APOLLO – 14 mai 2012

Ce document décrit l'outil GMOD Apollo tel qu''il a été présenté le 14 mai 2012 lors de la conférence GMOD à l'institut de biologie de Lille.

Ce document est une sous-partie de l'article Retour sur les outils GMOD : gestion et analyse de données biologiques
http://gmod.org/wiki/Apollo
Apollo est un outil GMOD  dédié à l'annotation structurelle de génomes (et non à l'annotation fonctionnelle). Il permet manuellement d'assurer la curation et la validation de gènes prédits. 

Il est souvent utilisé après une annotation automatique (avec des outils GMOD type MAKER ) pour améliorer les résultats de l'annotation. 

Il peut être utilisé en stand-alone grâce à Java Web Start (déploiement d'application java).

En entrée d'Apollo, l'utilisateur fournit un fichier GFF (format classique pour l'annotation de génome).

La modification sous Apollo s'effectue grâce à une interface graphique. 

A noter qu'il faut respecter un certain nombre de contraintes dans la création du GFF pour l'intégration dans Apollo – voir http://gmod.org/wiki/Apollo
