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Etape 1 : Connexion à Galaxy

• Se connecter à l’instance Galaxy « France » : 
https://usegalaxy.fr/

• Créer un nouvel historique de travail
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https://usegalaxy.fr/


Données utilisées pour le TP
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Etape 2 : Importer des fichiers 
FASTQ (RNAseq)

• Disponibilité des données sur SRA : 
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/sra?term=SRP322113

05/02/2025 G. Lelandais 4

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/sra?term=SRP322113


Etape 2 : Importer des fichiers 
FASTQ (RNAseq)

• Disponibilité des données sur SRA : 
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/sra?term=SRP322113

• Première partie du TP réalisée sur un unique 
échantillon RNAseq :

• SRR14698434
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Etape 2 : Importer des fichiers 
FASTQ (RNAseq)
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• Importer le fichier FASTQ dans l’historique de travail
• Outil : Get Data / Faster Download and Extract Reads in 

FASTQ 



Temps attente (un peu long…)
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Données de type « pair-end »



Historique de secours

• Si l’importation des fichiers FASTQ depuis la 
banque de données SRA est trop longue, vous 
pouvez importer les données de mon 
historique de secours :

https://usegalaxy.fr/u/gaellelelandais/h/backup---
tp-galaxy-partie-1

• Passez ensuite à l’étape suivante !
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Etape 3 : Contrôle de la qualité 
des séquences (1/2)

• Appliquer l’outil FASTQC sur le fichier FASTQ
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Etape 3 : Contrôle de la qualité 
des séquences (2/2)

• Accéder aux graphiques de résultats
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Etape 4 : Télécharger le 
génome de référence
• Accéder la page NCBI du génome : 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/bioproject/PRJNA684478/
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Etape 4 : Télécharger le 
génome de référence
• Télécharger les 4 séquences sous la forme 

d’un fichier FASTA :

1
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Etape 4 : Télécharger le 
génome de référence
• Télécharger les 4 séquences sous la forme 

d’un fichier FASTA :
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Etape 5 : Importer le génome 
de référence dans Galaxy
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Etape 6 : Alignement des 
« reads » sur le génome

• Appliquer l’outil Bowtie2 sur le fichier FASTQ
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Temps attente (un peu long…)
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Fin de la partie 1 ☺



Sauf mention contraire, ce contenu est mis à disposition selon les termes 
de la licence Creative Commons Attribution - Partage dans les mêmes 

conditions 4.0 International (CC BY-SA 4.0)
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