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INTRODU<;:Ao 

Enquanto temos a compreensao basica do funcionamento do gene quando 
codifica sequencias de prorefnas especificas, sente-se a falta de inforn1J.\:J.o 
relativa ao papel que 0 ADN tem em doen\:as especificas ou nas func.,;:bes de 
milhares de protefnas que sao produzidas. Os metoclos utilizados na recolha , 
armazenamento , iclentificac.,;:ao, analise e correlac.,;:ao clesta imensa e complexa 
inforn1ac.,;:ao , estao reun iclos numa area cientffica designada por bioinformatica. 
Todo esse trabalho produz um "oceano" de informac.,;:ao que s6 !Jode ser 
"Iuvegado» com a ajuda de metod os computorizados. 0 objectivo desta ~1rea 
e dotal' as cientistas com os meios certos para explica r: 

• processos biologicos normais; 
• disfunc.,;:bes desses processos que originem doenc.,;:as; 
• abordagens que permitam a descoberta de novas curas. / 

o conhecimento derivado das tecnologias genomicas e compuracionais 
aumenta em progressao geometrica. A compreensao dessa avalanche de c.lac.los 
esta intima mente vinculacla ao fonniclavei desenvolvimento na area cia bioinfor-
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matica. Ao possibilitar a avaliat;ao global dessa extraorclinaria quanticlacle de 

daclos, a bioinfo1111{ltica rem acelerado consideravelmente as descobeltas cientilkas. 

Este cresdmento tem como consequencia uma grande of en a de pro­

dutos, servit;os e informat;ao, de tal forma que manter-se actualizaclo, localizar 

e utilizar as (Iltimas novidades tornou-se uma activiclade cle tempo inteiro. 

A bioinformatica como area cientifica recolhe tecnicas e ferramentas de 

tres disciplinas: 

" 

• biologia molecular, fonte da infon11a~ao a analisar; 

• informatica ou ciencia computacional, providencia 0 hardware para a 

analise e as recles para partilhar os resultados; 

• matematica, origem clos algoritmos utilizados na analise da infon11a~ao. 

Na inter-rela\,ao das tres {Ireas, atr{ls referidas , ficam criadas as bases para 

a aplica~ao cia bioinformatica na biologia molecular, C0l110 se pode observar 

no seguinte esquema: 

82 

Desenho de 
"primcr's" 

Mapeamelllo 

Estrutura do ARN 

Previsiio de genes 

Simular;iio 
experimental 

Sequencias 

Peptidos 

Previslio de 
estl1lturas 

"Canting" 

Analise de sequeneias 

ProeUl'a nas SO par 
semelhanr;a 

Companl(,:iio de 
scqucncias 

A[inhamento multip[o 
de sequcncias 

Fil 6genia 

Esquema 1: Arlic;J~()e.s da bioinform{nica na hiologia molecular (\Va lker. 2000) 



A inten~ao cleste artigo. e de olltros disponfveis na rede, e de corn pilar 
lima lista de ferramentas e recursos inform~1.ticos utilizados pelos cienrisras no 
tratamento de informar;ao proveniente cia sequencia~ao. Embora inicialmenre 
renhamos tentaclo erial' um perfil completo de rodos as reCLJ rsos disponiveis, 
rapiclamente fo i evidente 0 clinamismo e constante actLJ a liza~ao clesre campo 
o qual suplantoLJ esse objectivo. Propomos entao as referencias de base, as 
mais com pI etas e as (!Itimas novidades. 

Criamos entao uma divisao em quatro categorias: software de an~llise 

de sequencias, software de predi~ao de estruturas proteicas, servidores de 
recu rsos "on-linen e por iHtimo deixa mos uma lista de loca is de interesse na 
Internet que podem abreviar 0 tempo de pesquisa . Optamos pela selec~ao 
destas caregorias pOl' consicierannos que analisam de uma forma compreen· 
siva 0 dogma da biologia molecular. 

ANALISE DE SEQUENCIAS DE NUCLEOTIDOS 

No software de analise do genom a pod em encontrar-se diversos pacores 
de programas, os quais acompanham todo 0 pracesso desde a recepr;ao dos 
graficos provenientes do seqllenciador me a p"bIiGI,aO dos dados em bases 
de dados "on-line-. Estas caracterisricas, juntamente com 0 acesso gratis para 
acaciemicos, a compatibilidade de fic heiros, e a sua data de concepr;ao sao os 
principais fa ctores de seiec,ao nas escolhas realizadas. 

Destacamos que l11uiros dos servi~os realizaclos p OI' estes programas sao 
lambem realizados por alguns programas disponibilizados .on-Iine .. , tendo estes 
a clesvantagem de em cada consuha necessitarem de uma Iiga-;;ao ~I recle. nao 
estancia estes no PC ou MAC que hoje em clia se torno u indispensavel no 
laboratorio, mas tendo como vanta gem 0 raGo de estes recul'sos on-line serem 
actualizados regularmente. 

Staden package (httD:!1 ~enollle. wlIstl.edu/ gsc/ne\V Israden/staden home.htm!) 
- Pacote cle programas bastante completo no ambito cia analise de sequencias 
de nucleotidos, e gratuito para esrudantes e para investigaclores, pel111itinclo 
a requisis;ao via correia au clirectamen{e cia rede. Este pacote contem os 
seguintes programas: 

- Gap4 - Esle programa e a ferramenta principal desle pacote, realiza a 
compila,ao, jlln,iio de sequencias, rectifica,ao cia compila,ao , Ie pares 
de sequencias e permite a eclis;ao das mesmas (Fig. 1); 
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Figura 1: Interface do Gap"1 (Manual do Staden Package) 

- Pregap4 - Permite lima am.llise cia inforll1a~ao , recep~ao cle infonna~ao 
directamente cia sequenciador em v~1rios formatos. E de certa forma, 
a porta de entrada para este pacote de progra1l13S; 

- Trev - Rapido e eficaz, pennite 0 visionamemo de sequencias em 
fonnatos ABI, ALF Oll SRF; 

- Trace diff - Realiza automaric31l1ente a localiza<;ao de pontos de muta­
<;30 comparando a sequencia com as sequencias de referencia. Suporta 
qualquer nLlInero de sequencias e permite a visuaJiza<;ao de resultados 
pelo gap4; 

- Sip4 - Com para pares de sequencias de diversas formas , apresentanclo 
ll1uitas vezes os resultados graficamente. Permite a cOl11para<;ao, base 
com base, protefna C0111 protefna e protefna com base; 

- Nip4 - Analisa sequencias de nllcle6ticlos para encontrar genes, locais 
de restri~ao; permite a traduc;ao, etc. 

Dnatools (\v\vw.dnarools.dk) - Outra proposta de pacote para PC e 0 

Dnaloo/s. Constitui um concorrente a altura cia anterior referencia. com lima 
actualizac;ao feira recentemente. Destaque-se, ainda. uma actualiza<;3o cia biblio­
teca cle enzill1as de restri<; ao "rebase" que data do infcio de 2001 e esti em 
constante actllaliza~ao. Neste pacote estao contidos os seguintes programas: 
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- Clustral - Aplicas;:ao que perm ite alinhamento de va rias sequenciJs 
e a sua l1"lanipula<;ao. Este programa rai uma edi C;~i o que por si so , 
permite a sua utilizas;:ao sem 0 resto clo pacote; 

- Blastall, Formatdb - Permite m 0 acesso a bases cle dados nos cinco 

programas blast: 

- Blastel3 - Juntamente com 0 pacote vem tambe m esta 0 ps;::1o. que 
realiza 0 meSIl10 rrabal ho que 0 anterior mas com a vantagem cle ser 

completame nte compatfvel com procuras no NCBI; 

- Convert trace - Permire ao dna/oo/s importar e export~ir fichei ros con­
vertendo os cromatogramas provenientes dos mais comuns sequen­
ciadore.-;; 

- Chromas - Esre programa permite rambem a \' is u al i za~:1o de fi cheiros 

provenienres de sequenciaelo res. 

pDRA W 32 - Um programa para ser ut ilizado nUl11a plataforma \Xlindows. 
com lima interfa ce agraclavel e imuitiva, estancio disponfvel gratui tamente n3 
Internet no si te : (http :!b:v\vw.crosswincis .neti -acaclone/ ). 

Com este programa e passive! realizar v:i rias ope ra<;6es, tais como: 

~lnota c;6es re l:u ivas ao ADN em estuclo. clo nar ADN, ediral' sequencias. analisar 
sequencias. seieccionar enzimas. exporrar graficos e texto , ca(cular a tempe­

ratura 6ptima para peR calcular homa logias entre da is fragmentos de ADN 
e ainda um ficheiro de ajucb cientifico . 

DNASTAR™ - Outro pacote informatica que te m vinelo a tel' grande 
utiliza\,3o e 0 DNASTAHT.\ [ (c6 pia ele el emonstra~:1o e nviada pOl' Dnasrar. Lrd . 

Abacus House, [Viano I' Rei. \Ves[ Eali ng London \,(/ 130AS, Reina Unido ) a qual 

possui programas com os quais se pade fazer a edi~:1o b{ISic:! de sequE-neias . 
comparat;ao de sequencias e algumas caracterfsticas ffsica-qufmicas bem como 

a constru <;:ao de plasmideos, etc. 

PREVISAo E VISUALl ZA(.Ao DA ESm UTljRA TRIDIMENSIO NAL 

DE PROTEiNAS 

A previsao de estrutllras proreicas e um campo de pesq llisa actual. sendo 

o software apresentado lima fe rramenra complemental'. mais do que uma 
ferramenta exacra a u clefinit iv3 . lsto porqu e 0 software baseia-se em predic~:;iO 

pOI' compara\ 3o com outras proteinas ja analisaclas e com moclelos consrruf-
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dos a partir destes estudos . No ent3nto para um trabalho definitivo exisrem 
na recle, imensos servidores e laboratorios que estao referidos nos recu rsos 
"on-line .. e que apresentam resultados exactos e alcanc,;:ados de forma 
experimental. Deixamos tambem a aclvertencia , que este tipo de soft\vare e 
aviclo em mem6ria do computador ja que alguns gel'am imagens a tres 
dimens6es e a cores. 

Fica tambem implicita a poss ibi lidade de depois de estlldar lim gene e 
com poueo esforc,;:o, seguir 0 caminho da sua trac! LU;ao em aminoacidos e 
conseguir de uma forma aproximada prever a estrutura proteica a que este 
cia origem. 

Swiss-PdbViewer Chttp://ca.expasv.org/spdbv/ ) - Um programa d ispo­
nibilizado para MAC, PC, SGI e LlNUX de forma gratllita. E uma apliGll'ao de 
relac,;:ao amigavel com 0 util izador, que pennite analisa r ao meSnlQ tempo 
cliversas proteinas. As proreinas pod em ser sobrepostas a fim de deduzir 
alinhamentos estruturais e camparar as seus laca is act ivos e/ ou todas as olltras 
informac,;:6es relevantes; mutac,;:6es de aminoacidos, pontes de hidrogenio, 
5ngulos e disttmcias entre aromas sao faceis de obter gra~as au menu e gr:Hico 
intuitivo. Alem elissa, 0 Swiss-PdbVielOer est~l interligadu ~I Swiss-Model, lim 
servidor automati zaclo de modelos de homologia , desenvolviclo na Glco.:o 

lyrelcome Experimental Research , em Genebra. Trabalhar C0111 estas duas apli­

cac,;:oes reciuz, de forma consideravel , a q uantidade de trabalho necessaria pa ra 
gerar moclelos, pOis e passive! coiocar uma sequencia prima ria da proteina 
num molde 3D e obter uma res posta imecliata de como a protefna sera aceite 
pela estrutuJ'a refericla. antes de submeter lim pediclo para construir ciclos em 
fal ta e refi nar as cadeias latera is. 

GOpenMol (htt p:/(w".w.csc.fi / - Iaaksone/ gopenmolld istributel) - 0 
GOpenMol e um interface grMico para 0 estudo de proteinas , este softwa re 
tambem pode ser utilizado de acordo com as autores para a analise e visio~ 
namenro de traject6rias de dina micas moleculares. visiana mento de orbitais 
moleculares! clensidacle elecrronica, potenciais elecrJ'ost{lticos, a panir de pro­
gramas como Pc gallleSS e Jaguar. A versao actual data de Man;o de 2001. 
Utiliza como sistemas operativos 0 Linux, \\linclows e SG r IIUX. Constitui uma 
novidade com capacidade de aceitar os mais diven;os formatos de ficheil'os 
constituinclo por si s6 a grande capaciclacle deste softwa re. Os graficos apre­
sentacios, na Figura 2, sao produzidos pOI' este progra ma e representam bem 
as possib ilidades do mesmo. 
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Figura 2: Anal ise de UI113 estrutura tridimensional e d\culo do potencIal isoelcctrico. com 0 GOpenMol 
(Adapludo de hup:l/www.csc.fi.- la<Jksnne/uonenmol f(\ islribu lc ) 

Cn3d (http ://www.ncbi.nll11.nib.~ov/StrllC!lIreICN.D/cn.c1 .shtInl ) - Este 

e urn progran13 de ajuda a ViSU3liz~1~ao tridimensional clas estruturas protei cas, 

especificamenre desenhado para penn iti r a v isua liza~ao de ficheiros p ro\'e­
nientes clo NCBI -Elllrez, este software, uti liza como plataformas 0 \V'indo\ys. 

MAC-OS e Unix. Este programa pennite a \'isual iza~{10 em simultaneo cia 

estrutura. sequencia e alinhamento. Com uma actualizac;ao a meio cia ana 
passado, esta permiliu a melho ramemo dos gr{lficos, 3.ssim como do visua l i­

zador do alinhamento de sequencias, co lo ra~'flo de sequencias de conserva~'ao 

e possihilidade de gravar as especificl ~'oes de an~llise num ficheiro . 

SERVIDORES DE RECURSOS ON-LINE 

Aplica\;oes 

Na Internet tem-se tornado clispo nfve is, nos (iltimos anos uma gr~lI1de 

varieclade de p rogramas ~on- Iine~ , estes programas nao necessita m de insra­

Ia~ao no computador c1ienre e tem capaciclacles l11uiras \ 'ezes superiores 3S 

que conseguimos a l ca n~ar com as micro-computaclores que urilizamos habi­

tualmente. Na maioria dos casos, as capaci clacles desres seI':idores sao postas 
a dispos i~ao cia comunidade, sendo as verdacleiras mais \'a lias tiradas em 

apl ica~6es que requerem gr~mdes capacidacles cle processamento. como a 

i dentifica~ao de homologias au construc;ao g rdfica de estruturas 3-D. Na Iista 

abaixo indicada fi ca m algumas clas aplicc\l;;oes que consic1eramos mais 
inte ressantes. alenamos no en tan(o que os recu rSDS refe riclos SfID. apenas. um3 

amostragem do vas(lssimo leque de aplica~6es disponiveis. 
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Homologia de sequencias (Sequence Homology): 

BlAST 
PSI-BlAST 
FASTA 
HMM 
Smith-Watertnan 
ClustalW 
RepeatMasker 
Translate 
Signal 
Transmembrane 
BLOCKS search 
BlAST -Prodom 

hup:!!'\v"\\ W 0 oehi .nlm. nih 0 gm' I eoj hin! RI.AST! nnh-ne'\\"hhst~Iform-O 
hnp'!!w\"\"w .nchi.olm.niho gm' lcgi-bin / BLAST In ph-psi hlasr 
httn:!!",'\\ \\.). ehi .:1C.ll k/ fast:1 ; , 
http: //o[:lm on·usll.edu / hmmsearch.shlml 
httn:! l ericko genes.nig. 'lc.jp 
http:// phil.ihep.frlNPSA npsa clust:d""·.html 
hIm:! I f tn. genome. w:1."h joQtoo .eelll! cgi-hjo/ Repea tMasker 
http://a rhl.e\"mhs.eolost:1 te .eelu / mol kit/ ! ransla I.e 
http: //w\\"\\' . cbs 0 dtu .elkl services/ SigoalP I index. html;:-sll hm issi on 
http://,,,'\\"\\".eh.emi1net.oro/ sofrware/ Hvl PR EO r orm .h tml 
hltp:1 Iblocks. rhcrc oorlj/ hlocks /hlocks search.hlml 
httn:! 1'\\\\'W.toulol.lse. inra.fr/ prodom!eloct'hb."l form.html 

Previsao de genes (Gene-Prediction): 

GENSCAN 
FGENEH 
GeneID 
Genie 
GRAlL 
SpliceView 
GeneBuilder 
CpG Island 
TATA Signal 
GcnView 
HCPolyA 
GeneFinder 
AAT 
GRAlL 
SpliccView 
GeneBuilder 
CpG Island 
TATA Signal 
GenView 
HCPolyA 
GencFinder 
AAT 

h np :!! gn omic . .'ita nfo rei . eel u I 
htl n:!I.'iearehl:J uneher. hem. tme .eelul 
httn:! ! '\\'\\'\\'1 . im im.es/ oeneicl,hrml 
hrrp: /lw\V\\ Jrllilf\v.orv / seq tools/ genie IJlm l 
Imp: llcomphjo.ornl.gov/ Gra il -1.V 
1m p :! 112=; .itba.mi .cnr. it! -n 'ebgene/ w'\\ "\\'splice\"ie'\\ . html 
http:// I?=;. itha .mi.eor.itl -wehgene/ genehui Ider. htm! 
httn:! I I?"). irh8 . mi ,cn r. ir / genehin / ,\\,\\,\\'cpo ,pi 
lmp: / l iZ,,). itba . mi .em .it/ -\\"ebgeoe/ \\"\\"\\'HC tata .html 
hltp:1 112=; . itba .mi 0 em. itl -webgene/ '\\ \\wgene. htm I 
hun :l l iZ=;. ith:! .mi.cm .it! -welwenel", \\ \\. HC polv:! .11Im! 
http: //seiclio.cshl.oro/ genefinder/ hu1l18 n. htm 
httn :l I genome .cs. mtu .eclul ;:13t. htl11l 
httn:1 Icomnhio.ornl.QO\'!Gr:lil-l. V 
hrrp://IZ"i .itha .mi .cnr. it/ -wehljene/ww'\\'spliee\·ie'\\".hrm! 
http://125.itba.mi.enl'. it/ -weilgene/ oenehuileler. hIm! 
http:// I?'').itha,mi.cnr.ir.!genehin / ,,,,\\wcPo.pl 
http: I ?=; .itha.mi.enr. ir/ -""'ebgene/ '\\\\'\\'I-IC raf:1.hlml 
http:'!/12"i.i lh;1.mj.cor.i t/ -\\·ehgene/ '\\'\\"\\"gene. IJtml 
hno:I/IZ=J.ith:l.mi.cor.i! / -we\)oeneh \"\\"\\"HC polva.html 
http :'!! scielio.c.shl.orgl genefineler/ hllmao. htm 
http :,!/ oeoome.c.s.l11fll.edll!:J:!t.html 

Previsao de estruturas (Structure-Prediction): 
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SSP-RCM 
GOB-SSP 
RNA-SSP 
ICM-SSP 
DSC-SSP 
Predator 
Coiled-coil 
FromAlignment 

hUp:!/dot.imljen.bem.tmeoeelLl:2~~1 / pssprediction , nssp ,hrml 
han: / h hsa !phil.clcrt. n j 11, 00\' :80081 gor. hIml 
Illtp: I I\"\"w,\\·. gene bee .1l1.'iU .sll /''ieITices/ rna2 reduced. hrlll! 
http:!0 4, ~ . 1 ~O.] 7"):7788/ serv/wnreclicrss.htlTl 
Imp:! /bonsai.lif.ient't.llk/ bmm/ else!dsc form align.htm! 
http:// '\\'\\'\\·.cmbl-heidelherg ode/ egi / nrecb lor sen '. pI 
htrp: I Iw""w. isrec. isb-sjh. eh/ SOflW\l fe l COILS form.html 
http:// kestrel.lud'\\·i g.llcl.~le. uk/ zpreel. htllli 



Previsao de dobras (Fold-Prediction): 

UCLA-threading 
123D.threading 
H3p2 

BASES DE DADOS 

http://\\ \\ \\ .. dot'~ mhi.ll c l:t .edU/ pee lplelfischerlTEST / getsec luence . hlm! 
hTtp: ;/\\\\'\\'-lml1lh.ncifcrf.oon -nicka/ rul1 1 )~f) . htI1l1 

http: // ampere.doe-m bi. \ lela .edu :880:;/ suhmir2. html 

o armazenamento cia informa<;ao e lim factor importanre para a bio~ 

inform{ltica, sao necessarios pad roes que permitam u m armazenamento cla 

inforl1l~\(;;ao e clas S1l3S anota~oes de forma a permitir lim rapido acesso e a 

partilha clesta entre as varias bases de dados sem problemas de compati­

biliclade, quer estas sejam de sequencias , genomas, proternas au enzimas . 

As grandes bases de dados permitem lima partilha de dados, entre si, 3umen­

tanclo assim a rentabilizac;ao dos recursos e consequentemenre permitincio 

que toda a cOlllunidade a consulte e se mantenha acttfalizada. 

No caso das bases de ciacios de nucle6tidos estas S~lO fornlatacbs e ins­

critJs numa c.bs quatro grancles bases de dados as quais partilham e ntre si 

as sequencias, estas estao organizadas de acordo com a sua proveniencia 

taxonomica e tipo de sequencia. idenrificada pOl' urna sigla de tres len'as , EST 

(expressed sequence tags). STS (sequel1ce tagged sites), GSS (genomic survey 
seqllel1ces). 

Estas bases de ciacios sao da responsabiliciac.le de instituic;oes governa­

mentais e sem fins lucrativos, sendo pOltanto as referencias consensuais na ,'i rea: 

• Genbank - http ://www.nciJi.nim.nih.gov/ 

• EMBL - http ://,,·ww.ebi.ac.uk/ 

• DDBJ - http ://www.ddhj.nig.ac.jp/ 

• GSDB - http ://,vww.nq;r.org/ 

As bases de dados de protefnas poderiam ser consideradas reclundantes 

devido a serem origin~~das em grande parte , da traduc;ao d e sequencias vindas 

de bases de clados. No entanto, estas tenl a maior parte clas vezes, melhores 

anota~'oes cio que as bases de dacios de nucle6tidos, e algumas chegam a ter 

anota~'oes sobre process os experimentais relacionados com estas, A aplicac;ao 

destas bases de dados insere-se na area cla famnia c.los genes e na func;ao das 

protefnas, Por (Iitimo , antes de apresentar tuna lista de enderec;os , salient3mos 

a qualidacle de uma c.ias bases de clados analisadas. A Swissprot, foi no nosso 
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entender a que mais se clesracou, quer cleviclo a qualidade das suas anora~6es 
como ~I quantidade exisrente. 

SwissProt 
Pir 

Genp<p' 
SPTR 
OWL 
NCBJnr 

http- llww\\" .ehj .llc.l1k! 
hI I n :/ I nbrfll. O"eor~'t'!Q\\"n . Edu, 
hun: www.nchi .nlm.nih.gO\· 
http ·!f"",,·.ehj .:lc .uk 
Imp:' An\,,' .hioinf man .:lc .uk/clhhro,,·st'r/O\'\!L 
Imp: ochi.nlm.ojh.oO\· 

Base de clades de sequencias proteic:1s 
A maior b;l se de clados de prmein:l s anot:lcb 
TJ"Jdll ~':1O (bs sequenci:ls do GenB:1I1k 
SI;\"issPret + SPTRDlAL + TREillALI\E\\;: 
S"'issProt+PIR+Genpepl + \,RL_3<1 
SwissProt + pm + Gen pept + POR + PRf 

O UTRAS HII'ERLlGA<;:OES / CONCLUSAo 

No trabalho realizado, a primeira dificu ldade que encontramos foi 0 

excesso de informa~ao obrigando a 1II1l cl ispencl io de tempo na triagem cia 
mesma de forma a encontrar 0 que realmenre e importante. Tambem encon­
tramos imensos recursos repeticlos ou pura e simples mente desactualizados 
e sem manuten\,~lo. Outra das questoes com que nos clepara mos fo i a fa lta 
de informar;ao em portugues, mesmo ( 0111 0 nosso grande irmao Brasil em 
pie no desenvolvimemo na area cia biorecnologia. Sentimos en tao a necessi­
dade de produzir um espa~o na rede desenvolvido na lingua de Camoes 
(h ttl' :/! bioinforma tica. pt.st). 

o que nao e ncomramos, mas que rambem sentimos necessiclacle foi a 
existencia de mal1uais sobre a {Il'ea, tradllzidos para portllglles e se pOSSIVe! 
d isponfveis na recle. Deixamos entao uma lista de hiperliga\,oes que nos foram 

uteis nest~1 area e du ra nte a el abora~ao deste artigo: 
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• ChttJ) :!/ .... vvl\v. igc. gulben kian.pt) Site do Departamento de Bioinfor­
l1la[ica cia Funcla\,ao Calousre Gulbenkian, com acesso ~tS principais 
bases de dados, assim como informac;oes sabre cursos de bio­
informc"\ tica ; 

• Chttp://w .... vv/.biolinks.com) Site com constanre actlla liza~ao e ll1uitos 
enc\ere~os nao 56 nesta area ; 

• (http: //vr,,vw.b iozentrllm.uni-\vuerzbu rg.de/ biolinks/ hiolin ks. html) 
Indice de hiperliga,oes para bio[ogia molecular, genoma , bioinfor­
ma(iC3, microbiologia, erc. ; 

• (http:// www pllhlic.iastate. edu!-pedro) Pagina de um prof. adjunto 
do Insti tuto Superio r Tecnico, uma das grandes refere ncias no index 
de hiperliga,oes; 



• (http j (,vww.pasteurJr/ rec herche/ BNB/bnh-en.html) l'agina de notas 

e hiperliga,6es da responsabilidllde do famoso lnstituto Pasteur; 

• (http j/www.lv. psu.edu/ jxm57/ biolinks.htmD Uma Iista de endere,os 
de biologia c1assica: 

• (http:/ h nvw.cellbiol.com/ ) Pagina de referenda para quem aborcla a 

area com LIm Macintosh, contem software, prorocolos. hiperliga<;oes, etc. : 

• Chttp://ihscore .clhs.11l11t.edu/biolinks htm) P{lgina com listas de paginas 

de h iperl iga~oes de todas ou quase todas as areas da biologia ; 

• (ilITp:/J"""Thw.expasv.ch/alinks. htIlli) Pilgina mantida pel" Sib switzerland; 

• (http: //s~i .bls . lImkc.eclu/bjol in ks/refe rence.htm!) Uma pagina com actu3-
lizac;ao em Janeiro de 2001, basrante com pi eta e com muitas hiper­

liga,oes; 

• (hrrp:!/\\~v\v.b ioinforma(ica.com ) Pagina com hi perliga~6es para [oelos 

os grandes Instirutos e aplica<;oes de interesse. 
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