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Initiation a la plateforme Galaxy

- Utilisation du workflow VIP -
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Galaxy plateforme de traitements
informatiques et bioinformatiques
accessible depuis l'url :
http://sigenae-workbench.toulouse.inra.fr/
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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.

Notre objectif

Notre objectif est d'importer un fichier d'entrée, puis lancer I'outil VIP :

History 3 ﬂ |I|
Q

vip

3 shown, 93 deleted

4.85 MB ~ % -

96: {imorkiedelpuech @& & R

idata test/data VIP
lanalysesifastq file hightfq}-VIPlog

95: {iwork/edelpuech A AR
idata tesvdata VIP
fanalysesifasty file light.fgq}-VIPhiml

94 iworkiedelpuech LA AR ™
idata testidata VIP

fanalysesifastg file lightfq

100 sequences

format: fastgsanger, database: 2

Epilog : job finished at [un. juin 26
10:04:38 CEST 2017

B & e

BSRR1108548 2005967 2005567 /1
GTTATCCCAGCAGAAACAGGACAGGAGACAGCATACTT
+
CCCFFFFFHHHHHIIJ113ITITIITHITI133333]
@SRR1108548 . 1993303 1993303 /2
CTTCTTGGGCEGGATCTGTGCGGEET ARAAATAGGACT
L]

L'historique nommé « VIP » contient 3 datasets :
1 — Le fichier FASTA entrant nommé

« fastq_file_light.fq »

Il est recommandé de le renommé avec un
intitulé plus court, a I'aide de l'icone « stylo »

&
96: {iwork/edelpuech @ & x

idata testidata VIP
lanalysesifasig file light.fq}-VIP.lo

Attributes Convert Format Datatype Permissions

Edit Attributes

Name:

fastg_file_light.fg

Info:

Epilog :job finished at lun. juin 26
10:04:38 CEST 2017

Annotation / Notes:

Add an annotation or notes to a dataset; annotations are available v
Database/Build:

unspecified () -

Save

2 — Les deux datasets de sortie générées
automatiquement par le lancement de I'outil
VIP :

* Un fichier de log :
{fastq_file_light.fq}-VIP.log

* Un report HTML :

{fastq_file_light.fq}-VIP.html
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Import de données

1 Téléchargement des fichiers avec copie sur le serveur (non recommandé)

Nous utiliserons l'outil « Upload File from your computer », disponible dans la section « Get data »,
pour charger notre FASTA entrant.

GetData
Lpload File from your computer

Cliquez sur « Paste/fetch data » pour copier/coller 'URL d'accés au fichier :
http://genoweb.toulouse.inra.fr/~formation/1 Galaxy Initiation/Data/VIP/fastq file light.fq

Download from web or upload from disk

Eeqular Composite
You added 1 file(s) to the queue. Add more files or click 'Start' to proceed.
Name Size Type Genome Settings

= New File 9lh Auto-detect | v | Q unspecified (?) v -

*ou can tell Galaxy to download data from web by entering UREL in this box {one per line). You can also directly paste the contents of a file.

hittp:{lgenoweb toulouse inra.fri~formation! 1_Galaxy _Initiation/Data/VIPfasta_file_light .fg

Type (setall): Auto-detect | Q Genome (set all): unspecified (7)

L Choose local file [ Paste/Fetch data FPause Reset

Puis cliquez sur « Start » puis « Close ». Votre dataset est chargée a droite de votre écran, dans la
partie « History ».
Renommer la dataset et votre historique.
Pour visualiser le contenu de votre dataset, veuillez cliquer sur l'icone « oeil » :
96: {iworkiedelpuech @& S R

Idata testidata VIP
lanalyses/fastg file lightfg}-VIElo

Vos fichiers de données téléchargés apparaitront dans votre historique courant et seront
< automatiquement archivés dans « User / Saved Datasets ».
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2 Téléchargement des fichiers depuis votre work sur Genotoul (recommandé)

L'intérét d'utiliser I'outil « Upload File from Genotoul » est de ne pas copier vos fichiers d'entrée en
double sur votre work et sur celui de Galaxy. Ainsi, votre quota n'est pas trop impacté.
Voici comment renseigner les parametres de 1'outil :

Upload File from Genotoul (Galaxy Version 1.0.1)

Path to file
fworkledelpuech/data_test'data_VIP/analysesifastg_file_light fg

Path must be like : morkiUSERMAME/somewhere/afile

File type

Fastq

Si vous avez plusieurs fichiers a télécharger, nous vous conseillons d'utiliser 1'outil « Upload several
files from Genotoul without impact too much your Galaxy quota ». En précisant un chemin d'acces
a un répertoire contenant plusieurs fichiers d'un méme format, Galaxy les charge en un seul clic. Il

~
est souvent nécessaire d'actualiser votre historique avec l'icone "~ afin de voir vos datasets

s'affichier a droite, dans votre historique.

Ces deux outils ne fonctionnent bien que si et seulement si vos droits sont bien gérés. Plus
plus de détails :

http://genoweb.toulouse.inra.fr/~formation/1_Galaxy_Initiation/GALAXY_MEMO.pdf
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Etape n°2: Lancement de VIP

Lancement de VIP depuis I'historique

L'outil « Detection viral sequences with VIP Detection of viral
sequences for the treatment of NGS data from viral
metagenomics » est disponible depuis le menu de gauche
« Tools » :

Juin 2017

Detection viral sequences with Vil
Detection of viral sequences far
the treatment of MNGS data from
viral metagenomics

Paramétrez votre outil pour lui indiquer sur quel fichier vous souhaitez travailler, le format de
celui-ci, le sequenceur utilisé, et la base de référence a utiliser :
Detection viral sequences with VIP Detection of viral sequences for the treatment of NGS data from viral metagenomics (Galaxy Version 1.0.1) w Options
Your NGS data
| & | OO |97 hitpfigenoweb toulouse.inrafii~formation/1_Galaxy_Initiation/Data/VIPifasty_file_light.fy -
Data format of the NGS data
Fasta -
Sequencers used
454 -
Path to reference database
Gallus_gallus -
Select specific database from the list
+ Execute
Cliquez sur « Execute », 1'outil génére automatique un
fic}?ier de log et un re ort, HTML ° ! 26: {fniork/edelpuech ® %
L 8 | po tate do VIP Kata tesvdata VIP
e re.po.rt presente .ES Fesu tats C e . . lanalvsestasta file light.iqi-VIPlo
Le fichier de log indique les étapes du traitement et les
éventuels bugs rencontrés. Il est utile au support, si | 95:{workledelpuech @ & X
besoin. [data_testidata VIP
lanalysesifasiq file lightfg}-VIEhiml
vip
Reads Distribution P lnle
Reads Distribution Top 5 virus distribution © 99: {iwork/edelpuech ® & %
o oty E uo ‘g :al;a;i )Egesllas 1q_file lightfq}-VIPhim]
J10 E (cd /galawydata/gal axy-preprod
- e 0/l L3
Summary Report 94: Aworicedelpuech S0
Genus %Coverage | Reads_hit [ Reads_num depth of
coverage
P e e o e B
ﬁj;“"j"f;:hlgﬁg” G (e N!isl“f“(l;:;gﬁg” T a0 L 1 os34
:’j‘ceggﬂgfélg!ﬁ:m herpesvirus Lynphocryptovirus 4Nccgss{gfelg:i§::me herpesvirus 0 0 1 o
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Lancement de VIP depuis le workflow

Nous vous avons préparé un workflow VIP déja paramétré. Il est tout a fait possible et recommandé
de vérifier et d'ajuster ces parametres.

Ce fichier contenant le workflow est disponible depuis cette URL :
http://genoweb.toulouse.inra.fr/~formation/1 Galaxy Initiation/Data/VIP/Galaxy-Workflow-VIP.ga

Pour importer ce workflow dans voytre instance Galaxy, veuillez cliquer sur le menu
« Workflow » :

Analyze Data  Worldflow ~ Shared Dafa - fisualization=  Admin  Help= Usgr> ===

Puis, a droite de votre écran, importez le fichier dans Galaxy :

4 Upload or import workflow

Puis renseignez 1'URL d'acces au fichier :

Import Galaxy workflow

Galaxy workflow URL:
ion/1_Galaxy_Initiation/Data/\VIP/Galaxy-Workflow-VIP.ga|

If the workflow is accessible via a URL, enter the URL above and click Import.

Puis cliquez sur «Import». Ce nouveau workflow est maintenant disponible depuis le menu
«Workflow»/«Your workflows». Il est possible de le lancer en cliquant sur «Run» (fléche noire).

Your workflows

Name
Your workflows

]
Name Edit

¥ Fun tory TOTO' w
Share or Publish

Waorkflow VIP (imported from uploaded file) «

Download or Export tory TP toulouse 3'

it Copy -
Fename
¥ view tory TP ini mai 201

Celete
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Quelques conseils

Pour vous aider a gérer votre espace de travail, veuillez vous connecter a la plateforme d'auto-

formations en ligne http://sig-learning.toulouse.inra.fr, vous inscrire a la session « Galaxy », puis
lire le chapitre « GOOD PRATICE or How to be a good Galaxy user ? »

Besoin d'aide ? Utilisez de préférence le formulaire web disponible depuis une dataset rouge, sinon,
merci d'envoyer un mail a support.sigenae@inra.fr

€) 7:DNA inserts ® & n

Report this error to the local Galaxy administrators
reconstruction report

Usually the local Galaxy administrators regularly review errors that occur on the se
errar you were trying to do when the error occurred) and a contact e-mail address, we w

An error occurred with this dataset: Error Report

Your email | support.galaxy @toulouse.inra.fr

Yourworking directory on Galaxy workbe

Data preparation : {cd /galaxydata/galaxy

= fe |
£ L3 ﬂ >3 Message
Report
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