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Krotki opis ustugi
Ustuga jest przeznaczona dla biologéw oraz bioinformatykéw.

Chipster jest implementacjg popularnego $rodowiska zarzadzania zadaniami pozwalajgcego na uproszczone uruchamianie analiz bioinformatycznych
na zasobach obliczeniowych PLGrid. W ramach ustugi szczegdlny nacisk potozony zostat na udostepnienie mozliwie duzej liczby narzedzi
zwigzanych z analizg danych pochodzacych z eksperymentédw opartych o metody wysokoprzepustowego sekwencjonowania. Wykonywanie analiz z
uzyciem Chipster oparte jest o wygodny interfejs dostepny w formie aplikacji Java, pozwalajacy na intuicyjne zarzadzanie danymi, narzedziami oraz
wynikami. Wbudowane moduty wizualizacji pozwalajg na przejrzystq i efektywna analize wynikéw.

Aktywowanie ustugi
Aby skorzysta¢ z ustugi Chipster, nalezy mie¢ aktywne konto w Infrastrukturze PLGrid oraz aktywna afiliacje.

Do ustugi Chipster moze uzyska¢ dostep kazdy uzytkownik PLGrid, ktéry jest uzytkownikiem ustugi Molecular Biology Data Analysis Toolkit . W celu
uzyskania dostepu do tej ustugi nalezy po zalogowaniu sie w Portalu PLGrid w lewym menu wybra¢ zaktadke Usfugi. Po przejsciu do tej zaktadki
nalezy kliknaé zielony przycisk Zarzadzaj ustugami, znajdujacy sie w prawym gérnym rogu. Spowoduje to przejscie do Katalogu Aplikacji i Ustug
(KAIiU), gdzie nalezy wyszuka¢ ustuge Molecular Biology Data Analysis Toolkit, a nastgpnie o nig aplikowac.

Przyznanie ustugi nastepuje automatycznie. Gdy ustuga zostanie przyznana, pojawi si¢ na liscie ustug w portalu PLGrid ze statusem ,active” Status
ustugi bedzie réwniez widoczny w KAIU jako "Status uzytkownika: Ustuga aktywna — ustuga dostepna dla uzytkownika".

Pierwsze kroki

Uruchomienie ustugi

Ustuga Chipster sktada sie z aplikaciji klienckiej Chipster oraz oprogramowania zainstalowanego na serwerach obliczeniowych PLGrid. Aplikacja
kliencka stuzy do uruchamiania oraz zarzadzania zadaniami obliczeniowymi ktére uruchamiane sg na serwerach obliczeniowych PLGrid. Z tego
wzgledu uruchomienie aplikacji Chipster mozliwe jest na kazdym komputerze wyposazonym w przegladarke internetowg oraz $rodowisko Java Web
Start. Ustuga dostepna jest poprzez portal MBDAT badz pod adresem: http://chipster.biologia.plgrid.pl. Na wskazanej stronie nalezy wcisng¢ link laun
ch Chipster. Alternatywnie, mozna réwniez wybraé¢ wersje aplikacji klienckiej mozliwg do zastosowania na komputerach o wiekszej ilosci pamieci
RAM: 3 lub 6 GB. Po wcisnigciu linku pobrany zostanie plik startowy aplikacji chipster.jnip . Pobrany plik nalezy uruchomi¢ za pomoca Java Web
Start. Podczas uruchamiania aplikacji klienckiej nastapi monit o zalogowanie z uzyciem danych konta PLGrid.

Organizacja interfejsu


https://docs.cyfronet.pl/pages/viewpage.action?pageId=23626092
https://docs.cyfronet.pl/pages/viewpage.action?pageId=23626190
https://portal.plgrid.pl
https://aplikacje.plgrid.pl/
http://mbdat.plgrid.pl
http://chipster.biologia.plgrid.pl
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Interfejs aplikacji Chipster podzielony jest na 4 obszary: Datasets , Workflow , Analysis tools oraz Visualisation . W obszarach Datasets oraz Workflow
mozliwe jest Sledzenie wynikéw analiz oraz wskazywanie plikdw, na ktérych maja by¢ uruchomione narzedzia dostepne w obszarze Analysis tools .
Ostatni z obszaréw, Visualisation , stuzy do wyswietlania informacji o wybranym pliku/wyniku oraz do wyswietlania jego wizualizacji.

Aktualizacja wersji Chipster

Ustuga Chipster bedzie aktualizowana zgodnie z dostepnoscig nowych wersji aplikacji. Po aktualizacji wersji, niezbedne jest pobranie nowej wersji
aplikaciji klienckiej ze strony https://chipster.biologia.plgrid.pl (link Launch Chipster).

Praca z sesjami zdalnymi (dostgpna od wersji 3.6)

W wersjach Chipster ponizej 3.6 praca wymagata utrzymywania potaczenia aplikacji klienckiej uruchamianej na komputerze uzytkownika z serwerem
obliczeniowym. Btedy w potaczeniu objawiaty sie utratg $ledzenia postepdw obliczen co prowadzito do sytuacji, kiedy zakonczone obliczenia dla
uzytkownika widoczne byly jako trwajace. Chipster w wersji 3.6 wprowadzit mozliwo$c zapisywania sesji na serwerze - Cloud Session. Umozliwia to
nie tylko przechowywanie wszystkich plikow wsadowych i wynikowych na serwerze, ale réwniez kontynuacje obliczen po utracie potaczenia aplikacji
klienckiej z serwerem, a nawet po jej wylaczeniu. Aby skorzystac z tej opcji nalezy:

1. Aby zapisac¢ sesje na serwerze, w dowolnym momencie nalezy z menu File wybraé opcje Save Cloud Session.

2. Po zapisaniu sesji mozna zamkna¢ aplikacje kliencka.

3. Aby powrdci¢ do zapisanej sesji nalezy po uruchomieniu wybra¢ z manu File opcje Open Cloud Session. Po wybraniu odpowiedniego pliku
spowoduje to zatadowanie wczesniej zapisanej ses;ji.

4. Jesli sesja zostanie zapisana w momencie kiedy aktywne sg obliczenia (Running Jobs w prawym rogu dolnego paska stanu aplikadiji),
pozostang one nadal aktywne, a ich wyniki po ukonczeniu beda widoczne po ponownym zatadowaniu zapisanej sesji. Opcja ta jest
zalecana, kiedy zlecane sg dtugotrwate obliczenia.

5. llos¢ przestrzeni dyskowej na zapisane sesje jest ograniczona. Prosimy o rozsgdne gospodarowanie miejscem. Niepotrzebne sesje mozna
usuwacé za pomocg File -> Manage Cloud Sessions.

6. Przestrzen dyskowa dostgpna w ramach sesji zdalnych nie posiada kopii zapasowej! Zalecamy tworzenie kopii istotnych danych poprzez
lokalne zachowywanie sesji lub poszczegélnych plikéw na komputerze uzytkownika.

Przykiadowy scenariusz uZycia: analiza danych RNA-seq


https://chipster.biologia.plgrid.pl.

1. Pobierz, a nastepnie zataduj do Chipster (uzywajac polecenia File -> Import files ) pliki :
adrenal_1.fastq
adrenal_2.fastq
brain_1.fastq
brain_2.fastq
chr19_hg19.bed
chr19_iGenomes_GRCh37.gtf

2. Mapowanie odczytéw do genomu referencyjnego. Narzedzie: Alignment -> Bowtie2 for paired end reads . Przed wyborem narzedzia i
parametréw zaznacz pliki adrenal_1.fastq oraz adrenal_2.fastq . Wybieramy narzedzie i parametry:
® Genome: Homo_sapiens.GRch37.75
® No 1 mate reads: plik zawierajacy odczyty ,forward” (zazwyczaj z ‘_1’ albo ‘f w nazwie): adrenal_1.fastq
® No 2 mate reads: plik zawierajacy odczyty ,reverse” (zazwyczaj z ‘*_2’ albo ‘r' w nazwie): adrenal_2.fastq

Powtdrz procedure dla plikéw brain_1.fastq i brain_2.fastq . Przejrzyj dostepne wizualizacje plikow wynikowych. W wizualizacji
genome browser nalezy wybrac ten sam genom, ktéry byt uzyty do mapowania. Dane sg dostepne dla rejonu: Chr19:3000000:
3500000.

3. Analiza jakosci mapowania. Narzedzie: Quality Control -> RNA-seq quality metrics with RseQC . Narzedzie nalezy uruchomi¢ na pliku BAM
uzyskanym z mapowania w poprzednim kroku oraz zatadowanym pliku chr19_hg19.bed . Przeanalizuj otrzymane wykresy oraz informacje
diagnostyczne.

4. Zliczanie ilosci odczytéw zmapowanych w obrebie genéw. Narzedzie RNA-seq -> Count aligned reads per genes with HTseq-count .
Uruchamiamy dla plikéw bam uzyskanych z mapowania paired-end z uzyciem bowtie2. Parametry:
® Reference organism: Homo_sapiens.GRch37.75
® Does the BAM file contain paired-end data: yes
® Was a data produced with a strand-specific protocol: yes

5. Zdefiniowanie uktadu eksperymentalnego. Narzedzie: Ultilities -> Define NGS experiment . Uruchamiamy na plikach htseg-count.tsv z
poprzedniego kroku (zaznaczyé¢ oba przed uruchomieniem). W opcjach nalezy zaznaczy¢ kolumne zawierajaca zliczenia w obrebie plikéw
wybranych do analizy, w naszym przypadku ,count”. Po uruchomieniu powstaje tabela taczaca zliczenia z obu plikéw oraz plik phenodata.tsv
. Plik ten nalezy zaznaczy¢ i w oknie wizualizacji wybra¢ Phenodata editor . Teraz nalezy przyporzadkowa¢ probki do grup
eksperymentalnych. W naszym przypadku nie mamy replikatéw, wiec sample001.tsv opisujemy w kolumnie ,group” jako ,adrenal”, natomiast
sample0002.tsv jako ,brain” i naciskamy ,close”.

6. Testowanie statystyczne gendw pod wzgledem réznicowej ekspresji. Narzedzie: RNA-seq -> Differential expression using edgeR .
Narzedzie uruchom na plikach otrzymanych w poprzednim kroku. Parametry pozostaw domysine. Przeanalizuj wykresy diagnostyczne oraz
liste gendw ulegajacych statystycznie istotnej roznicowej ekspresji.

Gdzie szuka¢ dalszych informac;ji?

Szczegotowe informacje o uzytkowaniu infrastruktury PLGrid znajdujg sie w Podreczniku Uzytkownika.

Szczegdtowa dokumentacja Chipster wraz z przyktadowymi sesjami znajduje sie na stronie: http://chipster.csc.fi/manual/
Informacje o ustugach dziedzinowych Biologia dostepne sa na stronie: http://biologia.plgrid.pl/

Uzyskanie informacji/helpdesk PLGrid: dokumentacji o pomocy


https://docs.cyfronet.pl/download/attachments/19366217/adrenal_1.fastq?version=1&modificationDate=1444831178000&api=v2
https://docs.cyfronet.pl/download/attachments/19366217/adrenal_2.fastq?version=1&modificationDate=1444831220000&api=v2
https://docs.cyfronet.pl/download/attachments/19366217/brain_1.fastq?version=1&modificationDate=1444831246000&api=v2
https://docs.cyfronet.pl/download/attachments/19366217/brain_2.fastq?version=1&modificationDate=1444831273000&api=v2
https://docs.cyfronet.pl/download/attachments/19366217/chr19_hg19.bed?version=1&modificationDate=1444831337000&api=v2
https://docs.cyfronet.pl/download/attachments/19366217/chr19_iGenomes_GRCh37.gtf?version=1&modificationDate=1444831398000&api=v2
https://docs.plgrid.pl/pages/viewpage.action?pageId=4260592
http://chipster.csc.fi/manual/
http://biologia.plgrid.pl/
https://docs.cyfronet.pl/pages/viewpage.action?pageId=4260602
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