CHADO – 14 mai 2012

Ce document décrit l'outil GMOD Chado, ainsi que les avantages et inconvénients de la solution tel qu''ils ont été présentés 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 d’expérience outils GMOD : collection d’outils génériques pour le stockage et la visualisation de données biologiques
http://gmod.org/wiki/Chado_-_Getting_Started
Chado est un schéma générique de base de données relationnelles pour le stockage de tous type de données biologiques.

A titre d'exemple, Chado permet de stocker :

Des donnés génomiques (annotations....)

Génétiques (Allèles...)

Protéomiques (Spectromètre de masse)

Transcriptomiques (RNAseq...)

Chado est un outil modulaire, le schéma ci-dessous en décrit les principaux :

· Audit - for database audits 

· Companalysis - for data from computational analysis 

· Contact - for people, groups, and organizations 

· Controlled Vocabulary (cv) - for controlled vocabularies and ontologies
· Expression - for summaries of RNA and protein expression 

· General - for identifiers 

· Genetic - for genetic data and genotypes 

· Library - for descriptions of molecular libraries 

· Mage - for microarray data 

· Map - for maps without sequence 

· Organism - for taxonomic data 

· Phenotype - for phenotypic data 

· Phylogeny - for organisms and phylogenetic trees 

· Publication (pub) - for publications and references 

· Sequence - for sequences and sequence features 

· Stock - for specimens and biological collections 
Source : http://gmod.org/wiki/Chado_-_Getting_Started
Avantages de Chado :
> Très génériques

> Coût de licence et de développement nul

> Facile d'installation

> Communauté très active (mailing-list, forum)

> Dédié séquences et ontologies

Inconvénients de Chado :
> Difficulté pour l'insertion de données non lié aux séquences ou aux ontologies

> Lent – du fait de la généricité (Utilisation d'adapteurs nécessaires, tel Bio::DB ::*)

> Difficulté de mise à jour 
