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RESUMEN: Esta obra fue concebida para ser usada por estudiantes de las 

ciencias biológicas, o de carreras relacionadas con las ciencias biológicas, como 

una herramienta para iniciarse en el estudio y manejo de la información presen-

te en portales digitales y su correspondiente análisis que, por su variedad y mul-

tiplicidad de campos, ocupa archivos digitales de gran tamaño o bases de datos. 

Las secuencias biológicas como el adn, arn en sus diferentes formas, así como 

las secuencias de proteínas y la identificación de metabolitos celulares requie-

ren programas computacionales para su manipulación comparativa mediante 

herramienta de alineamiento que exige conocer su funcionamiento y localiza-

ción en el mundo virtual. El estudiante encontrará aquí las direcciones elec-

trónicas para acceder a bases de datos de secuencias génicas localizadas en las 

americanas (ncbi), Europa (embl) o Asia (ddbj), con información sobre dife-

rentes organismos en toda la escala biológica como bacterias y levaduras (sgd), 

insectos (FlyBase), plantas como arabidopsis (tair) o mamíferos como hom-

bre o ratón (eseml). Tendrá acceso a las principales bases de datos de proteínas 

como Uniprot, UniProtKB, pdb, mmdb, o scop. A lo largo de todo el texto, 

encontrará abundante bibliografía en bases de datos bibliográficas públicas, 

como Pubmed y Medline. De igual forma, podrá acceder a información sobre 

diferentes temas relacionados con la bioinformática, como las bases de datos 

de rutas metabólicas (kegg) o enfermedades humanas (omin). Con todo lo 

anterior, el autor espera que el estudiante disfrute explorando una de las ramas 

más existentes de estudio de las ciencias biológicas en la actualidad. 

PALABRAS CLAVE: ciencias computacionales; informática de la vida; 

software biológico; metadatos.
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ABSTRACT: This work was conceived to be used by students of biological 

sciences, or careers related to biological sciences, as a tool to initiate them in 

the study and management of the information found in digital portals and its 

corresponding analysis that, due to its variety and multiplicity of fields, occu-

pies large digital files or databases. Biological sequences such as DNA, RNA 

in their different forms, as well as protein sequences and the identification of 

cellular metabolites require computer programs for their comparative manip-

ulation by means of alignment tools that require knowledge of their operation 

and location in the virtual world. Here. the student will find the electronic ad-

dresses to access gene sequence databases located in: the American (NCBI), 

European (EMBL) or Asian (DDBJ) databases, with information on different 

organisms on the entire biological scale such as bacteria and yeasts (SGD), in-

sects (FlyBase), plants such as Arabidopsis (TAIR) or mammals such as man 

or mouse (ESEML). They will have access to major protein databases such 

as Uniprot, UniProtKB, PDB, MMDB, or SCOP. Throughout the text, they 

will find abundant bibliographies in public bibliographic databases, such as 

Pubmed and Medline. Likewise, they will be able to access information on dif-

ferent topics related to bioinformatics, such as the databases of metabolic path-

ways (KEGG) or human diseases (OMIN). With all of the above, the author 

hopes that the student will enjoy exploring one of the most existing (exciting) 

branches of study in the biological sciences today. 

KEY WORDS: computational science; life informatics; biological software; 

metadata.
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