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Introduction 

• OBJECTIFS: 
 

• Savoir faire une analyse via galaxy 

 

• Savoir gérer les résultats d’une analyse 

 

• Savoir partager des résultats d’analyse 

 

• Savoir créer et partager un protocole d’analyse 



Galaxy en bref 



Galaxy 

• Conviviale : Outil web  

 

• Accessible : aucune expérience en programmation n’est requise 

 

• Reproductible : les utilisateurs peuvent facilement refaire une analyse (ou 

suivre un protocole) 

 

• Echange (partage) : Les utilisateurs peuvent partager toutes leurs créations 

(données, protocole d’analyse, Pages explicatives) 

 

• Evolutif : Ajout régulier de nouveaux outils, amélioration régulière de l’interface 



Galaxy 

Accès direct au cluster 

Utilisable depuis 
n'importe quel poste 
connecté à internet 

Interface et compte 
utilisateur indépendants 

du poste client 

Centralisation et partage 
des données et des 

analyses 



Galaxy, première analyse 



Galaxy - Vue générale 

Boîte à outils 

Données/Résultats 

Panneau d’affichage 
(Configuration de programme ou 

visualisation des résultats) 

Menu de navigation 



Galaxy - Boîte à outils 

Les outils sont nombreux,  
et classés par catégories 

Outils testés et maintenus par Southgreen 

Outils installés sur le Galaxy original 

• La version original de Galaxy est livrée 
avec des dizaines d'outils. 
 

• La plateforme Southgreen a ajouté des 
dizaines d'outils supplémentaires. 
 

• Un outil de recherche par mot clef est 
disponible. 



Galaxy - Vue générale 

Panneau d’affichage 
(Configuration de programme ou 

visualisation des résultats) 



Galaxy – Panneau d’affichage 

Consulter la liste de mes historiques personnel 

Voir le contenu de mon fichier préféré dans le 

panneau d’affichage 

Configuration et exécution d’un programme 

Cette liste n’est pas exhaustive, vous découvrirez d’autres possibilités pendant 
l’utilisation 



Galaxy - Vue générale 

Données/Résultats 



Galaxy - Historiques des analyses 

La notion d'historiques multiples est très importante pour gérer ses résultats 

Historique courant 

Visualisation du fichier 

Modification des attributs du fichier 

Suppression du fichier 

Ne jamais utiliser de caractères accentués dans le nom des fichiers ou 
historiques ainsi que dans les annotations. 



Galaxy - Historiques des analyses 

Listes des historiques 
publiés 

Listes des historiques 
personnels 



Galaxy - Historiques des analyses 

Analyse OK 

Analyse en attente 

Analyse en cours 

Analyse en erreur 

Galaxy utilise des codes couleurs pour la gestion des fichiers 



Galaxy - Historiques des analyses 



Galaxy - Historiques des analyses 



Galaxy - accès aux données 

Les données peuvent être chargées depuis votre ordinateur local 

Pour importer depuis votre 
ordinateur local 

Pour importer des données depuis 
une autre page web ou par 

copier/coller 

Explication sur les différents formats 



Galaxy - accès aux données 

Les données peuvent être chargées depuis des bibliothèques partagées 

Données publiques 
Données privées 

Accès aux bibliothèques 

Gestion fine des droits d’accès aux données 



Workflow 



Galaxy - Workflows 

Un workflow est un enchaînement d'outils paramétrés, ils sont partageables et publiables 

Canvas d'édition 

Paramétrage 



Si rien n’est coché 

tout est coché 

Galaxy - Workflows 

Lors de la construction d’un workflow vous pouvez décider des fichiers qui seront visibles 
dans l’historique après l’analyse. 



Series d’exercices 



Exercices – niveau 0 

1. Créer un nouvel historique puis le renommer exemple1 

 

2. Importer le fichier exemple.fastq depuis la bibliothèque partagée shared data -> formation -> 

galaxy dans votre historique. 

 

3. Importer le fichier adapters.txt depuis le lien 

http://gohelle.cirad.fr/phylogeny/formation/adapters.txt http://thaliadb.cirad.fr/formation/adapters.txt 

 

 

4. Créer le fichier qualite.qual à partir du fichier exemple.fastq 

 

 

5. Cloner votre nouvel historique, que fais la commande clone ? 

 

6. Supprimer le clone précédemment créé. 

 

7. Créer un autre historique (exemple2), copier les données de l’historique exemple1 dans 

l’historique courant. 

 

8. Afficher la liste de vos historiques et changer l’historique courant. 

 

9. Publier votre historique, afin que tous le monde puisse y avoir accès. 

 

10. Supprimer l’historique que vous venez de publier de la liste des historiques publiés. Vérifier 

que ce dernier existe toujours dans la liste de vos historiques personnels. 

http://gohelle.cirad.fr/phylogeny/formation/adapters.txt
http://thaliadb.cirad.fr/formation/adapters.txt


Exercices – niveau 1 

1. Créer un nouvel historique puis le renommer analyse1, copier le fichier exemple.fastq et 

adapters.txt. 

 

2. Faites un résumé du contenu de votre fichier en utilisant l’outil fastqc. 

 

3. Utilisez l’outil cutadapt pour supprimer les adaptateurs contenu dans le fichier adapters.txt 

 

4. Utiliser l’outil filter fastq (ARCAD) pour supprimer, les séquences qui ont une taille inférieur à 

60 et une qualité moyenne de 35. 

 

5. Refaites la question 2 en utilisant la sortie de la question précédente, voyez-vous des différences ? 

 

6. Transformer le fichier fastq en fasta, puis faites un blastn sur nt, la sortie doit être au format 

XML. 

 

7. Appliquer l’outil XML4Blast2GO sur le résultat du blast puis lancer  Blast2GO sur le résultat. 



Exercices – niveau 10 

1. A partir des questions « niveau 1 » créer un workflow qui va réaliser toutes les étapes. 

 

2. Lancer votre workflow, sur le fichier de départ de l’exercice analyse. (n’oubliez pas de créer un 

nouvel historique et de le renommer analyse_en_chaine) 

 

3. Observez-vous une différence entre les deux méthodes ? 

 

4. Partager votre workflow avec l’utilisateur ‘felix.homa@cirad.fr’ 

 

5. Attendez le signal de l’instructeur pour arrêter le partage. 



Merci de votre attention 


