
Galaxy objectives are :

First, making bioinfo Linux tools accessible to biogists.

Galaxy objectives are :

First, making bioinfo Linux tools accessible to biogists.

Then, it is possible to add Linux tools by developpers into Galaxy workbench.

Then, Galaxy is used to hide the complexity of the infrastructure and to allow 

creation, execution and sharing of workflows.

To access to Galaxy, you need to have an LDAP Genotoul login and password.

****

L'objectif de la plateforme Galaxy est de rendre les logiciels de bioinformatique sous 

Linux accessibles aux biologistes. Pour cela, Galaxy permet de masquer la complexité 

de l'infrastructure et permet la création, le partage et l'exécution de chaînes de 

traitement.

L'interface web de Galaxy est conviviale et permet la création et la supervision de 

workflows.

Cet outil est aussi bien destiné aux biologistes et qu'aux développeurs.

Pour vous connecter à la plateforme Galaxy, il vous sera nécessaire de vous 

authentifier avec votre login et votre mot passe LDAP Genotoul.
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Votre écran est divisé en trois parties :
1- A gauche : vous trouverez la liste des outils linux et bioinformatiques disponibles 1- A gauche : vous trouverez la liste des outils linux et bioinformatiques disponibles 
pour le traitement de vos fichiers et de vos données.
2 - A droite, l'ensemble des fichiers de données que vous utilisez ainsi que les outils 
que vous avez sélectionné. Cette colonne se nomme "historique" car elle liste les 
fichiers et les outils utilisés. Chaque historique peut être nommé par vos soins et est, 
automatiquement, archivé.
3 - Au centre, selon le menu sélectionné en haut de l'écran, s'affichent les datasets, 
les workflow, les historiques ...

****

Your screen is divided into three parts:

1 - Left: There is a list of Linux and bioinformatics tools available to process your files 
and data.

2 - On the right, all your datasets and tools used to process these datasets are listed 
here. This colum is called "historic". Each history can be nammed and is automatically 
archived.

3 - In the center, above you will find Galaxy menu and below, Galaxy interface displays 
datasets, workflows, histories ...
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Depuis la barre du menu principal en haut de votre écran, vous avez accès aux 

onglets suivants :

Depuis la barre du menu principal en haut de votre écran, vous avez accès aux 

onglets suivants :

-Analyse Data : pour accéder à la première page de Galaxy. Cette page est divisée en 

trois zones (a gauche, les outils, au centre les paramétrages, et à droite l’historique 

des fichiers de données et des traitements).

-Workflow : Liste de l’ensemble de vos workflows et, éventuellement, de ceux que 

vous partagez avec d’autres utilisateurs de Galaxy.

-Shared data : Liste des fichiers de données que vous avez téléchargés dans votre 

interface Galaxy ainsi que les historiques, les workflows et les graphiques de 

visualisation de vos résultats que vous avez éventuellement partagés avec d’autres 

utilisateurs de Galaxy.

-Visualisation : Il s’agit d’un outil de visualisation, comme IGV, mais spécifique à 

Galaxy. Cette outil vous permet de visualiser vos fichiers résultats.

-Help : Il s’agit d’un ensemble de liens vers les pages Internet du projet Galaxy. A ne 

pas confondre avec l’administration de l’outil Galaxy au sein de l’INRA. Ces liens 

donnent accès à : un support, un wiki, des vidéos tutoriels ainsi que le texte à copier 

pour citer Galaxy dans vos publications.

-User : cet onglet vous identifie (login et nom public) et vous permet d’accéder à vos 

historiques et fichiers de données sauvegardés.

Les onglets les plus couramment utilisés, tout au moins lors de vos premiers pas dans 

l’usage de l’interface Galaxy, sont « Analyse Data » et « User / Saved Histories ».

*****
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Dans un premier temps, vous importez vos fichiers de données grâce à l’interface Dans un premier temps, vous importez vos fichiers de données grâce à l’interface 

« Analyse Data / Get Data». Puis vos fichiers de données téléchargés sont 

automatiquement archivés dans « User / Saved Datasets ».  

*****

First of all, you have to import your data files thanks to "Data Analysis / Get Data" 

tool. Then your data files downloaded are automatically archived in "User / Saved 

Datasets".
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Pour accéder à UCSC : menu « Analyze Data », puis « Get Data » / « UCSC Main table Pour accéder à UCSC : menu « Analyze Data », puis « Get Data » / « UCSC Main table 

browser ».

Pour télécharger des fichiers de données, sélectionner vos paramètres, puis cliquer 

sur « Get output », puis sélectionner les données dont vous avez besoin et 

téléchargez les avec « Send query to Galaxy ».

Le fichier choisi est automatiquement importé dans vos datasets Galaxy.

*****

To access UCSC: menu "Analyze Data", then "Get Data" / "UCSC Main table browser".

To download data files : select your settings, click on "Get output", select the data 

you need and download them with "Send query to Galaxy."

The selected file is automatically imported into your Galaxy history.
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Puis vous faites appel aux différents outils utiles au sein de cette interface « Analyse 

Data ». L’ensemble des étapes sont enregistrées dans un historique qui est 

Puis vous faites appel aux différents outils utiles au sein de cette interface « Analyse 

Data ». L’ensemble des étapes sont enregistrées dans un historique qui est 

automatiquement archivé dans « User / Saved Histories » et que vous pouvez 

ensuite,  si besoin, partager dans  « Shared Data / Published Histories ».

****

Then you select relevant tool in "Data Analysis", on the left side of Galaxy interface. 

All steps are automatically recorded in a history which is also automatically archived 

in "User / Saved Histories" and then, you can, if necessary, share your history and/or 

dataset thanks to "Shared Data / Published Histories."
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Pour  lancer plusieurs jobs en même temps, vous pouvez enregistrer un workflow à 

partir d’un historique donné (History panel / click Op
ons → Extract Workflow).
Pour  lancer plusieurs jobs en même temps, vous pouvez enregistrer un workflow à 

partir d’un historique donné (History panel / click Op
ons → Extract Workflow).

****

To run multiple jobs simultaneously, you can save a workflow from a given historical 

(History panel / click Op
ons → Extract Workflow).
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Le menu « Workflow » vous permet de lister l’ensemble des workflows disponibles. 

Un clic droit sur le nom d’un workflow permet de l’éditer ou de lancer le workflow 

Le menu « Workflow » vous permet de lister l’ensemble des workflows disponibles. 

Un clic droit sur le nom d’un workflow permet de l’éditer ou de lancer le workflow 

sélectionné.

****

The menu 'Workflow' allows you to list all available workflows. Right click on the 

name of a workflow can edit or run it.
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Étape 1: Importez vos fichiers de données
Tout d'abord, vous devez importer vos fichiers de données depuis le menu « Analyze data / Tout d'abord, vous devez importer vos fichiers de données depuis le menu « Analyze data / 
Get Data».
Ensuite, ces fichiers téléchargés sont automatiquement archivés dans « User / Saved 
Datasets».

Étape 2: Sélectionnez vos outils et créez votre historique
Choisissez votre outil en fonction des traitements souhaités, dans la fenêtre « Tools », sur le 
côté gauche de l'interface Galaxy.
Toutes ces étapes sont automatiquement enregistrées dans un historique qui est aussi 
automatiquement archivé dans « User / Saved histoires» . Vous pouvez, si nécessaire, 
partager cet historique.

Étape 3: Exporter votre historique en workflow
Pour exécuter plusieurs tâches simultanément, vous pouvez enregistrer un workflow à partir 
d’un historique (History panel / click OpNons → Extract Workflow).
Vidéo "Comment extraire un workflow ? ": 
http://screencast.g2.bx.psu.edu/flash/WorkflowFromHistory.html

Étape 4: Partager votre workflow
Solution 1 – Exporter puis importez un workflow 
L'objectif est de télécharger un fichier contenant votre workflow sur votre PC.
Puis, un autre utilisateur peut importer ce fichier pour récupérer votre workflow.
Vidéo "Comment importer un workflow ? ": http://screencast.g2.bx.psu.edu/mt-
workflowImport/

Solution 2 - Partagez votre fworkflow avec un autre utilisateur Galaxy
Pour partager votre workflow avec un autre utilisateur Galaxuy, veuillez renseigner le mail de 
l'utilisateur. Attention, le mail au sens de Galaxy n’est pas le même que le mail INRA. Le mail 
Galaxy est de la forme : loginGalaxy@toulouse.inra.fr sachant que le login Galaxy est le login 
LDAP.

****
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Dans Galaxy, l’outil « NGS:Mapping → Mapwith BWA for Illumina » permet d’indexer et 
d’aligner les séquences. Les deux étapes d’indexation et d’alignement ne sont pas séparées.d’aligner les séquences. Les deux étapes d’indexation et d’alignement ne sont pas séparées.

L’indexation des séquences de référence peut prendre une demi-journée, il est donc 
préférable d’utiliser un fichier de référence déjà indexé.
Pour cela, si vous ne trouvez pas un génome de référence dans le menu déroulant, veuillez 
demander à l’administrateur de Galaxy si un built-in index de référence indexé est disponible 
et si, par conséquent, il peut être ajouté à la liste.

****

In Galaxy, tool "NGS: Mapping →   Map with BWA for Illumina“ tool allows you to index and 
align sequences. The two-step indexing and alignment are not separated.

Index a reference sequences can take half a day, so it is best to use a reference file already 
indexed.
Therefore, if you can not find a reference genome from the dropdown menu, please ask the 
administrator to Galaxy if a built-in index indexed reference is available and, therefore, it can 
be added to the list.
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