yze Data Workflow

Shared Data

Visualization

Admin Help User

Welcome smaman, you are working in /Y I ENGEEL D

Tools

| Options = |

Your user name: smaman
Your file path : /work/smaman/

1 - UPLOAD YOUR DATA
Get Data

2 - FILES MANIPULATION

Text Manipulation

Filter and Sort

Join, Subtract and Group
Convert Formats

3 - SEQUENCES
MANIPULATION

FASTA manipulation

FASTOQ manipulation
SAM/BAM manipulation : Picard

{beta)

SAM/BAM manipulation : SAM
Tools

4 - MAPPING
BWA - Bowtie

5 - INDEL ET SNP

Indel Analysis
RMNA-5eq
GATK Tools (beta}

6 - SRNASEQ
Analyse des miRNA

Annotations
Alignement sur reference

L3
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WELCOME ON SIGENAE GALAXY WORKBENCH

Galaxy i1s a workbench available for biologists from
Sigenas Platform. Galaxy objectives are:

# Make bicinfo Linux tools accessible to biogists.
* Hide the complexity of the infrastructure.

» Allow creation, execution and sharing of workflows.

L3

m

History | Options = |
= OB [
TP FastQC 54.0 Mb

8: FastQC data 5.html ® § 32

6: GM.fastgsanger @ 7 %
5: hl.fastgsanger @ B
4: FastQC data @ [ %
18.hitml
3: FASTQ Summary ® { %
Statistics on data 18

® %

2: FASTQ Summary
Statistics on data 13
76 lines, 1 comments
format: tabular, database: ?
Info: 99115 fastg reads were
processed.
Based upon quality values and
seguence characters, the input
data is valid for: sanger
Input ASCII range: '#'(35) -
'cler)
Input decimal range: 2 - 34
Epilog : job finished at ven mai
11 10:36:43 CEST 2012

&®0 A
EEE s e
foolumn count min max =sum mean

55115
55115
55115
55115
55115

33 3154703 32.
34 3J15€E52 3l.
34 3145060 31.
34 3120431 3i.
34 305€075 31.

[ kI R k3 %]
Bi afs =1 ORI

i oals G RI

m
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Vos traitements
bioinformatiques avec
GALAXY

Sarah Maman, Ibouniyamine Nabihoudine
Céline Noirot, Olivier Rué
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Galaxy project

e Center for Comparative Genomics and Bioinformatics

« Département « Biology » et « Mathematics and Computer
Science » (Emory)

 Publication :

Galaxy: a comprehensive approach for supporting
accessible, reproducible, and transparent computational
research in the hife sciences

Feremmy aoncks . Ankon Belhrutenkn® | lamsas Tagylor® " et Tha malasy Teraam

PENNSTATE
W

2] EMORY

Anton Nekrutenko Nate Coraor James Taylor / UNIVERSITY
Penn State Penn State Emory
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La communauté

Nationale et internationale tres active
Liste de diffusion / Wiki / Twitter
« Galaxy Tour de France »

Groupe de travail Galaxy IFB

Documentation collaborative
Formations (mise en commun agenda)
Architecture

Integration d'outils (ToolShed)
http://www.ifb.galaxy.org
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Une « Galaxy » parmi tant d'autres

* Serveur public

- https://main.g2.bx.psu.edu

- Quotas limite, petits jeux de données

- Impossible d'ajouter des bangues, génomes ou outils
- Données non protegees

* L'instance locale Sigenae de Galaxy
- Maintenue par I'équipe Sigenae
- Intégration d'outils/scripts/génome etc.



https://main.g2.bx.psu.edu/
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 Chaque instance possede ses propres outils

SCIENCE & IMPACT

Une « Galaxy » parmi tant d'autres

* Le Toolshed permet de partager certains outils
entre plusieurs instances

ABIMS Roscoff

Institut Curie
Genotoul /
Sigenae

INRA URGI

INRA MIGALE
Southgreen
INRA PFEM /
MetaboHUB

1]
k=l
nEEga

Mantes:

;:;

Monaco

Afficher Galaxy IFB France sur une carte plus grande
Liste des instances

Initiation, NGS Cleaning, RNASeq Differential
Expression

ChlIP-Seq Analysis

Initiation to Galaxy, SNP calling, RMNASeq, sRNASeq

Differential expression analysis, Variant detection

Initiation to Galaxy, NGS Galaxy

Generalist platform, and crop breeding

Metabolomics data analysis

http://galaxy.sb-roscoff.fr/

http://nebula.curie. fr/
http://galaxy-
workbench.toulouse.inra.fr/
http://urgi.versailles.inra.fr
fgalaxy2

http://migale.jouy.inra.fr/galaxy/.

gohelle.cirad.fr/galaxy/root/

https://pfem-galaxy/

Christophe Caron - Alexandre Cormier -
Gildas Lecorguille - Pierre Pericard

Alban Lermine

Sarah Maman

Olivier Inizan

Sandra Derozier - Franck Samson

Jean-Francois Dufayard

Franck Giacomoni



bioinfo

Avantages

« Exécution sur le cluster sans passer par la ligne
de commande

* Traitements paralleles

e Partage des résultats et des chaines de
traitement

» Possibilité de demander ['ajout d'outils (
sigenae-support@liste.inra.fr)

* Pas d'utilisation du disque dur de votre PC



mailto:sigenae-support@liste.inra.fr

(B —— Iy

Limites

{
L

* Les limites et regles d'utilisation sont celles de
genotoul

* Le quota est vite atteint !

» L'organisation des données doit étre
rigoureuse !
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L'interface de Galaxy

Analyze Data  Workflow  Shared Data  Visualization  Admin Help

User [W.! “ || History | Options + | |
Your user name: smaman  * ,
Your file path : O - & =]
Jwork/smaman/ =il | TP FastQC 54.0 Mb
1 - UPLOAD YOUR DATA d I 8: FastQC data 5.html @ § ¥
Get Data -

I 6: GM.fastgsanger @ %
2 - FILES
MANIPULATION ) I 5: hl.fastgsanger @ § %
Text Manipulation ) [
e I#: FastQC data 18.html @ { %

Join, Subtract and Group
Convert Formats

3: FASTQ Summary @ ] B
Statistics on data 18

3 - SEQUENCES
MANIPULATION

2: FASTQ Summary @ (B
Statistics on data 18

FASTA manipulation
FAST(Q manipulation

I 1: GM.fastgsanger ® ] 8
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Exercice n°1 : Prise en main de l'interface
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Workflow Shared Data Visualzation Admin Help

User | Options ~ | * || History | Options ~ |
Your user name: smaman i _
Your file path : o =]
JSwork/smaman/ =l | TP FastQC 54.0 Mb
1 - UPLOAD YOUR DATA 3 I 8: FastQC data 5.html & ¢ &
Get Data =

I 6: GM.fastgsanger @ #]
2 - FILES
MANIPULATION _u I 5: hl.fastgsanger @ B
Text Manipulation i I
ey e |4: FastQC data 18.html @& { &%
Join, Subtract and Group 3: FASTO Summary @ R
Convert Formats Statistics on data 18
Eqap?fp?_lﬁrﬁgﬁ 2: FASTQ Summary @ [ %

Statistics on data 18
FASTA manipulation
z z 1: GM.fastgsanger )

FASTO manipulation I = e v %

« Boite a outils : liste des outils disponibles



Analyze Data Workflow Shared Data Visualzation Admin Help

User ( m_! * || History | Options ~ |
Your user name: smaman i _
Your file path : o =]
JSwork/smaman/ =l | TP FastQC 54.0 Mb
1 - UPLOAD YOUR DATA 3 I 8: FastQC data 5.html & ¢ &
Get Data -

I 6: GM.fastgsanger @ #]
2 - FILES
MANIPULATION _u I 5: hl.fastgsanger @ B
Text Manipulation I
ey e |4: FastQC data 18.html @& { &%
Join, Subtract and Group 3: FASTO Summary @ R
Convert Formats Statistics on data 18
aASIEP%ﬁ’;%Sﬁ 2: FASTQ Summary @ [ %

Statistics on data 18

FASTA manipulation
e I 1: GM.fastgsanger @ B

» Boite a outils : liste des outils disponibles
« Espace de travail : visualisation et configuration d'un outils en particulier,
visualisation des données générées
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Analyze Data Workflow Shared Data Visualization Admin Help
User | Options ~+ | * || History | Options ~ | |
Your user name: smaman = _
Your file path : - A =]
JSwork/smaman/ =l TP FastQC 54.0 Mb
TEEen TR D || I 8: FastQC data 5.html & { &
et Data - -

I 6: GM.fastgsanger @ #]
2 - FILES
MANIPULATION = I 5: hl.fastgsanger @ B
Text Manipulation i
e |4: FastQC data 18.html & { ¢
Join, Subtract and Group 3: FASTO Summary @ R
Convert Formats Statistics on data 18
iﬁﬁ%ﬁrﬁéﬁ 2: FASTQ Summary @ %8

Statistics on data 18
FASTA manipulation
= 7 1: GM.fastgsanger @

FASTOQ manipulation I - A 7%

» Boite a outils : liste des outils disponibles

» Espace de travail : visualisation et configuration d'un outils en particulier,
visualisation des données générées

» Historique : liste de I'ensemble des résultats (bon ou mauvais) générés ainsi que
I'ensemble des traitements effectuées
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Analyze Data Workflow Shared Data  Visualization  Admin Help

User | Options ~ | “!| History | Options ~ | |
o alar lles s
Swork/smaman/ =l | TP FastQC 54.0 Mb

1 - UPLOAD YOUR DATA - I 8: FastQC data 5.html @& § ¥

Get Data

I 6: GM.fastgsanger @ [ 32

2 -FILES
MANIPULATION

I 5: hl.fastgsanger @ %

Text Manipulation
Filter and Sort
Join, Subtract and Group

4: FastQC data 18.hitml ® 8

Convert Formats Statistics on data 18

3 - SEQUENCES
MANIPULATION

FASTA manipulation

2: FASTQ Summary @ {3
Statistics on data 18

I 3: FASTQ Summary @ #®

1: GM.fastgsanger @ [ 2

FASTO manipulation

» Boite a outils : liste des outils disponibles

» Espace de travail : visualisation et configuration d'un outils en particulier,
visualisation des données générées

 Historique : liste de I'ensemble des résultats (bon ou mauvais) genérés ainsi que
I'ensemble des traitements effectuées

* Menu
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Vocabulaire spécifigue

« TOOL.: outil présent dans la boite a outils d'une
Instance galaxy L




Vocabulaire spécifigue

{
L

« TOOL.: outil présent dans la boite a outils d'une
Instance galaxy L

e Un DATASET est une donnée résultant de
I'exécution d'un tool




Vocabulaire spécifigue

« TOOL.: outil présent dans la boite a outils d'une
Instance galaxy L

e Un DATASET est une donnée résultant de
I'exécution d'un tool

Analyse en attente



Vocabulaire spécifigue

« TOOL.: outil présent dans la boite a outils d'une
Instance galaxy L

e Un DATASET est une donnée résultant de
I'exécution d'un tool

Analyse en attente —» Analyse en cours



Vocabulaire spécifigue

« TOOL.: outil présent dans la boite a outils d'une

iInstance galaxy " Lol e rom your
« Un DATASET est une donnée résultant de
I'exécution d'un tool T

Analyse en attente —» Analyse en cours
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Vocabulaire spécifigue

« TOOL.: outil présent dans la boite a outils d'une
iInstance galaxy

m Upload File from your
computer

e Un DATASET est une donnée résultant de
I'’exécution d'un tool

—»

Analyse ok

Analyse en attente —» Analyse en cours




bioinfo

Vocabulaire spécifigue

« TOOL.: outil présent dans la boite a outils d'une
iInstance galaxy T

computer

e Un DATASET est une donnée résultant de
I'exécution d'un tool

L Analyse ok

 L'HISTORIQUE liste de I'ensemble des résultats (bon

OuU mauvais) généreés ainsi que l'ensemble des
traitements effectuée (caché) =

o=

Analyse en attente —» Analyse en cours

8: FastQC data 5.html @ § 3%
6: GM.fastgsanger @ 7 %]

5: hi.fastgsanger @ [ 8]

4: FastQC data 18.html & § 3%
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Vocabulaire spécifigue
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« Un Workflow est une suite d’'execution d'outils

SAM-to-BAM =
Convert SAM file
Using reference file

outputl (bam)

* Upload local file from
filesystem path

outl (bam, txt, fastgsanger,

csfasta, qual, bed, off, gtf, vcf,

zam, fasta, pdf, x=q)

Generate pileup

Select the BAM file to genera
pileup file far

Select a reference genome

outputl (tabular)

FASTA-to-Tabular 2

Convert these sequences

output (tabular)
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Comment fonctionne Galaxy

Envoi de données o
Exécution d'outils Exécution sur SGE

= 20
= 0 ge
1::::%‘ Q Li s IEF\: i I'\

Cluster de calcul

g:} , Serveur web
8 galaxy

Récupération de Fin d’exéecution

I Fin d’exécution
résultats
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Liste des historiques et exéecution
des jobs

- Galaxy S|g Analyze Data  Workflow  Shared Data  Visualization  Admin Help User  Welcome smaman

Tools Options +

1 - UPLOAD YOUR DATA
Get Data

2 - FILES MANIPULATION

Text Manipulation

Filter and Sort

Join, Subtract and Group
Convert Formats

3 - SEQUENCES
MANIPULATION
EASTA manipulation
FASTOQ manipulation

SAM/BAM manipulation : Picard
(beta)

SAM/BAM manipulation :
SAMtools

Eetch Sequences

Saved Histories

search history names and tags

Advanced Search

[l

. O I . IO I DO

MName

TP Galaxy project +

miEMA tests +

TP SMPs calling +

TP EMAseq «

test TP miRNA

Unnamed histary «

i

LI HEE S n.-.a-:.nns -
Analyse OK

TP Galaxy 7.0 Mb

nenioct

Analyse en attente

Datasets _~Tags  Sharin

B o
W 6
ElE 1] oTacs

0Tags

oaoLa £ arnad oata I
Iob is waiting to run

g
WL

2: UCSC Main @ §
on Human:
snpl37Commaon
{chr22:1-51304566)
~180,000 regions
format: bed, database:
hg19

HEOUR =
yiew in GeneTrack
display at Ensembl
Current

Y [ I A

Analyse en cours
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Bonnes pratiques

e Quota utilisateur a surveiller
e Suppression des datasets et

* La suppression peut étre tem
permanente

nistoriques inutiles

noraire ou
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YWiorkflow Shared Data Visualization Admin Help Lzer Welcome smaman
CLTHETTIATTE,. 5 | 1 | | e U 1duUs :idti.tﬁ . HjStﬂrF Ll.ftf
e [ Saved Histories
: fichiers abs du - 4 0 Taos 26 G _ . .
=-ads Histories Shared with Me
tation SHP + 17 0 Tags 5.4 Current History
y Create MNew
tted: - i
== q Clone
inTargetCreatar = 10 0Tags SRS
Copy Datasets
Mirdeep? sans - .
inatiDnDde IS _ Share or Publish
rdance intra ni inter 51 0 Tags Accessible 128 Extract Workflow
[ Dataset Security
iry_archive -« 4 0 Tags Shared 0 byt Show Deleted Datasets
tted: Unnamead - & 0 Taos 7420 |
'S
iere session - .
R S B 21 0 Tags 1.4G .
ation Galaxy = ads : Export to File
Delete
- GALAXRY W 1a 0 Tags 1.4
Delete Permanently
A5 - v |14 6 | 0Tags Shared 0 byt Qther Actions
norphisme .
Import from File
MGS BMN&S Snalysis - 4 2 0 Tags 41.1

chrzZ 16051296 16051237 r=6E2ZZdb
selected histaries: | Rename Delete Delete Permanently Undelet & | 3
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Bonnes pratiques

« Renommer son historique

e Renommer les datasets

* Purger |'historigue assez souvent

EI Il

i

ﬂ Wx@gﬁ
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* Votre Dataset est en erreur, voicl les
Informations a transmettre a sigenae-support @liste.inra.fr

- Copie du message

- Partager I'historique si besoin

Dataset generation errors

Dataset 3: ContigLengthG1000ProfG8.res

Tool execution generated the following error message:

3 1: test.txt @ ¥
0 bytes

An error occurred running this job:
info unavailable

. JO1°

Traceback (most recent call last)
File "/usr/leocal/b: nfo/src/galaxy/galaxy-dist/tools/sm_clonea/scripts modulel/ace_statistics.

.7/3ite-packages/matplotlib/pyplot.py™,

.7/3ite-packages/matplotlib/pyplot.py"™,

/bioinfo/src/python/current/lib/python2 line 1685, im init
nter.create (screenlame, EEIL
: no display name and

The tool produced the following additional output:

Tool: Clone metagenomic

Name:

Created:

Filesize:

Dbkey:

Format:

Tool Version:

Tool Standard Output:
Tool Standard Error:

Input Parameter

ContigLengthG1000ProfG8.res
Apr 01, 2014

134 bytes

?

txt

stdout
stderr

Votre repertoire de travail : /work/galaxy/database/files/workspace/38401

Epilog : job finished at mar. avril 1 15:47:29 CEST 2014

Report this error to Sigenae Team

Please create a ticket in Redmine or send a mail to Galay administrator.

Other ace files
Other ace files

Inheritance Chain

ContigLengthG1000ProfG8.res
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Citer Galaxy

/1", How to cite Galaxy workbench ?

Depending on the help provided you can cite us in acknowledgements, references or both.

Examples :
Acknowledgements
We wish to thank the SIGEMAE group for ....

References
®. SIGEMNAE [http://www.sigenae.ora/]

Primary Publications

If yvou use or extend Galaxy in your published work, please cite each of the following publications:

1. Goecks, 1, Mekrutenko, A, Taylor, J and The Galaxy Team. Galaxy: a comprehensive approach for
supporting accessible, reproducible, and transparent computational research in the life sciences.
Genome Biol. 2010 Aug 25;11{8):R86.

2. Blankenberg D, Von Kuster G, Coraor N, Ananda G, Lazarus R, Mangan M, Mekrutenko &, Taylor J.
"Galaxy: a web-based genome analysis tool for experimentalists". Current Protocols in Molecular
Biology. 2010 Jan; Chapter 19:Unit 19.10.1-21.

3. Giardine B, Riemer C, Hardison RC, Burhans R, Elnitski L, Shah P, Zhang ¥, Blankenberg D, Albert I, ~
"Galaxy: a platform for interactive large-scale genome analysis." Genome Research. 2005 Oct; 15(:
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FAQ et formation en ligne

Une FAQ et le lien vers « sig-learning » sont disponibles depuis la page
d’'accueil.

hared Data Lab Visualization Admin Help ser ser Waelcome smaman,

FAQ on your Galaxy tool

+ Dataset, history and workflow ?

Step 1 : Import your datasets
First of all, you hawve to import vour data files thanks to "Data Analysis / Get Data” tool.
Then your downloaded datasets are automatically archived in "User [ Saved Datasets".

Step 2 : Select tools and create your history
Then you =elect relevant tool in "Data Analy=is", on the left side of Galawy interface.

Vos supports sont disponibles depuis : http://sig-
learning.toulouse.inra.fr

olSigenae e-learning platform

E‘ "If you need more trainiﬂi about bioinformatic and Galaxy, please connect
t

34 -
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Exercices
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