Workflow

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

FAST(Q manipulation

SAM/BAM manipulation : Picard
{(beta})

SAM/BAM manipulation : SAM
Tools

m

4 - MAPPING
BWA - Bowtie

5 - INDEL ET SNP

Indel Analysis
RNA-Seq
GATK Tools (beta)

b6 - SRNASEQ)

Analyse des miRNA
Annotations
Alignement sur reference

Shared Data

Visualization

Admin Help User

WELCOME ON SIGENAE GALAXY WORKBENCH

Galaxy is a workbench available for biologists 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.

-~

=

History Options «
- =
TP FastQC 54.0 Mb

Is: FastQC data 5.html ® § %

I 6: GM.fastqsanger ® {8
I 5: hl.fastqsanger @ (B8
4: FastQC _data @ [ B
18.html
: FASTQ Summary @® { &
Statlstlcs on data 18
® B

76 lines, 1 comments

format: tabular, database: 7
Info: 99115 fastqg reads were
processed.

Based upon guality values and
seqguence 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

= @& 7
1z 3 4+ 5 & |

#l:nlu.nnl count min max =um msarn

55115 2 33 3154703 32,
55115 34 315€€52 31,
55115

55115

34 3145060 31.
34 3120431 31,

L R N
Ry i -1 @RI

K3 K3 BRI R} R

55115 34 3056075 31.

2: FASTO Summary
Statistics on data 18

Welcome smaman, you are working in /Y IELEEL S

S

m




Vos traitements
bioinformatiques avec

GALAXY

Maria Bernard — Sarah Maman — Ibouniyamine Nabihoudine
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http://galaxy-workbench.toulouse.inra.fr



Galaxy pour vos traitements (bio)informatiques

Vos données

Historique

Workflow

Bioinfo

Vous

Présentation de la plateforme Galaxy.

Comment récupérer vos données ?
Notions d’outils, d’historique et de workflow.
Lancement de traitements bioinformatiques.

Guide pour les utilisateurs Galaxy.



Galaxy Project

Vos données

Historique

Workflow

Bioinfo

Vous

Equipe “Galaxy project” :

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

*Des départements “Biology” et “Mathematics and Computer Science” de
I’"Université d’Emory.

Anton Nekrutenko
Penn State

Nate Coraor James Taylor
Penn State Emory



e Groupe de travail GALAXY IFB

bioinfo

v'Documentation collaborative (wiki)
v'Formations (mise en commun agenda PF)
v'Architecture

v'Intégration d’outils (Tool Shed)

Plateforme

Bay of
Biscay

el ©2013 Google -
Imagerig n;('(ﬂ[ll-ﬂ TemaMetrics, Données cartographigues £2013 GeoBasis-

Afficher Galaxy IFB France sur une carte plus grande
Liste des instances
. Initiation, NGS Cleaning, RNASeq Differential
ABIMS Roscoff . € .
Expression Gildz
Institut Curie ChlIP-Seq Analysis http: Albe
Genotoul / htt

. Initiation to Galaxy, SNP calling, RNASeq, sRNASeq
Sigenae

INRA URGI Differential expression analysis, Variant detection

INRA MIGALE Initiation to Galaxy, NGS Galaxy
Southgreen Generalist platform, and crop breeding
INRA PFEM /

Metabolomics data analysis
MetaboHUB



http://www.ifb-galaxy.org/
http://www.ifb-galaxy.org/
http://www.ifb-galaxy.org/

Une « Galaxy » parmi tant d’autres -

1 Serveur public (https://main.g2.bx.psu.edu/ ):
*Gratuit et “open source”.
*Quota limité : pour se familier a l'outil sur des petits jeux de
donneés.

%, *Données non protégées = Galaxy

Une communauté nationnale et internationnale tres active :
eListes de diffusion (US, FR)

Vos données *Wiki
*Twitter
Historique *"Galaxy tour de France"

Workflow

L'instance locale Sigenae de Galaxy :

*Maintenue par Sigenae.

*Intégration des outils et scripts “locaux”.

— Présentation des particuliarités de I'instance Sigenae.

Bioinfo

Vous




Galaxy « la bioinformatique pour tous » -

Vos données

Historique

Workflow

Bioinfo

Vous

Les biologistes peuvent :
*Vos données sont protégées (acces LDAP).
eLancer des traitements sans Linux, ni programmation, ni qsub.
*Dupliquer et partager des analyses compléetes.
eLancer plusieurs traitements en parallele.
* Partir, fermer ‘Internet’ ...Puis voir ses résultats le lendemain matin.

Et ceci de maniere tres intuitive !

Les bioinformaticiens peuvent :
*Faire ajouter des outils / WF.
*Partager des outils (Tool Shed).
*Partager des traitements.

— Galaxy devient VOTRE BOITE A OUTILS.



Comment fonctionne Galaxy ?

Galaxy est installée sur une machine virtuelle qui envoie les calculs a un cluster.

Utilisateur de Galaxy

Envoi de données

Récupération des
résultats

Envoi les jobs
Serveur Web

Galaxy

et

Ef Gere la file d'attente

Gestionnaire
de taches

Exécute




sl | Comment ouvrir un compte sur Genotoul ?

bioinfo

[ About us | Resources | Services | Help | Login |

or an account is 1To

Last name: *
First name: =
E-Mail

Pho

Status 1 director

If the request is for a temporary position or an internship:

Sup

Sup phone:

Contract duration:

Formulaire de demande de compte:
http://bioinfo.genotoul.fr

I Utiliser un mail académique



=l Analyse en quelques clics sans utiliser votre disque dur ! -

Analyze Data Workflow Shared Data Visualization Admin Help Lsing 13%

ser

Options = i History Options +
Your user name: smaman i o
Your file path : fwork/smaman/ o=

) vour history is empty. Click 'Get

Get Data
Data' on the left pane to start

m

Text Manipulation

Filter and Sort

Join, Subtract and Group
Convert Formats

m

FASTA manipulation

FASTQ manipulation

SAM/BAM manipulation = Picard
{beta)

SAM/BAM manipulation : SAM
Tools WELCOME ON SIGEMAE GALAXY
WORKBENCH
BWA - Bowtie Galaxy is a workbench available for biclogists
from Sigenae Platform. Galaxy objectives are:

. + Make bioinfo Linux tools accessible to biogists.

Indel Analysis ¢ Hide the complexity of the infrastructure,

RNA-Seq e Allow creation, execution and sharing of

GATK Tools { beta } a workflows. il




=l Analyse en quelques clics sans utiliser votre disque dur ! -

Analyze Data Workflow Shared Data Visualization Admin Help Lsing 13%

@

ser

Options = History Options +

YO L Ll e, ST,
our file path @ fwork/smaman);

=]

) vour history is empty. Click 'Get

Get Data
Data' on the left pane to start

m

Text Manipulation

Filter and Sort

Join, Subtract and Group
Convert Formats

m

FASTA manipulation

FASTQ manipulation
SAM/BAM manipulation = Picard

{beta)

SAM/BAM manipulation : SAM

Tools WELCOME ON SIGEMAE GALAXY

WORKBENCH
BWA - Bowtie Galaxy is a workbench available for biclogists
from Sigenae Platform. Galaxy objectives are:

. + Make bioinfo Linux tools accessible to biogists.

Indel Analysis ¢ Hide the complexity of the infrastructure,

RNA-Seq e Allow creation, execution and sharing of

GATK Tools { beta } a workflows. il




=l Analyse en quelques clics sans utiliser votre disque dur ! -

Analyze Data Workflow Shared Data Visualization Admin Help Lsing 13%

ser

Options = History Options +
YoUL i - ] i * Upload local file from filesystem path (version 1.0.0)
Gur file path : /work/smaman, ) = el
File Name:
phiX174_rea
Get Data ) vour history is empty. Click 'Get
File type: Data' on the left pane to start
Fastg ~ =
Text Manipulation
Path to file:

Filter and Sort
Join, Subtract and Group fwork/smaman/phiX174_reads.fastgsanger

Convert Formats

m

| Execute |

FASTA manipulation

FASTQ manipulation

SAM/BAM manipulation = Picard
{beta)

SAM/BAM manipulation : SAM
Tools

BWA - Bowtie

Indel Analysis
RMA-Seq
GATK Tools (beta)




e | Analyse en quelques clics sans utiliser votre disque dur ! -

Analyze Data Workflow Shared Data Visualization Admin Help Lsing 13%

ser

Options = i History Options +
Yo i . ] i * Upload local file from filesystem path (version 1.0.0)
our file path : /work/smaman; ] =)
File Name:
phiX174_rea
Get Data 14: @ 2
File type: phiX174 reads.fastgsanger
Fastg ) 1.0 Mb
- . = format: fastgsanger, database: ?
Text Manipulation . a® @
Filter and Sort Path to file:
Join, Subtract and Group Iworksmamaniphixi74_eads fastasanger e

m
+

Convert Formats

‘ Execute | IIIIITITITIITIIIIIIIIT«ITIIRFIAL, IOTTST

BOHOS1T—and-080522:5:1:-:13€€:-223

FASTA manipulation

FASTQ manipulation

SAM/BAM manipulation = Picard
{beta)

SAM/BAM manipulation : SAM
Tools

BWA - Bowtie

Indel Analysis
RMA-Seq
GATK Tools (beta)




Interface simplifiée

Interface divisée en 4 parties :
1 - Liste des outils disponibles.
2 - Visualisation de l'outil utilisé, historique, dataset ou workflow.
3 - Historique ou workflow détaillé.
4 - Menu .

l Analyze Data Workflow Share:ﬂ-ata Visualization  Admin Help

E Options + = History Options «
FOUr LUSer name: smaman <
Vos données Your file path : =
| /work/smaman/
Hi . 8: Far _ data 5.. @ [ 3
istorique Get Date )
, 18 il .
'_1__“‘\%".;:;,'_},/ 6: GM.fastqsanger ® &
Workflow d/ j) - 5: hl.fastgsanger ® {8
Text Manipul n v
- 1
et Filter and So ' - e ® 7%
Join, Subtrac d Group 7 ] -' 3: EASTO Summary W
Convert Forn = Statistics on data 18
2: FASTO Summary b5 0 ®
Stati b
FASTA manipulation
c - 1: GM.fast Lo <4
FASTOQ manipulation e 4
CAKM/IDAKM maaninulatinm = ~ &
@




Le vocabulaire spécifique a Galaxy -

Vos données

Historique

Workflow

TOOL : Outil bioinformatique ou de traitement de fichiers.

DATASET : Fichier de données téléchargé dans Galaxy (fichier entrant) ou
fichier généré par Galaxy (fichier résultat).

HISTORY . Liste des datasets (entrants et résultants) générés par les tools.

WORKFLOW : Schématisation des traitements.

Options +

1: GM.fastqsanger @ [ 8]
17.4 Mb
format: fastgsanger, database:

nload File from your

computer

8: FastQC data 5.html

6: GM.fastgsanger

5: hl.fastgsanger

4: FastQC data 18.html @
DATASET (S) HISTORY

Generate pileup

Select the BAM file to genera

pileup file for

* Upload local file from

filesystem path FASTA-to-Tabular

rt these =sequen

WORKFLOW , fasta, ) P e output (tabular)




Principaux onglets

*ANALYSE DATA
*WORFLOW
*SHARED DATA
*VISUALIZATION
*USER

: Page d’accueil de Galaxy.

. Liste des workflows .

. Liste des datasets, historiques et workflows partagés.
: Outil de visualisation de vos fichiers résultats.

: Acces a vos historiques et datasets sauvegardés.

Analyze Data

Workflow Shared Data Visualization Help User

Analyze Data Workflow Shared Data sualization Admin Help

Get Data

Text Manipulation

Filter and Sort

Join, Subtract and Group
Convert Formats

FASTA manipulation

Your workflows

Name

History Options ~

8: FastOC data 5.html @ { & SE'I‘UECI H iStDI‘i es
6: GM.fastqsanger @8

5: hi.fastgsanger ® R

4: FastQC data 18.html @ § & M

3: FASTQ Summary @R

Statistics on data 18

- Name Datasets
2: FASTO Summary @ %

o Fre e i A0

Unnamed history -

Unnamed history -

Workflow constructed from history ‘Test BWA fichiers Gnome' + Unnamed history -

from uploaded file) =

TP FastQC «



2 méthodes de téléchargement de vos données privées -

Plateforme

Historique

Workflow

Upload File Trom your computer

UCSC Main table browser
UCSC Test table browser
* EBI SRA ENA SRA
Get Microbial Data

oad local file from

nath Upload data to
without copying on

Analyze Data Workflow

Welcome on Sigenae Workbench

Using 100%

Options «

-~

our disk quota.

on haold until

\ disk usage drops below
your allocated guota.

Solution 1 (recommandée si vos fichiers sont dans Genotoul) :
« Upload local file from filesystem path ».

Solution 2 :

« Upload file from your computer, with a copy on server ».

JAN

'espace disque utilisé n’est pas celui de votre PC.
Vos traitements ne sont pas limités par la capacité de votre PC.



bioinfo -

Nk r " ] 1
gf J‘Sgentulz PIE ArSE P e aC 2E NLIDIIAUE b w”
4 :

¥
Ny >

]_‘anlg_Browser .

clade: Mammal v genome: Human ~ assembly: Feb. 2008 (GRCh37/hg19) ~

\

@rnup: Genes and Gene Prediction Tracks ~  track: UCSC Genes - | add custom tracks |
| track hubs |

L e ] k

table: knownGene » | describe table schema |

J
|region: @ genome © ENCODE Pilot regions © position chr21:33031597-33041570 lookup || define regions

identifiers (names/accessions): | paste list || upload list |
0S donnee filter: | create |

intersection: | create |

correlation: |_create |

output format: BED - browser extensible data + Send output to ¥ Galaxv] GREAT
output file: (leave blank to keep output in browser)

file type returned: @ plain text gzip compressed

fy Welcome smaman, you are wd

Tools Options ~

Linux Username: smaman
File Path : /work/smaman/galaxy/
Serveur :galaxy

e ENA A

= Upload local file from

'
filesystem path Upload data European Nucleotide Archive
to history without copying on = ENAHome B . . .
server Search & Browse The European Nucleotide Archive (EMA) provides a comprehensive record of the world's . ' . .
o U E e ;u:'mta Update nucleotide sequencing information, covering raw sequencing data, sequence assembly WJ
—poacmie About ENA information and functional annotation ... more

computer

Contact \ y
= EBI SRA ENA SRA Access to ENA data is provided though the browser, through search tools, large scale file European Nucleotide Archive -ﬂ H ew i .
HEWS AHD download and through the AP

= UCSC Main table browser T TETTETIG

= UCSC Test table browser Text search

CRAM toolkit 0.7
= UCSC Archaea table browser released

S — 7 Mar 2012 Enter search guery, for example: ENDDOQES Search DﬂtﬂSEt
CRAM toolkit 0.7 has been

released. More information

with download, installation

= Get Microbial Data

= BioMart Central server



Plateforme

Historique

Workflow

Bioinfo

Vous

Exercice l:

Connexion a Galaxy, exploration de l'interface, téléchargement de datasets




Gestion de vos historiques

Plateforme

Vos données

Workflow

Bioinfo

8: FastQC data 5.html <

6: GM.fastgsanger
5: hl.fastgsanger

4: FastQC data
13.html

3: FASTO Summary
Statistics on data 18

2: FASTO Summary

Statistics on data 18
76 lines, 1 comments

Options +

*Conserver toutes les étapes de vos analyses .

*Partager vos analyses.

*A chaque run d’un outil, un nouveau dataset est
créé. Les données ne sont pas écrasées.

e Répéter, autant de fois que nécessaire, une

analyse.

SwanPorc «

FastQC -

TP : NGS -

Polymorphisme

For O selected histories:

0 bytes

17.4 Mb

6.6 Gb

54.0 Mb

46 bytes

Rename Delete Delete Permanently



Historiques sauvegardés, publiés et partagés -

- GHIHXY Sig Analyze Data  Workflow  Shared Data  Wisus

. i} i} Data Libraries
Published Histories

e, annotation, owner, and tags Published Histories

ced Search
Published Workflflow  Shared Data  Visualization ~ Admin  Help  User Welcome smaman |

MName Annotatiof

RhAse Pubhhed MBS Histories shared with

o you by others 3 E Saved Histories

suite : region promoftrices Smaman -|n'| Histories Shared with Me

Name Datasets 24

- [
Create New
s

*'ensemble de vos historiques sont automatiquement sauvegardés.

*Vos historiques publiés sont accessibles a 'ensemble des utilisateurs loggés sur
Galaxy (Shared Data / Published Histories).

eLes historiqgues partagés sont accessibles uniquement a un utilisateur
spécifique (Hitory / Option / Histories Shared With Me).

Plateforme

Vos données

Workflow

Wisualization Admmin Help Jser  Welcome smaman

]
Logged in as smaman®@toulouse.inra.fr 3

Bioinfo Logaut

Saved Histories

Vous

Datasets Saved Datasets

Public Marme

2: UCSC Main on

Human: snpl37Common

Pour partager ou publier un historique : (chr22:1-51304566)
User / Saved histories / Cliquer sur le nom de I'historique / Share ou Publish



Liste des historiques et exécution de mes jobs

I Galaxy Sig dnalyze Data  Workflow  Shared Data  Wisualization  Admin Help  User  Welcome smaman Lsing 30%

Options + ~=*nns

Saved Histories Analyse OK
Get Data

Name Tags  Shari
Text Manipulation ~

Filter and Sort TP G:
Join, Subtract and Group
Convert Formats

Plateforme

Vos données 2: UCSC Main @ { %

on Human:
snpl37Common

. . {chr22:1-51304566)
FASTA manipulation

FASTQ manipulation

test TP miRkea

WOfkfIOW SAM/BAM manipulation :

SAMtools Unnamed history

Fetch Sequences

Bioinfo
Analyse en erreur

Analyse en cours

Vous




Créer un workflow -

Depuis une page blanche, vous pouvez concevoir un workflow.

Aide : les résultats produits sont typés, il n‘est donc pas possible de brancher
une dataset sur un mauvais tool !

Plateforme

Vos données * Upload local file from

filesystem path

outl (bam, txt, fastqsanger,

Map with BWA for Illumina 3%

file

Bioinfo




Sg‘;;ﬁ;:o Exporter votre historique en workflow. -

Options =

Depuis votre fenétre « History » , vous pouvez
extraire un workflow.

Saved Histories

Histories Shared with Me

Create New

Clone Workflow name

Copy Datasets

Share or Publish Create Workflow | | Checkall || Uncheck all |

Workflow LT LI LI Tool History items created
Dataset Security
¥ Upload local file from filesystem path
Show Deleted Datasets (3 1: ERRD00017.bam
Yl Include "= Upload local file from filesystem path” in workflow
Show Hidden Datasets

Purge Deleted Datasets * Upload local file from filesystem path

Show Structure > 8: ERRODDO17.50rte

Export to File
Delete * BAM sorted to BAI for IGV

¥ Include "= Upload local file from file em path” in workflow

»> 11: ¥ BAM sorted to
Delete Permanently Y| Include "* BAM sorted to BAI for IGV" in workflow

Import from File




Outils de traitement de fichiers -

Ces outils sont nombreux et constituent une bonne alternative a la ligne de
commande.

Les traitements sont automatiquement lancés sur Genotoul (gsub).

Voici les principaux outils « non bioinfo » proposés :
*Join (des fichiers lourds), Substract and Group
*Text Manipulation
*Filter and sort Select first:
*Convert Formats 10

lines

Select first (version 1.0.0)

from:

4: UCSC Main on Huma..ne (genome) -

Execute

What it does

Bioinfo

huts specified number of lines from the beginning of




The CFTR gene maps

0
chromosome 7

]

Outils bioinformatiques

Mapper un FASTQ sur une référence avec BWA.

Map with BWA for Illumina (versid

Will you select a reference genomg

Use one from the history ~

Select a reference from history:
NGS: Mappin 29: ERRO00017_ref.fasta ~
» Lastz map short reads against Is this library mate-paired?:
rererence sequence Single-end -
haired reads map she FASTQ file:
|_|a| Hd ‘eads against reference
sequence

Map with Bowtie for Illumina
MarwtirtowtieTor-sotD

Map with BWA for Illumina

Execute

Visualiser un génome avec UCSC .

MEIpIB_EIpII.E = [ ]

DHase Clusters

T=h Factor ChIF

Mamma 1 Cons

4

by i,

gl

e prt e




FAQ et formation en ligne

Vous

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

Shared Data Lab Visualization Admin Help User User Welcome smaman,

FAQ on your Galaxy tool

~ Dataset, history and workflow ?

Step 1 : Import your datasets
First of all, vou have to import vour data files thanks to "Data --rl
Then your I:|I vrloaded datasets are automatically archived in "Us

Step 2 : Select tools and create your hlstnr'g,.r
Then vou select relevant tool in "Data Analvsis", on the left side of Galaxy interface.

“How to be a good user ?”:
*Maitrise de son quota
*Organisation de son espace de travail
*Contact: sigenae-support@listes.inra.fr




Comment gérer son compte ?

Wiorkflow Shared Data “isualization Admin Help User Welcome smaman

CTODITAr e, = L ] O 1di= =4 =
e H'
|

s fichiers ahbs du 16 Saved Histories
' Histories Shared with Me

tation SME + 24
Create New

Hed:

Clone
hnTargetCreator 366

Copy Datasets
Mirdeep2 sans , i
inatiu:unde E ) Share or Publish
0 Tags Accessible

dance intra ni inter ' Extract Workflow
Dataset Security
iy archive - 0 Tags Shared 0 byt Show Deleted Datasets
ted: Unnamed i Showr Hidden Datasets

- ' Purge Deleted Datasets

iere session 8§ Show Structure

2 1403 .
Etion Galas . Export to File

- GALAXY ¥ 16 160G Delete

Delete Permanently

55 -

arohisme 14 0 Tags Shared 0 byt

Import from File

MNGS RMA Ahalysis 4 2 0 Tags 41.1

chrii 16051246 16051337 r=G6ZZ2436
selected histories: | Rename || Delete || Delete Permanently || Undelet ¢ >




Comment citer Galaxy dans vos publications ? -

Pour vos publications, citer: Extract features (version 1.0.0)
v'Les outils utilisés (nom, version). Select GFF data:

v'Le workflow généré.

v'Les références « Galaxy project ».

-

From:

Column 1 / Sequence name -

Extract features:
eference genome from

- fasta file to index

outputl (ann)

Multi-select list - hold the appropriate key while clicking t

L I" fj/
referer

| Execute
Refarear
What it does

output This tool extracts selected features from GFF data.

Primary Publications

If you use or extend Galaxy in your published work, please cite each of the following publications:
1. Goecks, ], . Taylor, J and The

Genome Biol. 2010 Aug 25;11(8):R86.

. Blankenberg D, Von Kuster G, Coraor N, Ananda G, Lazarus R, Mangan M, , Taylor 1.
"Galaxy: a web-based genome analysis tool for experimentalists". Current Protocols in Molecular
Biology. 2010 Jan; Chapter 19:Unit 19.10.1-21.

. 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(




En conclusion ... -

GALAXY

v'Simplicité d'utilisation (sans Linux) pour lancer des calculs sur le cluster.

v'Gérer les résultats et traitements d’une ou plusieurs analyses.

v'Partage de vos datasets, historiques et workflows (intra et inter Galaxy).

v'Présentation schématique de vos traitements grace aux workflows.

v'Possibilité d’ajout de nouveaux outils selon vos besoins.
(*Outil Sigenae avec lighe commande)




Plateforme

Historique

Workflow

Bioinfo

Vous

Exercice 2 :
Utilisation d’outils de traitements (bio-)informatiques.

Création et partage d’historiques et de workflows.




Merci pour votre écoute




Trop de datasets dans votre workflow ?

* miRDeep2core - miRNAs

_ prediction
)per : Process and map x4

to the genome. Your read fasta sequences

*Si tout est coché, alors tout se passe comme si rien est coché.

*Si le dataset n'est pas coché, alors qu'au moins un autre est coché, alors le
dataset non coché ne sera pas visible dans |'historique. Sauf si l'utilisateur
choisi d'afficher les fichiers cachés, alors, dans cette config uniquement, il
pourra le vair.

*Si un 2ieme (ou plus) dataset est coché , alors il sera visible dans |'historique
apres analyse.



