Master II Biolnfo - Atelier Galaxy/Nextflow/LaTeX INRA@

Durée : Journées de cours /TP / TD puis journées de travail en autonomie pour la
réalisation d'exercices.

Programme:

* Présentation des plateformes et des équipes

* Initiation a l'interface Galaxy

Administration et wrappers Galaxy

Pipelines de traitements (bio) et développement de wrappers (info)
Prise en main de Nextflow nf-core

LaTeX

Autres sessions Genotoul disponibles : http://bioinfo.genotoul.fr

Votre intervenante :

Sarah Maman
Equipe Sigenae
Ingénieur d'études en bioinformatique


http://bioinfo.genotoul.fr/
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Présentation des
plateformes et des équipes



Plateforme Biolnfo Genotoul - Historique INRA@

geno
» toul
bioinfo

GIS Genotoul

Creé en 2000

PF Genotoul est I'une des 13 plateformes bioinformatiques IBISA.

Depuis 2008, Biolnfo Genotoul travaille en collaboration avec la plateforme
génomique pour traiter d'énormes volumes de données générés par la nouvelle

génération de séquenceurs.

Les fichiers FASTQ produits sont mis a disposition des biologistes.
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Acces a de trés hautes performances de calcul : le cluster Bioinfo Genotoul.
Nécessité de créer un compte pour accéder a ce cluster de calcul.
Utilisation de comptes spécifiques de formation lors de cette semaine.

Plateforme Biolnfo Genotoul - Services

Si besoin:

- Pour les exercices : penser a demander une prolongation de compte, si besoin.
- Pour les stages : ouvrir un compte avec votre adresse académique (pas de mail
perso).

: , . geno
Un fois loggé, vous avez acces: toul
* Nombreuses banques de données biologiques ’” = s
q giq bioinfo

* Nombreux scripts et outils bioinformatiques.
* Acces a des sessions de formations
* Services publics :
- Hébergement de sites web
- Hébergement de machines virtuelles (VM).
- Expertises et support scientifique (biologie / bioinformatique).



L'équipe de la plateforme Biolnfo Genotoul et INRA@
I'équipe Sigenae 3
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Sigenae : Data et tools
DEVELOPMENT PROJECT

ALL TOOLS DATABASES WORKFLOWS
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<« > C 8 vm-galaxy-prod.toulouse.inra.fr/galaxy/

Tools 1

( search tools (<)}

MANAGE YOUR DATA FILES
Get Data.

Download Data

Jobs statistics

FILES MANIPULATION
Text Manipulation

Filter and Sort

Join, Subtract and Group
GFF

BED Tools

Convert Formats

Feich Sequences
Statistics
GraphiDisplay Data

SEQUENCES MANIPULATION
FASTA manipulation

FastQC: fastq/samibam
lllumina fastq

Generic FASTQ manipulation
FASTX-Toolkit for FASTQ data

SAMIBAM MANIPULATION : PICARD
(BETA)

Conversion

QCiMetrics for samibam
BAMISAM Cleaning

SAMIBAM manipulation: SAMtools
Sequences Queries

VCF Tools

SGS MAPPING

BLAST

BWA - Bowtie

Indel Analysis

Variant calling

SMP annotation
RMNAseq Alignement
RNAseq Raw Expression
RMAsan
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Ready to use -Workflows

« 1/ FROGS - Find, Rapidly, Otus with Galaxy
Solution
» 2/ Tax4Fun workflow
« 3/ Function Table for Tax4Fun matrix workflow

nees and Sigena iding help and/or computing and/

GenorouL

Bioinfo

How to cite Galaxy workbench ?

help provided you car

ANIE

éditerranée

wiedgements, references or both

amples

enae group, using in their publicatio

2 the person who participate ject : Name, &

Galaxy News

1/ How to use datasets collections ?
2/ How to upload several files in Galaxy ?
3/ New tools : Tax4Fun (manual), VIP

(manual), Salmon, multiQC.

4/ Tools availables for virologie analyses

« 5/ Virology tools

6/ How to use Function Table tool ?
7/ How to export and import your histories ?

References
IGENAE [hitp:/iiw enae.org/]

[l

E-learning

https:/finra.classilio.com/Login

2 e-learning availables : Galaxy initiation and

Quality sequences analysis

Training ressources : Biolnfo Genotoul /

Sigenae

History

| search datasets

TESTIS-PIG
7 shown, 110 deleted

78.98 GB & % »

109: iworkirobic/Reads ext @ & x
emes 2020/TESTIS/Pig/lER

R3418012 2.fastq.gz

6: ERR3418012 1fasta,gz @ & x
5:ERR3417952 2.fastq.qz @ 4 x
4:ERR3417952 1fastq.qz @ 4 x
3:ERR3417904 2fasiq.gz @ & x

2:ERR3417904 Lfastq.gz @ & x

1: Upload ® #F X

(] >
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Merci pour votre écoute

Remerciements

OCCITANIE

Pyrénées-Méditerranée

Fonds Européen
de Développement Regional
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