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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 les résultats 
des alignements (TP2)

• Récupérer dans votre nouvel historique de travail la 
collection des fichiers BAM
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Etape 2 : Importer les résultats 
des alignements (TP2)

• Vérifier le contenu de la collection :
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Etape 3 : Télécharger le fichier  
d’annotation du génome (GFF)

• Accéder la page NCBI du génome : 
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/bioproject/PRJNA684478/
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Etape 3 : Télécharger le fichier  
d’annotation du génome (GFF)

• Accéder à la même page que celle consultée 
pour le fichier génome (FASTA) :

1
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Etape 3 : Télécharger le fichier  
d’annotation du génome (GFF)

• Sauvegarder le fichier « GFF3 » sur votre 
ordinateur de travail :
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Etape 4 : Importer le fichier 
d’annotation dans l’historique
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Etape 5 : Quantifier les niveaux 
d’expression des gènes
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• Utiliser l’outil HTSeq-Count. Utiliser les paramètres 
présentés ci-dessous :

1

2

3

4

5

6

locus_tag

No

CDS



Temps attente (un peu long…)
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Etape 5 : Quantifier les niveaux 
d’expression des gènes 
• Vérifier les résultats, des valeurs différentes de 0 doivent être

notées dans les fichiers.
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Fin de la partie 3 ☺



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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