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Genome browsers
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Genome browsers

• Graphical interface for genomic data

• Shows information from biological databases g
mapped onto genomic sequence

Genomic coordinates

Various 
annotations = 
“tracks”

NCBI Gene database
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UCSC Genome Browser

• Developed and maintained at the University of 
California Santa Cruz (UCSC)California, Santa Cruz (UCSC)

• Interactive website

• Access to genome sequence data from
– Human genome 
• Latest assembly (GRCh37), but also earlier versions

–Mouse, rat, and approx. 40 other mammals

– Chicken, turkey, reptiles, frogs, and fish
– Insects, nematodes, S. cerevisiae and more  
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UCSC Genome Browser

http://genome ucsc eduhttp://genome.ucsc.edu
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UCSC Genome Browser

Reference genome, chromosome coordinates 

Known genes

Predicted genes

Transcripts

SNPs

Promoter binding sites
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Many, many, more...
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Epigenetic marks

Links to 
detailed data
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UCSC Genome Browser

Cow, chromosome 
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http://genome.ucsc.edu

Access to the 
databases and 

tools

General information

News, updates, 
announcements
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Examples of searching 
options – correct query 

format
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brief demo
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Exon3’ UTR 5’ UTR
Direction of transcription 
shown in the introns 

Single location data, 
e.g. SNPs

Wiggle (WIG) track format for 
dense, continuous data, e.g., , g

conservation, epigenetic marks, 
and transcriptome data  

Reset view Hide
Add your 
own data

Switch 
direction
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http://genome.ucsc.edu/ENCODE/aboutScaleup.html
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Ensembl Genome Browser

• Joint project between EMBL‐EBI and the 
Wellcome Trust Sanger Institute 

• Central resource for studying genomes of 
vertebrates
– Mainly chordates, but some few extra (e.g. C. elegans
and S. cerevisiae)

– Updated several times a year with new genome 
assemblies and new species
A t ti f ( d th i li– Annotations of genomes (e.g. genes and their splice 
variant, SNPs) added by the Ensembl pipeline

– Automatic gene prediction (with or without 
experimental evidence) & some curator input 
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Ensembl Genome Browser

http://www.ensembl.org
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Ensembl Genome Browser

Oslo

New
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EnsemblGenomes

• Bacteria, protists, fungi, plants and other metazoa (359 genomes)
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Ensembl Genome Browser

http://www.ensembl.org

Explore!
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Now something different!

Not a genome browser! 
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• Galaxy is a platform (open, web‐based) for 
computational medical projects and 
bioinformatics

– Accessible: Not necessary to know programming, 
Unix, or how to install programs

– Reproducible: You can build and store complete 
workflows, pipelines, and the full computational 
analysis

– Transparent: Users can publish and share whole 
worksflows

• A bioinformatics workflow management system
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Reproducibility
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Reproducibility

Run program 1

Raw data

Was it version 
2.4 or 3.1?

Run program 2

Run my own python 
script

I had to add my own 
module, but I am not 
sure I can remember 
which parts I added

I have it stored 
somewhere?

Run program 3

Process with perl script 
I got from someone

Publication?

This postdoc left the 
lab. I don’t know what 
happened to that 
script
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Li, M. et al. Science 33, 53 (2011), July 2011:
• >10,000 sites in the human genome where an 
RNA sequence did not match the sequence of 
the DNA 
• Evidence for a new mechanism of RNA 
editing?
• Central dogma is wrong in 10,000 places? 
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• Galaxy is a platform (open, web‐based) for 
computational medical projects and 
bioinformaticsbioinformatics
– Accessible: Not necessary to know programming, 
Unix, or how to install programs

– Reproducible: You can build and store complete 
workflows, pipelines, and the full computational 
analysis

– Transparent: Users can publish and share whole 
worksflowso sf o s

• By the way, Galaxy is written in Python...
• Developed by the labs of Anton Nekrutenko
(Penn State University) and James Taylor (Emory 
University)
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• Bioportal ‐> Galaxy
• Galaxy at UiO submitting jobs 
to the Abel cluster
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• Can be run on a free public server at Penn 
State

• You can install Galaxy on your own server or 
computer cluster (soon on Abel)

• You can run Galaxy in the cloud
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After a while...
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Too many 
ORFs....
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Where is 3?
I did a mistake 
and had to 
remove it
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• Create a “workflow” from your history
• Edit workflow

• Edit settings for all “modules”• Edit settings for all  modules
• Add new modules

• Share workflow
• Share on a website?
• As supplementary material for publication?
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• A very simple demonstration
• Galaxy can quite easily answer questions like:

Whi h i th h t i th– Which exon in the human genome contains the 
largest number of SNPs?

– How many exons are there on mouse chromosome 1?

• Very good for making pipeline to analyze HTS 
data
– ChIP‐seq, RNA‐seq etc

• If you are doing this kind of work, Galaxy might 
be something to consider!

• Try it yourself? Check out the Galaxy 101 
screencast?  


