

DOCUMENTALES:

1. Campbell M. yFarell S., (2004), Bioquímica, Thomson, Cuarta edición, Mexico, pp 255- 297.
Es un libro básicamente de bioquímica en el que podemos encontrar en los capítulos 9,10 y 11 información específica de los ácidos nucleicos, traducción, transcripción y síntesis de proteínas, haciendo énfasis en la importancia del código genético. 

2. Jiménez L. y Merchant H., (2003), Biología Molecular y Celular, Pretice-Hall, Mexico.3-837.
 Es una fuente bibliográfica en donde tienen todos los temas relacionados con la estructura y función celular, en donde podemos encontrar en todos los capitulos datos sobre el genoma, además de que en el capitulo VIII se lo dedican exclusivamente al Genoma humano.
ELECTRÓNICAS:
· NCBI: Este es un gran conjunto de información biológica que comprende bases de datos de nucleótidos (GenBank), de proteínas, de información bibliografiíta (Medline) y también genomas. Este servidor contiene las secuencias de todos los genomas virales completados. Para acceder a la sección de genomas, entrar primero en Entrez y, después, seleccionar Genome. 

· TIGR Databases: El instituto que llevó a cabo la secuenciación de los primeros genomas, posee un catálogo de los genomas secuenciados con enlaces a los análisis de cada uno de ellos. 

· Completed genomes at EBI: sitio del European Bioinformatics Institute. 

· The Wellcome Trust Sanger Institute, que, como TIGR, ha participado activamente en la secuenciación de muchos genomas. 

·  Ensembl, genomas eucariotas 

· SGD, Saccharomyces Genome Database, levadura.  

· Subtilist,Bacillus subtilis. 

·  Colibri, Escherichia coli 

· Tuberculist, Mycobacterium tuberculosis 

·  MypuList, Mycoplasma pulmonis 

·  Leproma, Mycobacterium leprae 
· COGs. Esta base de datos del NCBI consiste en unas 2800 familias de proteínas conservadas o COGs, que contienen grupos de proteínas ortólogas. Por definición, dos proteínas, o genes, son ortólogos si han evolucionado a partir de un mismo ancestro. Típicamente, genes o proteínas ortólogas tienen la misma función; no tiene por que ocurrir lo mismo entre genes o proteínas parálogas, que en vez de haber sido originadas por especiación (divergencia entre especies), han sido originadas por duplicación de un gen y posterior evolución hasta, a veces, desarrollar una nueva funcionalidad. Dado que cada COG incluye proteínas de organismos filogenéticamente muy diversos, este sitio es especialmente útil para asignar función a proteínas que no muestran un grado significativo de similaridad con otras proteínas. Para ello, el usuario tiene la posibilidad de enviar secuencias a través del interfaz COGnitor, que serán analizadas y asignadas a alguno de los COGs existentes. Otras herramientas disponibles en COGs permiten analizar la distribución de genes en genomas (Phylogenetic patterns) o analizar semejanzas entre genomas mediante análisis de componentes principales. 

· KEGG. Esta es la Kyoto Enciclopedia of Genes and Genomes, y está centrada fundamentalmente en la comparación de genomas en cuanto a su capacidad para codificar diferentes rutas metabólicas. El usuario puede obtener mapas metabólicos e identificar qué enzimas están presuntamente codificadas por un genoma en concreto. Otro tipo de análisis posible con KEGG es la identificación de clusteres de genes (o grupos de genes consecutivos) conservados entre dos especies. 

· MBGD. La Microbial Genome Database es otro sitio muy util para identificar genes o proteínas homólogas, en varios genomas. 

· PEDANT es un sistema para análisis de genomas. Aunque no es accesible desde el exterior (no podemos analizar nuestras secuencias), si podemos examinar los análisis ya realizados para gran cantidad de organismos, incluso algunos aun no completos. 

· DNA Structural Atlas. En esta pagina web se recoge el análisis estructural de muchos de los genomas procarioticos secuenciados. Es posible acceder a una serie de datos estadísticos (contenido A+T, densidad de genes, etc) y a una serie de atlas o mapas circulares en los que se representa la medida de muchos parámetros (curvatura, secuencias repetidas, palíndromes, etc),  
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