GBROWSE – 14 mai 2012

Ce document décrit l'outil GMOD GBrowse, ainsi que les avantages et inconvénients de la solution tels 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 sur les outils GMOD : gestion et analyse de données biologiques
http://gmod.org/wiki/GBrowse
GBrowse et un outil de visualisation de génome. C'est l'outil GMOD le plus populaire.


 
Il peut s'utiliser en stand-alone directement connecté à Chado ou en l'intégrant dans l'interface Tripal.

Il existe JBrowse une interface développée en Javascript équivalent à GBrowse, plus rapide mais avec moins de fonctionnalités que GBrowse.
GBrowse Synteny est une version de GBrowse dédié, comme son nom l'indique, à l 'étude de synteny (comparaison de plusieurs génomes ). Du fait de sa spécificité, il semblerait néanmoins que cette version ne soit pas au même niveau de mise à jour par rapport à l'actuel GBrowse. 

Avantages de GBrowse :
> Installation et configuration facile et intuitive

> Communauté active, documentation fournie et correcte

> Nouvelle version plus dynamique

> Export dans de multiples formats

> Possibilité d’écrire des sous-routines pour adapter l'outil à ces besoins

Inconvénients :
> Il est nécessaire d'installer des adapteurs (type DB::Bio::Seq::Feaure ou DB::Bio::SAM) pour visualiser correctement les données car l’interfaçage direct avec Chado est très lent

