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 GUIDA 
 

Uso dell’UCSC Genome Browser tables 
 
 

Obiettivo dell'esercitazione 
L'obiettivo dell’esercitazione è capire come effettuare ricerche avanzate Utilizzando il “table           
browser” dell’UCSC Genome Browser e visualizzare i risultati delle ricerche con le “custom             
tracks”. La funzione table browser permette di interagire in maniera quasi diretta con le tabelle               
del database MySQL che costituiscono lo scheletro dell’UCSC GB. 
 
 
1 - Cliccare su Tables nella barra di navigazione superiore 

 



Il Genome browser è composto da tabelle di dati, alcune di queste tabelle sono primarie e                
contengono informazione di posizione, per esempio la tabella degli UCSC Genes. Ci sono             
inoltre tabelle ausiliari che possono anche non avere informazioni di posizione. 
 

Identificare nel genoma umano le simple repeats con sequenza esatta CAG 
 
1 - Scegliere la tabella simpleRepeats utilizzando l’assemblaggio del 2009 del genoma umano. 
 

 
 
La track simple repeats contiene solo una tabella (simpleRepeats). Quando ci sono più tabelle              
per una track, la tabella principale con informazioni di posizione genomica appare in prima              
posizione nella lista delle tabelle. 
 
2 - Cliccare sul tasto “describe table schema” per vedere una descrizione della tabella 
 
3 - Cliccare su “summary/statistics” per ottenere il numero di simple repeats presenti nel              
genoma umano. 
 
4 - Creare un filtro per ottenere soltanto simple repeats la cui sequenza sia CAG 



   
 

5 -  Selezionare l’opzione “all fields from selected table” nel campo “output format”  e cliccare il 
tasto “get output”. 
 
 
Identificare simple repeats con sequenza esatta CAG che si trovano su geni UCSC 
 
1 - Cliccare sul tasto “create” nella sezione “intersection” per raggiungere la pagina di              
creazione delle intersezioni. 
 
2 - Scegliere l’opzione “All Simple Repeats records that have any overlap with UCSC Genes” e                
cliccare sul tasto “submit” 
 
3 - Cliccare su “summary/statistics” per ottenere il numero di simple repeats identificate 
 
4 - Scegliere l’opzione “hyperlinks to Genome Browser” nella sezione “output format” e cliccare              
il tasto “get output” 
 
5 -  Cliccare sul  link “trf at chr4:3076604-3076667” (Gene HTT) 
 
6 - Cliccare su trf at chr12:7045880-7045938 (Gene ATN11) 
 
7 -  Cliccare su trf at chr17:17697094-17697134 (Gene RAI1) 
 
8 - Cliccare su trf at chr19:46273463-46273524 (DMPK) 
 
  

http://genome.ucsc.edu/cgi-bin/hgTracks?db=hg19&position=chr4:3076604-3076667&simpleRepeat=pack
http://genome.ucsc.edu/cgi-bin/hgTracks?db=hg19&position=chr12:7045880-7045938&simpleRepeat=pack
http://genome.ucsc.edu/cgi-bin/hgTracks?db=hg19&position=chr17:17697094-17697134&simpleRepeat=pack
http://genome.ucsc.edu/cgi-bin/hgTracks?db=hg19&position=chr19:46273463-46273524&simpleRepeat=pack


Creazione di custom tracks 
1 - In “output format” nella pagina principale del table browser scegliere “custom track” e poi                
cliccare su “get output” 
 
2 - Rinominare “SRepeatsGenes” la custom track e cambiare la descrizione a “Intersection of              
simple CAG repeats with Genes”. Infine cliccare su “get custom track in genome browser” 
 

 
 
3 - Spostarsi sul gene “HTT (Homo sapiens huntingtin (HTT), mRNA.)” e zoomare sul primo               
esone al 5’ 
 
4 - Tornare alla pagina principale del table browser e notare che le custom track sono disponibili                 
per la creazione di filtri e intersezioni. 
 
5 - Cliccare su “My Data” sulla barra di navigazione superiore e scegliere l’opzione “custom               
tracks” per visualizzare la pagina di gestione delle custom tracks. 
 
 
6 - Creare un file di testo contenente  una “custom track” in formato BED: 
 
chr4 56010000 56015000 Item1 900 + 
chr4 56014000 56019000 Item2 200 + 
chr4 56017000 56023000 Item3 800 - 
chr4 56021000 56028000 Item4 300 - 
 
7 - Inserire nella custom track le informazioni riguardanti il display di default della nostra custom                
track 
 
browser position chr4:56010000-56030000 
browser pix 800 



browser hide all 
browser pack snp130 
browser full knownGene 
 
 
8 - Inserire le caratteristiche della track 
 
track name="Items" description="Track per bioinfo2 bioevo" visibility=2 color=200,0,200        
useScore=1 db=hg18  
 
 
9 - Cliccare sul tasto “add custom track” e incollare la custom track sull’apposito campo.               
Cambiare l’assembly del genoma a hg18 e cliccare submit.  
 

 
 
10 -  Cliccare chr4, la posizione di default della nostra custom track, per visualizzare gli elementi 
 
 
Esercizio 
Utilizzando le tabelle dell’UCSC Genome Browser, ottenere le sottosequenze del trascritto           
uc002gij.3 (tabella UCSC Gene) che si sovrappongono ad almeno un mRNA (tabella all_mrna).  
 
 
 


