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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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Données utilisées pour le TP
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Etape 2 : Créer un workflow 
(automatisation des analyses)

• Cliquer sur l’onglet « Workflow » 
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Etape 2 : Créer un workflow 
(automatisation des analyses)

• Cliquer sur l’onglet « Workflow », puis sur le bouton 
« Create » : 
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Etape 2 : Créer un workflow 
(automatisation des analyses)

• Nommer votre workflow, puis cliquer sur le bouton 
« Create » :
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Etape 2 : Créer un workflow 
(automatisation des analyses)

• L’interface graphique de création d’un workflow doit 
être affichée, comme ci-dessous :
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Etape 3 : Ajouter des outils 
d’analyse (automatisation des analyses)

• Les outils s’ajoutent un par un. Ils sont sélectionnés dans le menu
« Tools » et placés sur la page du milieu. Les paramètres des
outils peuvent être modifiés dans le menu de droite.
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Etape 4 : Connecter des outils 
d’analyse (automatisation des analyses)

• Une fois ajoutés, les outils se connectent les uns aux autres.
Ainsi, les fichiers de sortie (résultats d’un outil) sont utilisés
comme fichiers d’entrée d’un autre outil.
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Etape 5 : Automatiser les TP1, 
2, 3 et 4 !
• Créer un workflow qui reproduit l’ensemble des analyses des précédents

TP (récupération des fichiers FASTQ, alignement sur le génome de
référence, quantification des expressions des gènes, analyse
différentielle).
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Fin de la partie 5 ☺
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