunneing Packages Settings Help
Quick connect a2 omelmobaxterm
<< Saved sessions
genotoul toulouse.nra., fr {sman X pour Windows)
2
2 travers du dossier 1
2 t positionné a 0.0
a une connexion S le est automatiquement exporté
Le E n'est pas persistant: il sera effacé a chaque démarrage
Le statut de chaque commande est indiqué par un symbole (v ou X)
3 ni:
] re logo a
=
# onel, no

modifier le prog
selon w
sur le lien

Lopper de_no
d'informatior 1

[11/67,
[se

— Sabrina Legoueix-Rodriguez
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informations,

anegenotoul . teulou
notoul.toulouse.ini to the list of known hosts.
2 2017 from - 81. fbx.proxad.net

“genotoul” ne sont PAS destines lancer des traitemer e donnees mais uniquement a soumettre des jobs s
Pour cela, utiliser les commandes "gsub® (batch), "qrsh® (interactif) ou "gqlogin® (redirection graphigque).
Tout traitement lance sur les serveurs genotoul sera immediatement interrompu par les administrateurs systemes.

Vous étes sur un terminal. 11
VOUS fallt EDSUIte VOUS I. partition s s aux fichiers de configuration (quota utilisateur 166Mo)
Connecter Sur GEDOtOUl en a partition /save servee pour les donnees A sauvegarder (queta utilisateur 256Ge)
tapant la ligne de commande TLTEST OF VOTRE RESPONSRAILLTE D GERER Vo8 DOMUEES  (organisation: volumstrie, pertinence, anciennete)

Pour connaitre votre consommation d'espace disque, utilisez la commande suivante :

SUiVaHte : # du - /DIR_NAME /USER_NAME/

I1 existe une limitation de 8Go de RAM par process utilisateur (sur le cluster).

logln(@gel‘lotoul.toulouse.lnra.fr Pour obtenir plus de memoire, veuillez consulter la FAQ de notre site web (cf + bas)

H pour les entreprises privees).

a partition /fwork est reservee pour les fichiers temporai de calcul (quota utilisateur 1To)
SI BESOIN

sources exceptionne
: gquota_cpu <logil

Pour plus d'informatio
http://bioinfo.genotol

Pour toute demande de support, adressez-
upport.bioinfo.genotoul@inra. fr
maman@genotoul2 -

Pour changer votre mot de
passe par défaut par un mot de

. smaman@genotou
passe plus facilement -

hanging password fo
mémorisable, taper la Enter login(LDAP) password: [J
commande passwd, puis cliquer

sur « Entrée ».

Le terminal vous demande de taper votre ancien mot de passe, puis « Entrée ». Le terminal
vous demande de taper votre nouveau mot de passe (simplifié...), deux fois de suite.
Votre mot de passe est maintenant mis a jour.
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Mordll elister Ganaall Séquencage PLAGE : ng6.toulouse.inra.fr Ou lien URL

Google

Uplaad File fram 2enetoul {33 3vy irs 01 2 0.3

Galaxy Sigenae / Biolnfo Genotoul

X 3

Votre ordinateur

4 - Créer votre espace de travail dans votre interface Galaxy
4-1 - Créer vos deux premiers historiques

L'objectif de cette matinée est de préparer deux historiques nommés « Initiation Galaxy » et « TP
SNPs» contenant les données qui seront utilisées en TP les jours suivants.

Nous allons créer un nouvel historique :

choisissez « Create new » et créer ainsi un nouvel historique que vous allez nommer
«Initiation Galaxy ».

0{{ Depuis le menu « History » a droite, cliquez sur « History options » (ﬁ' petit écrou),

Puis changer son nom :

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

Renouveler ces deux étapes pour créer un autre historique « TP SNPs ».

Philippe Bardou - Sarah Maman — Sabrina Legoueix-Rodriguez 9 sur 23



GenoTouL
@ = Bioinfo
Février 2018

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
I’historique.

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

—_— -
Tools Options ~ . .
Saved Histories

Linux Username: sigenae
File Path : /work/sigenae/galaxy/ search history names and tags Q
Serveur :galaxy
2verl Advanced Search
Send Data ] nName Datasets Tags Sharing Size on Disk Created Last Updated +
ENCODE Tools
Lift-Over [F] unnamed history + 0Tags 0 bytes less than a minute ago less than a minute ago

A
Text Manipulation 7] RNA seq statistics 0Taags 24.9 Mb ~ & hours age & minutes ago
Filter and Sort
Join, Subtract and Grou Test BWA fichiers Gnome lz‘ 0 Tags 9.0 Mb Apr 06, 2012 1 day ago
Convert Formats
Extract Features Test region promoters 0Taas 23.9Mb Mar 08, 2012 Apr 06, 2012
Fetch Sequences
e I — [ Unnamed history + 0Taas 60 bytes Feb 23, 2012 Mar 09, 2012
e [F] unnamed history =+ 0Taas 0 bytes Mar 07, 2012 Mar 07, 2012
Operate on Genomic Intervals
Statistics [ Unnamed history = 0Taas 16.0kb Feb 22,2012 Mar 05, 2012
Wavelet Analysis
Graph/Display Data For 2 selected histories: | Rename Delete Delete Permanently Undelete
Regional Variation
T e — Histories that have been deleted for more than a time period specified by the Galaxy administrator(s) may be permanently deleted.

4-2- Télécharger des fichiers de séquences fastq depuis Internet vers Galaxy

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 «TP RNAseq» :
Depuis la liste disponible dans le menu « User »/ »Saved histories », il suffit de cliquer sur le
nom de l'historique «Historique Initiation Galaxy» pour I'ouvrir a droite dans Galaxy.

Description des données de TP:
L'ensemble des fichiers fastq contenant les lectures qui seront utilisées pour l'analyse des
}V données sur le chromosome 25 du boeuf :

SRR1425152-chr25_1.fastq.gz

SRR1425152-chr25_2.fastq.gz

SRR1425153-chr25_1.fastq.gz

SRR1425153-chr25_2.fastq.gz

SRR1425154-chr25_1.fastq.gz

SRR1425154-chr25_2.fastq.gz

Récupérez chaque fichier disponible sur Internet :

Une URL compléte contient le chemin d'acceés 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 compleéte.

Les 4 fichiers « fastq » a récupérer sont dans le répertoire :
http://genoweb.toulouse.inra.fr/~formation/2_Galaxy_SGS-SNP/DATA/

Copier/Coller chaque URL compléte dans I'outil « Upload File from your computer » :

MANAGE YOUR DATA FILES
Get Data
LUpload File from your computer
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Cliquez sur « Paste/Fetch » data. Puis copier/coller 'URL COMPLETE d'acces au fichier.
Il est possible de renseigner plusieurs URL en sautant une ligne entre chaque URL puis
exécuter 'outil.

Lancer le téléchargement :
Puis lancer le téléchargement en cliquant sur « Start » puis sur « Close ». Le fichier sera
bient6t disponible dans votre fenétre « History ».

Download from web or upload from disk

Eegular Composite
You added 1 file(s) to the queue. Add more files or click 'Start'to proceed.
Name Size Type Genome Settings Status
.4 Mew File 371l b Auto-detect | | Q unspecified (?) v £ Ty
You can tell Galaxy to download data from weh by entering URL in this box (one per line). You can also directly paste the contents of a file.
hitpdfgenoweb toulouse.inrafi~formation/LigneCmd/EMAseg/data/reads/MT_repl_1_Ché.fasty.oz
http:figenoweb toulouse.inra.fri’~formation/LigneCmd/iRMAseq/data/reads/MT_repl_2_Ché fastg.gz

kHrclinanawah trnilanea inra fri~farmatiandl innaC mdiPhlAzanidatairaade/IUT ranl 1 T hE factn nr

Type (set all): Auto-detect | Q Genome (set all): unspecified (?) L

0 Choose local file [? Paste/Fetch data Fause Reset Close

Renommer vos datasets:

Pour gérer vos fichiers de données, nous vous conseillons de renommer chaque dataset.
Ainsi, veuillez s'il vous plait renommer chaque dataset Galaxy avec un nom explicite mais
court, sans caractere spécial ni accent. Exemple : «SSRR1425152-chr25_1»

Renommer chaque dataset avec un intitulé plus court et parlant, en cliquant sur l'ic6ne

« stylo »
Veillez au bon format de fichier:

Choisissez le bon format pour chaque dataset, si ce dernier n'est pas autodetecté.

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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Display ~ Modify datatype

T~

: rel ® (8
64.9 KB ‘)
format: png, database: hg19 delete the file
D1V /

(cari’ be recovered)

magh in png formav

re-run an analysis with

d o the exact same _— =
e , =)
the o parameters =
e fille - saved Histories
i f/ 04
= exf;remdy use FHI. 2 Histories Shared with Me
D] URRENT HISTORY
o Create New
details about how g
this file was o
ggneratgd oL Dataset Security
colu zesume Paused Jobs
ed Datasets
Tool: bamCorrelate o4 Faraa
Mame: bamCorrelate on data 5, data 4, and athers 3 : o )
rested Dec i G013 40; indude Hidden Datasets
Een T 200 Jnhide Hidden Datasets
e hg1o Jelete Hidden Datassts
Format: png EL Purge Deleted Datasats
Galaxy Tool Version: 1.0.1 Show Structure
Taol Version: Export to File
Taol Standard Qutput stdout = :
Tool Standard Error: stderr
Tool Exit Code: o This dataset has been deleted. Click |
AP 1 10 aS0cl4edcazsbla0 to immediately remowe it from disk
Tnput Parameter Vvalue
| Bam file 6: IMROD_H3K36me3.bam
Labal

source : http://deeptools.readthedocs.io/

5 - Télécharger les VCF et la référence fasta d'Internet a Galaxy en passant
par votre /work

5-1- D'Internet a votre ordinateur

Accédez aux fichiers sur Internet:

Connectez vous a l'adresse a laquelle les fichiers VCF et le fasta sont disponibles:
http://genoweb.toulouse.inra.fr/~formation/2 Galaxy SGS-SNP/DATA/
dbSNP_BosTaurus.vcf

variants_BosTaurus.vcf

Bos_taurus_incl_consequences-chr25.vcf

ensembl_bos_taurus_genome-chr25.fa

g

Téléchargez les fichiers 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.

)~ 1l est conseillé de ne pas ouvrir ou modifier vos fichiers sous Windows car ce dernier ajoute
Y des caracteres spéciaux qui ne sont pas pris en charge par le cluster de calculs (linux).
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Nous allons ensuite transférer les fichiers 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 vos fichiers de votre ordinateur (a gauche de la
fenétre FileZilla) a votre /work sur Genotoul (a droite).

9

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 :
Tl ]

[A sftp://smaman@genotoul toulouse.inra.fr - FileZilla

Fichier Edition Affichage Transfert Serveur Favoris 7 Nouvelle version disponible !

|4~ R 2 4R e® TP 0

Hite :  sfipi/jgenotoul toulo  Identfiant :  smaman Motde passe: seeewens port: [[Comexonrade |[~)
_fles. 16077

t_Golaxy_tre lyse_Data_fles.16077"

. Data_fies. 16077

ry t_Galaxy_training.281/Run_Galaxy_-_Frst_steps.
dossier affiché avec succés
de’)

¢ Galaxy_traning. 281/Run_Galaxy_-_Frst_steps.4232/Analyse Data _files. 16077inux. tet 3 ‘777

yze/59cfbEdds finux.bit: permission denied

- Galaxy_training.28 1/Run_Galaxy_-_First_steps. . Dats_fies. 16077 ]
cés =

Tailledefi.. Typedefichier  Demiére modficat..

Nom de fichier - Taille defi.. Typedefic.. Demiére modification  Droits d'ac... Propriéta.

&P
5L (\ls-lgedfscollectif)
S9K: (Wils-lgedfshpublic)

. 2B/04/201416:11:00

p &
~,L:L (\ts-lgcdfs\install @ . 2B/04/2014 16:11:00
=k & /04/2014 16:11:00
< D: (HP_RECOVERY) ! I . 28/04/2014 16:11:00
&cos @ NCOL2125 1 fasta - 28/04/2014 161100

[ reads fastqsanger - 28/04/2014 16:11:00
«

7 dossiers Sélection de 1 dossier.

Serveur / Fichier local Direction Fichier distant Taille Priorité  Statut

Fichiers en file d'attente Transferts échoués (2) Transferts réussis

S EE File d'attente : vide ve

Avec WIinSCP :
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L‘Lsmaman - smaman@genotoul.toulouse.inra.fr - WinSCP e
Local Marquer Fichiers Commandes Session Options Distant Aide
-3 DB ESE + 3 Défaut - $-
: & c:0s c@ e fata a2 % smaman @ > ) e SR i
C:\Jsers\smaman Jhome/smaman
a 4 Nom  Ext
m2 =
nbi 25
netbeans bin
4}, netbeansderby R

m2

nbi

netbeans

VirtualBox
i3 Contacts

4l Desktop

netbeans-derby

0B de 5698 KB dans 0 de 41 0B de 45 700 B dans 0.de 27
# F2 Renommer 3 F5 Copier {3 F6 Déplacer (f° F7 Créer un répertoire X F8 Effacer [ F9 Propriétés I\ F10 Quitter

VirtualBox B swve
s 7 =l | e work
i Contacts e

Documents

) « b

5 SFTP3 0:01:15

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

Déplacer votre fichier GTF dans le répertoire « galaxy »:
Déplacer (cliquez sur le nom du fichier et glissez) chaque fichier dans ce répertoire galaxy/
nouvellement créé.

Donner 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 l'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'acces au fichier », puis donner les droits d’exécution (X) sur votre /work.

Donner les bons droits aux fichiers:
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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J. smaman @i
Nom Ext ’ Taille Date de modification  Droits Proprié...
. 14/05/2014 14:41:52 TWXT-XT-X root
bin 13/01/2012 15:09:51 PWXT-XT-X. smaman
k
&R 17/04/2014 15:45:55 PWXT-XT-X smaman
B save 03/01/2012 14:08:15 PWXTWXIWX root
2
i Editerle lien... Alt+F6
el
3./ @ ouvic
¥ af¥ Ed
b 9|EY Copier.. Fs ; -
190 @ Dupliquer.. Shift+F5 cogisr (1 oy gyt o}
& g 13 Déplacer... F6 it
t °l Oeplscervers..  shitteFs Emplacement : /home/smaman i
B o X Effacer F8 Taile : 128 s
Ji pl # Renommer 7] Liera : /fwork/smaman an
& R Opération manuelle » an
t & Noms des fichiers » Groupe : oot [0] v o
Sl an
ki il Propriétés & Proprétaire = root [0] - an
L] .bash_history an
L] bash_profile Pemissions :  Propnétare V]R [V|W (¥]X [T] Mettre UID an
L] .bashrc — — an
ki Gowe [[JR W FIX [ Mettre GID o
L] Jesshst Ades [[JR W FX [ Stickybtt an
L] -psql_history Ogal o071 an
L] viminfo B - an
) Xauthority Ajouter X aux répertoires o

Droits de lecture pour chaque fichier :

L] .recently-used.xbel

=||| [ err022486.bam
DTS
| dataset 1] 5
L Chr22.fa '} mef
|_ Daniio_rer; E3 Copier.. F5
|| cleanifast| @ Dupliquer... Shift+F5
[ INC 01212 /3 Déplacer... 6
|| dateset 1 Déplacer vers... Shift+F6
LJERROO303] o Effacer 8
| sl.fast
M e # Renommer F2
| file.gtf
1) GALAXY Opération manuelle
@ GALAXY | Noms des fichiers
T GALAXY IS propriétés f
| 4 ) GALAXY | I T .
|| get_emails.pl

[7] Appliquer récursivement le groupe, le propriétaire et les pemmissic

[ o

) [ ponies

) e ]

Février 2018

[ imtmcar 1202 nt Derrrisnse DI L el |
107128 147 17/04/2014 10:25:12 W-r--f-- smam|
4902138 15/04/2014 17:32:37 -r-- smanm |
30138333698 13/01/2014 16:14:14 PW-T--1-- smam
42965354 14/05/2014 13:51:49 nwXWawx  smam
42965 354 18/04/2013 15:54:47 w-r--r-- smam
57924 10/12/2013 10:33:37 W-r-=1-= smam
4902138 15/04/2014 17:24:03 PW=F==fe= smam
49333025125 13/01/2014 15:58:14 W-r-=1-= smam
82317 348 15/04/2014 17:23:53 PW=Fe=f== smam
492010176 19/11/2013 09:15:46 W-r-=f-- smaml
0 13/12/2013 16:22:56 PW-r-=f-= smam
11364 897 30/01/2014 18:00:21 PWXPWXTWX smal'n|
906 316 29/01/2014 11:35:57 XWX smam
939046 29/01/2014 11:36:44 TWXPWXTWX  smam
3280170 30/01/2014 18:00:34 wxnwawx - smam
1085 13/01/2014 10:29:39 TW=TW=r== smam
[ok ] [ e | [ A |

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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5-3- 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
répertoire et chmod +r fichier).

GenoToul

Isaveluser (250Gb)

WinScp /
FileZilla

Iworkluser (1Tb)

« 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 »).

De votre /work sur Genotoul a votre interface Galaxy :
Sélectionnez 1'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'accés 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.
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Path to file:

File type:

| Bam \A

GenoTtouL

Upload File (version 1.0.0)

=) Bioinfo

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

Exemple de Path to file : /work/rose/galaxy/ dbSNP_BosTaurus.vcf

Renseignez le format du fichier: Complétez le « File type » : vcf ou fasta.

Février 2018

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

¥ du fichier, « Noms des fichiers » puis « Copier dans le Presse-papier (inclus les chemins) ».

Fenétre WinSCP :

__| Danio_rerio.Zv9.62.dna.chromosome.22.fa

42965 354

B [ .
[ INC.121 S Owweie 4902138
[ dataset 1 Editer 49333025125
| ERR00303 B Copier... F5 82317 48
_|slfastq | @ Dupliquer. Shift+F5 492010176
| & file.gtf | 3 Déplacer... F6 0
| "-’-!JGALAXY- Déplacervers...  Shift+F6 Sl
| &) GALAXY X Effacer F8 e Sl
| "5 GALAXY, 939046
| = GALAXY] # Renommer F2 3280170
__|get_ema Opération manuelle > 1085
= attentlonl Noms des fichiers » | Insérer dans la ligne de commande Ctrl+Enter 1612
| book.png Propriétés F9 Copier dans le Presse-papier Shift+ Ctrl+C g2
: :‘:':::i:" Copier dans le Presse-papier (inclus les chemins) Ctrl+Alt+C i;i
[ mailing_ist_galaxy_prod.ba Copier I'URL dans le Presse-papier 618
5454

mailina licte_nalaxv nrod 1301204 bt
4

m
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18/04/2013 15:54:47
10/12/2013 10:33:37
15/04/2014 17:24:03
13/01/2014 15:58:14
15/04/2014 17:23:53
19/11/2013 09:15:46
13/12/2013 16:22:56
30/01/2014 18:00:21
29/01/2014 11:35:57
29/01/2014 11:36:44
30/01/2014 18:00:34
13/01/2014 10:29:39
14/01/2014 15:32:21
14/01/2014 15:42:52
14/01/2014 15:42:06
10/12/2013 16:14:24
13/01/2014 10:30:34
13/01 /2014 10:35:47

W-r-=r=- smam|

T |
W=r-=r-= smam|
W-r--r-- smam1
Wer-=r-- smam‘
W-r--r=- srnam‘
Wer=er== smam!
PWXTWXTWX srnami
PWIKPWXTWX smami
TWXPWXTWX smam|
WXTWXTWX smam}
W-rw-r-- 5rnam}
Wer--r=- smam}
Wer=er== smam|
W-r--r=- smam
W-r--r-- smam
W-r--r=- smam
Wepearen <mam
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6 - Import de données issues de NG6

A partir la plateforme NG6 (http://ng6.toulouse.inra.fr), depuis 1'onglet « Download », choisir le
« Project Galaxy training , sélectionner les raw data des données SNPs :

4 [w|Project Galaxy training
{4 [Bun Galaxy - DMAseq SMP (Bos taurus) - (30-09-16) produced 20851396 reads

[ |Analyse ContaminationSearch
[ |Analyse ReadsStats

Puis créer les liens symboliques dans votre espace de travail sur le serveur Genotoul :

How to download your data

(i) Use the select tree bellow to select the data you want to download. You can expand the tree using
the arrows on the left. (li) Then select the way you want to download your data using the dropdown
menu.(iil) Click on the download button to starn the download.

Available downloads symbolic link j

M Download

downloadsymlink

This workflow allows you to create symbolic links of the selected data for the provided user in the destination directory on the server. Please be
carefull that the provided user must have write permission on the specified directory on the server.

Username smaman

A valid user username on the server

Password 0000000000

The connection password for the usermname on the server

User Directory fwoerk/smaman/
The directory where the links will be ereated. This dirsctory must exists on the server and the provided user must have write
parmission on this directory

ISYEEE M Start
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Pour récupérer le chemin d'accés a votre répertoire de travail, cliquer sur « Get Data » :

downloadsymlink

Success ! You will find bellow the list of paths for all your datas. Use the M} button to copy all paths to the clipboard.

=

/work/smaman/Project_Galaxy_training. 281/Run_Galaxy_-_DNAseq_SNP.10140/RawData/dbSNP_BosTaurus. vef
fwork/smaman/Project_Galaxy_training. 281/Run_Galaxy_- DNAseq_SNP.10140/RawData/SRR1425153chr25_1.fastq.gz

/work/smaman/Project_Galaxy_training.281/Run_Galaxy_- DNAseq_SNP.10140/RawData/SRR1425152-chr25_1.fastg.gz
/work/smaman/Project_Galaxy_training. 281/Run_Galaxy_- DNAseq_SNP.10140/RawData/SRR1425153¢chr25_2.fastg.gz
/work/smaman/Project_Galaxy_training.281/Run_Galaxy_-_DNAseq_SNP.10140/RawData/SRR1425154-chr25_2.fastg.gz
/work/smaman/Project_Galaxy_training. 281/Run_Galaxy_-_DNAseq_SNP.10140/RawData/SRR1425152¢chr25_2.fastq.gz
fwork/smaman/Project_Galaxy_training. 281/Run_Galaxy_- DNAseq_SNP.10140/RawData’ensembl_bos_taurus_genome-chr2s.fa
/work/smaman/Project_Galaxy_training.281/Run_Galaxy_- DNAseq_SNP.10140/RawData/Bos_taurus_incl_conseguences-chr2s.vef
/work/smaman/Project_Galaxy_training. 281/Run_Galaxy_- DNAseq_SNP.10140/RawData/variants_BosTaurus. vef

/work/smaman/Project_Galaxy_training.281/Run_Galaxy_-_DNAseq_SNP.10140/RawData/SRR1425154-chr25_1.fastg.gz

Récupérer uniquement le chemin d'acceés au répertoire :
/work/smaman/Project_Galaxy_training.281/Run_Galaxy_-_DNAseq_SNP.10140/RawData/
(ne pas copier la fin, c'est-a-dire le nom d'un fichier).

Choisir l'outil « Upload several files from Genotoul without impact too much your Galaxy quota »
dans la section « Get data » de Galaxy afin de charger plusieurs fichiers en méme temps.

Upload several files from Genotoul without impact too much your Galaxy quota (Galaxy Version 1.0.1)

Path to your directory which contains several files

Aworkdsmaman/Project_Galaxy_training . 28L/Fun_Galaxy - DMAseq _SMP.101L40/RawDatal

Fath must he like : Awork/USERMAME/somewhered

Attention, ce chargement peut prendre un peu de temps, nous vous conseillons donc de cliquer sur

~u
™ afin de rafraichir votre historique et ainsi pouvoir visualiser

l'ensemble des fichiers chargés en un seul clic.

‘ History
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7 - Historique « initiation Galaxy » : télécharger des données de 1'UCSC vers

7-1

€

Galaxy

- Télécharger des données de 1'UCSC vers Galaxy

Télécharger I'annotation (génes RefSeq) du chromosome 1 bovin (btau4) avec 1'outil
« UCSC Main table browser » dans I'historique « Intitiation Galaxy »:
Voici les parametres :
Clade : Mammal

* Genome : Cow

e Assembly : Oct. 2007

* Group : Genes and Genes Prediction Tracks

* Track : RefSeq Genes

* Table : refGene

* Region — position : chr1:1-161106243 (enter « chrl » puis cliquer sur « lookup »)

*  Output format : BED — browser extensible data
Sélectionner « Send Output to Galaxy » puis cliquer sur « Get Output » et « Send query to
Galaxy ».

Visualiser ce nouveau dataset:

Visualiser notamment ses propriétés (« database »). Que remarquez vous ?

Explorer les liens disponibles pour ce dataset.

Relancer le téléchargement en modifiant le Output format : GTF — gene transfert format
Comparer les deux fichiers GTF et BED.

7-2 — Quelques traitements bioinformatiques

Extraire le génome d'une séquence, avec l'outil « Extract Genomic DNA ».

A partir des deux datasets BED et GTF « UCSC Main on Cow: refGene (chrl:1-
161106243) » précédemment importés, extraire du génome la séquence de chacun des géenes
(output data type « Interval »).

Constater et expliquer le nombre de lignes du fichier obtenu.

Conversion de format:
Convertir le dataset obtenu a partir du BED en multi-fasta a I'aide de 1'outil « Tabular-to-
FASTA converts tabular file to FASTA format ».

Recherche des régions promotrices :
A partir du fichier d'annotation BED (sans la séquence) utiliser 1'outil « Get flanks » pour
extraire les régions en amont de chaque gene (longueur 1kb avec un offset de 100pb)
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7-3 — Partager votre historique

Nous allons copier deux historiques préparés a l'avance :

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

7-4 — Convertir votre historique en workflow

Créer un workflow a partir des traitements bioinformatiques précédemment réalisés.

Créer un workflow depuis I'historique « Initiation Galaxy » existant :
* « History panel » Options — « Extract workflow »

}V * Sélectionner les bons datasets

* Créer le workflow

O Input dataset % # Extract Genomic DNA %
output Fetch sequences for intervals
in
# Tabular-to-FASTA X
[ Input dataset x out_filel
Tab-delimited file
output { #~ Extract Genomic DA %

output (fasta)
Fetch sequences for intervals
in

out_filel

#~ Get flanks ®

Select data

out_filel (interval)

Créer un workflow depuis une page blanche :
SN * A partir de rien : Menu « Workflow » puis « Create a new workflow »
S * A partir d'un historique : « History panel » Options — « Extract workflow »
Comme pour les historiques, il est possible de partager des workflows.
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7-5 — Exécuter un workflow

~

L
rd

Pour exécuter un workflow, il suffit de se positionner dans un historique contenant vos
fichiers entrants, puis menue «Workflow», sélectionner un workflow dans la liste, puis
cliquer sur le petite fléche noire, choissir «Run».

8 - Conseils pour gérer au mieux votre quota

!y

Archiver vos datasets dans votre save/:

Sauver les datasets générés dans votre compte sur Genotoul, dans votre
/work/YourUserName/.

Attention, les données de votre /work sont purgées au bout de 120 jours si les fichiers ne
sont pas utilisés.

Puis les déplacer de votre work/ a votre save/ a I'aide de FileZilla.

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.

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.

* 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).

9 - Formations en ligne sig-learning

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/
2- Authentification avec votre compte de formation ou votre compte Genotoul :
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",
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- 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 ".

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

(4 - Galaxy nouvelles

- GALAOT — SIGENAE Team formations de la

- plateforme

A 3 - FastQC : quality control tool & reports interpertation Genotoul)

—J FASTQC — SIGEMAE Team

R - Aligning 5GS reads and SNP finding

SGS-SNP — SIGENAE 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 ﬁj 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 4 de nouvelles formations de la plateforme Genotoul) > S5

@ 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 ».)

| C{ Search

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.

Philippe Bardou - Sarah Maman — Sabrina Legoueix-Rodriguez 23 sur 23



	1 – Connexion à votre plateforme Galaxy Sigenae / BioInfo Genotoul
	2 – Pour les utilisateurs qui souhaitent changer leur mot de passe ( MobaXterm )
	3 – Les différentes sources de données pour vos datasets
	4 – Créer votre espace de travail dans votre interface Galaxy
	4-1 – Créer vos deux premiers historiques
	

	4-2- Télécharger des fichiers de séquences fastq depuis Internet vers Galaxy

	Display Modify datatype
	5 – Télécharger les VCF et la référence fasta d'Internet à Galaxy en passant par votre /work
	5-1- D'Internet à votre ordinateur
	5-2- De votre ordinateur à votre /work sur Genotoul
	5-3- De votre /work à Galaxy

	6 – Import de données issues de NG6
	7 – Historique « initiation Galaxy » : télécharger des données de l'UCSC vers Galaxy
	7-1 – Télécharger des données de l'UCSC vers Galaxy
	7-2 – Quelques traitements bioinformatiques
	7-3 – Partager votre historique
	7-4 – Convertir votre historique en workflow
	7-5 – Exécuter un workflow

	8 – Conseils pour gérer au mieux votre quota
	9 – Formations en ligne sig-learning

