Указания
Зайдите на http://genome.ucsc.edu/cgi-bin/hgGateway
Поиск гена и изображение

Введите в окно поиска хромосому и координаты участка длины порядка 1 млн. (например, «chr13:31000001-32000000»). Если на участке не видно ни одного гена, выберите другой участок.

Задайте параметры изображения (dense или pack или full или show для выбранных характеристик и hide для остальных).  Выберите какое-нибудь название среди “USCS Genes” или “RefSeq Genes”, для которых имеются события альтернативного сплайсинга, и задайте для отображения участок, включающий данный ген (плюс небольшие участки слева и справа). 
Характеристики гена можно узнать, щёлкнув по нему.
Метилирование
В меню  “Tools” (вверху страницы) выберите “Table browser”. Задайте выбранный участок (radiobutton “position”). Выберите группу “Regulation” и трек “HAIB Methyl RRBS”,  нажмите “get output”.  Будем считать метилированными только те CpG, у которых в последней колонке (процент метилирования) стоит больше 50 и в предпоследней (число ридов) не меньше 20.
Сравнение с шимпанзе

Находите тот же участок в EnsEMBL (www.ensembl.org).
В разделе «Comparative Genomics» выбираете Alignment(Text), указываете Chimpanzee и, получив выравнивание, нажимаете “Export data” (слева).

Посчитать процент различий можно, например, программой distmat пакета EMBOSS.

Полиморфизмы
В “Table browser” выбираем группу “Variation and Repeats”, трек “Common SNPs(137)”, таблицу “snp137Common”.
