Galaxy est une plateforme de traitements (bio)informatiques accessible depuis I'URL :

http://galaxy-workbench.toulouse.inra.fr/ (en précisant votre login et mot de passe LDAP
« genotoul »).

Quelque soit la source de vos données (PC, Internet, Genotoul), elles peuvent étre
téléchargées dans Galaxy. Voici les différents cas de figures exposés dans ce mémo :

Import de jeu de données a partir de NG6

* Import de fichiers depuis Internet

* Import de fichiers depuis votre PC (ou clés Usb, ou disque dur, ou d'un autre serveur).

* Sauver vos fichiers Galaxy dans votre save/ Genotoul

* Sauvegarder une chaine de traitements

Avant de commencer les téléchargements, il est préférable de renommer son historique.

Contact : sigenae-support@listes.inra.fr

2021


mailto:sigenae-support@listes.inra.fr
http://galaxy-workbench.toulouse.inra.fr/

Qv 2021

Import du jeu de données a partir de NG6

NG6 est :

* Un environnement de stockage et de mise a disposition des données issues des nouvelles
technologies de séquencage.

* Organisé autour des notions de projet et de run, permet un acces sécurisé aux données brutes, aux
statistiques de traitements ainsi qu'aux assemblages et annotations produites.

Etape 1 : A partir la plateforme NG6 (http://ng6.toulouse.inra.fr), menu «Downloads», vous pouvez

créer des liens symboliques dans votre espace de travail sur le serveur
genotoul : Create symbolic link

This functionality is only available if you have an account on the genotoul server.

Login smaman

> [C]Project Demonstration
i [L]Project Demonstration2 Password

i |E| Project Galaxy training Divectury; | Mrseimmamen
4 [W[Run Galaxy - First steps (Sample) - (25-10-13) produced 10000 reads
= [[|Raw data e

.. Wl Analyse Data files

Etape 2 : Ouvrir le logiciel WinSCP (ou FileZilla). Cet outil vous permettre de voir le contenu de
vos répertoires sur Genotoul et des gérer les permissions sur ces répertoires et fichiers. =

Connectez vous a Genotoul a I'aide des parameétres suivants :
* Hote : genotoul.toulouse.inra.fr
* Identifiant : Votre login sur Genotoul
* Mot de passe : Votre mot de passe sur Genotoul
* Port: 22

= = ™
g - oG e vesce [ -

Local Marquer Fichiers Commandes Session Options Distant Aide
O PRSP BR T - |NE TG |vsaun i
aC:OS @ e - - @GS |, smaman ~@ i ﬁﬂ :Eg '
C:MUsershsmaman /homedsmaman
= %@ * | Nom Ext 2 =
iy m2
i E .
\. bin
kR

i}

m

Ju cache
A Ma musique
& Mes images

.. B Moo viddne

MNom Ext =

k. =
) .m2 —_
i .nbi

. .netbeans

.. .netbeans-derby
\ VirtualBox
i AppData
Ju Application Data
i3 Contacts
y Cookies =5

| m '

0B de 5 638 KB dans 0 de 41 0 B de 45 700 B dans 0 de 27
Cont A F2 Renommer . 7! ; 55 F5 Copier 3 F6 Déplacer = F7 Créer un répertoire < F8 Effacer 24 FO Propriétés L F10 Quitter
5  sFTP3
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Ftape 3 : Parcourez votre espace de travail /work/username/ afin de visualiser les fichiers de
données téléchargés depuis NG6,.

Les droits d'exécution sur le répertoire et de lecture sur les fichiers sont nécessaires pour que vos
données puissent étre accessibles dans Galaxy.

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

. smaman @ iEeEr - @m__ﬁ@ ?:E

Nom Ext Taille Date de modification  Droits Proprié...
X .. 14/05/2014 14:41:52 TWXT-XT=X root

1. bin 13/01/2012 15:09:51 TWXT-XT-X smaman
kR 17/04/2014 15:45:55 PWXT-XT-X smaman
@ save 03/01/2012 14:08:15 WXwxrwx  root

% “IE) edterlelien.  AltsF6 work Propriétés ._ -
B < & Ouvrir nan
$.d j Editer an
)i .9{EZ Copier... F5 an
Lof @ Dupliquer.. Shift+F5 an
kg 3 Déplacer... F6 o
t ?r Déplacer vers... Shift+F6 ::
3 < Effacer F8 i
|, .p| # Renommer F2 an
b R Opération manuelle » - an
ki 53 Noms des fichiers » : root [0] an
k. an
| AZT Propriétés F9 e [roct ) n
L] .bash_history an
‘_i,.bashfpwfile issions :  Proprétaire[¥]R  [V]W [¥]X [ Mettre UID an
::;’;:’r; Gowe [R [IW @IX []Metre GID =
L] lesshst Autres R [Cw X [ Stickybit an
| |.psql_history Oddl irakl an
L] .viminfo TR an
L] Xauthority || Aouter X aux réperoires an
| ] .recently-used.xbel an

[C] Appliquer écursivement le groupe. le propriétaire et les permissic

] (e ) (]

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

£/ | |_| ERR022486.bam
D £y Ouvrir
|| dataset 1] - =
__|Chr22.fa _E Ed“»”
[ Danio_rer ES Copier... F5
|| clean fast| (@ Dupliquer... Shift+F5 ww Zihsic oo
[INC.01212 3 Déplacer.. 6 e SRR
|| dataset 1 Déplacer vers... Shift+F6
u:r':mm X Effacer F8 : BIOINFO [1122] -
L sl.fastq
D file.gtt # Renommer F2 taie:  smaman [1286] -
(5 GALAXY. Opération manuelle 3
%GALAXY_ Noms des fichiers > dt 3 ae@R FW EIx [EMettm UID
) GALAXY, DTonneE B | Gowpe [¥IR (W [C1X [C]Metire GID
-~ | L Aut Fd i
) GALAXY s res  [IR [JW X [T Stickybit

[
| get_emails.pl Ogal  |0744 |

[ ok ] [ smder | [ A |

Contact : sigenae-support@listes.inra.fr
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Ftape 4 : Dans Galaxy, utiliser ensuite l'outil « * Upload local file from filesystem path Upload
data to history without copying on server » afin d'ajouter vos jeux de données, un par un, dans votre
historique.

L’ outil «Upload local file from filesystem path» vous permet de créer un lien symbolique,
depuis votre work, sur le serveur Galaxy, sans avoir besoin de copier vos données sur le

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

Ftape 5 : Voici quelques indications pour paramétrer l'outil Galaxy :

* Upload local file from filesystem path (version
1.0.0)

File Name (without extension):

File type:
Bam v

Path to file:

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

Avec 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) ».

|_] Danio_rerio.Zv9.62.dna.chromosome.22.fa 42965354 18/04/2013 15:54:47 TW-r-=r=~ smam
Lj clean.faspp = 10/12/2013 10:33:37
& Ouvrir
| JNC_0121. 4902138 15/04/2014 17:24:03 W-r--r-= smam
|| dataset 1 —_'7 Editer 49333025125 13/01/201415:58:14  rw-r-r--  smam
| ERR00303 23 Copier... F5 82317348 15/04/2014 17:23:53 w-r--r-- smam
| |sl.fastq | @ Dupliquer.. Shift+F5 492010176 19/11/2013 09:15:46 W-r=-r-- smam
L filegtf | 53 Déplacer... 6 0 13/12/201316:22:56 W-r=-r-= smam
"—;JJ GALAXY Déplacer vers... Shift+F6 11364 897 30/01/2014 18:00:21 PWXTWXIWX smam
@ GALAXY X Effacer F3 dt 906 316 29/01/2014 11:35:57 WXIWXIWX  smam
T GALAXY] df 939046 29/01/2014 11:36:44 TWXTWXIWX smam
= GaLaxy| @ Renommer Z 3280170 30/01/201418:0034  rwxwxrwx  smam
| get_ema| Opération manuelle » 1085 13/01/2014 10:29:39 W-rw-r-- smam
=i attentior| Noms des fichiers » | Insérer dans la ligne de commande Ctrl+Enter 612 14/01/201415:32:21 IWaEestan smam
|#] book.pn B Propriétés F Copier dans le Presse-papier ShiftsCtrisC  F 304 14/01/2014 15:42:52 W-r=-F-= smam
|#] warning. prey 5 == 5 538 14/01/2014 15:42:06 wW-r-=r-- smam
- Copier dans le Presse-papier (inclus les chemins) Ctrl+Alt+C 134 10/12/2013 16:14:24 A i
|| mailing_list_galaxy_prod.txt Copier FURL dans le Presse-papier 618 13/01/2014 10:30:34 W-r--r-- smam
mailina licte aalaxw nrad 1301204 bt = 5454  13/01/2014 10:35:47 PW=F-eF-= <ma:ﬂ i

<

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 »).

Contact : sigenae-support@listes.inra.fr


mailto:sigenae-support@listes.inra.fr

20
eno S
goul gfsl)
bioainfo Q) 2021

Import de fichiers d'Internet a Galaxy

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

* Upload File (version 1.1.3)

File Format:

[Auto-detect -
Which format? See help below

File:

| Parcourir- | Aucun fichier sélectionné.

TIP: Due to browser limitations, uploading files larger than 2GB is guaranteed
to fail. To upload large files, use the URL method (below) or FTP (if enabled
by the site administrator).

URL/Text:

http://www.mothur.org
fwiki/Silva_reference_files

Here you may specify a list of URLs (one per line) or paste the contents of a
file.

Convert spaces to tabs:
Cyes
Use this option if you are entering intervals by hand.

Genome:

unspecified (?) -

| Execute

11 vous suffit de copier/coller 'URL d'acces au fichier pour le télécharger dans Galaxy. Si vous avez
plusieurs URL a indiquer, veuillez sauter une ligne entre chaque URL.

Cette méthode d'upload n'est pas recommandée car elle impacte considérablement votre
- quota.

Contact : sigenae-support@listes.inra.fr
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Import de données a partir de votre PC

De votre PC a votre /work

2021

Afin d'utiliser un mode de téléchargement pu cofiteux en espace disque, il est préférable de
travailler a partir du work. Nous allons donc utiliser WinSCP (ou FileZilla) pour déplacer vos

fichiers dans votre /work/.

Pour transférer un fichier de votre PC (d'une clés USB, d'un disque dur, d'un autre serveur...) a

Galaxy, nous allons de nouveau utiliser WinSCP :

Ftapel:Récupérez le fichier sur votre PC.

Etape 3 : Avec WinSCP, placer une copie de ce fichier de votre PC a votre /work en faisant glisser le

fichier de la droite a la gauche de I'interface WinSCP.

| Local Marquer Fichiers Commandes Session Options Distant Aide
(@ - PSS WP EHm 7 Défaut ~ i@~
J| Mes documents -@ie-a2-EEAYER
| Nom Ext Taille Type
Il & - Répertoire
Js cache Dossier de
& Ma musique Dossier de
= Mes images Dossier de
J Mes vidéos Dossier de
4 My Library Dossier de
1. NetBeansProjects Dossier de
1. speechi Dossier de
1. yRead2 Dossier de
R RData 54737085 R Workspa
| Rhistory 20 599 Fichier RHI
& | desktop.ini Parametre:
Bhiiumnge T 0 R
' heatmap.png 318 Fichier PN
| igv_session.xml 1590 Document
(=] igv_session_2.xml 1669 Document
| igv_session_2_tracks.xml 2717 Document
|2 igv_session_4_tracks.xml 1677 Document

J. smaman - &

Jwork/smaman

Ftape 6 : Ensuite, pointer votre fichier sous Galaxy depuis votre /work/username/.

indications pour paramétrer I'outil Galaxy :

* upload local file from filesystem path (version
1.0.0)

File Name (without extension):

File type:
Bam v

Path to file:

Contact : sigenae-supportga)llstes.mra.tr

Nom Ext

L.

J. clones

/. DOKEOS

1. DOKEOSbis

1 galaxy
By ]

1. galaxy-saved-datasets-1ojkW

. galaxy-saved-datasets-dYtmg
. galaxy-saved-datasets-58U7u
. galaxy-saved-datasets-pqEK9
. galaxy-saved-datasets-Rsacl
. galaxy-saved-datasets-TFdSt
. galaxy-saved-datasets-uvmkN
. individuals_fasta

MARIA
. saveElearning
@ symbol

.. toto

[ Y Y — e — — -

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

Avec 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) ».

|_] Danio_rerio.Zv9.62.dna.chromosome.22.fa 42965354 18/04/2013 15:54:47 w-r--r-- smam
D fasp . 10/12/2013 10:33:37
£ Ouvrir
L INC 0121 ) 4902138 15/04/2014 17:24:03 W-r--r-- smam
| dataset 1 4 Editer 49333025125 13/01/201415:58:14  rw-r—r--  smam
v ;

|_|ERR00303 25 Copier... F5 82317348 15/04/201417:23:53 W-r=-r-- smam
| |sl.fastq | & Dupliquer.. Shift+F5 492010176 19/11/2013 09:15:46 w-r--r-- smam
_filegtf |53 Déplacer... 6 0 13/12/201316:22:56 w-r-=r-- smam
ENGALAXY]  peiacervers..  ShiftsF6 11364897 30/01/201418:00:21  rwxwarwx  smam
(2 caLaxy] dt 906 316 29/01/2014 11:35:57 IWXTWXIWX ~ smam
- X Effacer F8
> GALAXY | df 939046 29/01/2014 11:36:44 WXIWXTWX  smiam
T GALAxy| ¥ Renommer F2 3280170 30/01/201418:00:34  rwxrwxrwx  smam
| get_emai Opération manuelle » 1085 13/01/2014 10:29:39 W-Tw-r-- smam
=l aﬂentiorl Noms des fichiers » Insérer dans la ligne de commande Ctrl+Enter 612 14/01/201415:32:21 L e smam

i = ? :42; i peapes
] bockcpn ' Propriétés F9 Copier dans le Presse-papier Shift+Ctrl+C [ ¢ 1412014150232 B i
|9 warning. sy TR R ST e G 538 14/01/2014 15:42:06 wer-=r-- smam

- es -+ Alt+

|_| contig.res oprer skttt i ) |n.c 2 SN 134 10/12/201316:14:24 w-r--r-- smam
|| mailing_list_galaxy_prod.tet Copier FURL dans le Presse-papier 618 13/01/201410:30:34  rw-r-r—-  smam

i,majﬂl,i,nn licte_nalaxy nrod 1301204 bt 5454 13/01/2014 10:35:47 TW=r=ar=- | smam
« m ’
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Sauver vos fichiers Galaxy dans votre save

Récupérer une liste de fichiers de Galaxy vers son /work

Tout d'abord, lister les datasets disponibles depuis le menu « User » puis « Saved Datasets ».

Une liste de fichiers disponibles sont listés. Veuillez cocher ceux que vous souhaitez archiver dans
Genotoul , puis tout en bas de cette page, cliquer sur le bouton « Get path list ». Une dataset est
alors automatiquement générée dans votre historique et comprends la liste des fichiers que vous
souhaitez archiver.

Ensuite, veuillez utiliser 1'outil « * Save my data on Genotoul » disponible dans la section « Get
Data » de Galaxy. Indiquer « Yes » dans « Use file list ? » puis pointer vers la dataset que vous
venez de générer avec « Get path list ».

Visualisez ensuite les fichiers sauvegardés a l'aide de WinSCP dans votre /work. Un nouveau
répertoire du type « galaxy-saved-datasets-NumerosChiffres » vient d'étre créé avec vos datasets
Galaxy.

Le /work étant un espace de travail, il est régulierement purgé par l'administrateur du cluster
Genotoul. Nous vous conseillons donc ensuite de déplacer vos fichiers de votre /work vers votre
/save.

Passer ses fichiers du /work au /save avec WinSCP

Etape 1- Depuis WinSCP, cliquer sur 'icone @ dans le panneau souhaité.
Une troisiéme fenétre apparait alors.

Etape 2 — Clic droit sur le fichier a sauvegarder, puis « Duplicate » (ou menu Fichiers puis
Dupliquer).
Dans le path, remplacer /work par /save ou par le chemin souhaité sur le /save.

i - ™
Dupliguer - x . M

Session de destination

[sﬂarnan @genotoul toulouse inra, Fr - l
Répertoire distant de destination

/savel'smaman/* -

|| Dupliquer avec copie locale temporaire

ok ) [ e | [ Ace

Contact : sigenae-support@listes.inra.fr
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Sauvegarder une chaine de traitements

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

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

Etape 3 : Download to File

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

Puis enregistrer ce fichier sur votre PC

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

Astuce :

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

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

Quotas Galaxy :
- Premieére utilisation : 10 Gb
< |- Gros utilisateur : 120 Gb
- Tres gros utilisateur : 1000 Gb

Galaxy gere tres mal les caracteres spéciaux et les accents.

Contact : sigenae-support@listes.inra.fr
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