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O curso tem como objetivo fornecer ao aluno de pds-graduacao conceitos fundamentais e as aplicacdes
mais atuais no campo de investigacdo em proteinas. Situado no contexto da pds-gendmica, a discipling]
permitira ao aluno a familiarizacdo com etapas essenciais para andlises de proteinas, incluindo
preparacdo e processamento de amostras, investigacdo do proteoma por géis 1-DE e 2-DE (uni e bi-
dimensionais), métodos de coloracdo, digestdo em gel e em solucdo, purificacdo e separacdo de
peptideos por cromatografia, métodos de ionizacao aplicados aos peptideos (“Electrospray” e “MALDI -
Matrix-Assisted Laser Desorption lonization™), busca de identidade em bancos de dados e interpretacao
de espectros a partir de dados de fragmentacdo de peptideos (“DE NOVO sequencing”).

O curso sera ministrado atraves de aulas tedricas, semindrios e aulas praticas obedecendo a seguinte
disposicao:

Tdpicos Tedricos e Seminarios:

1. Preparacdo e processamento de amostras para analise proteémica;

2. Anélise do proteoma por géis 1-DE e 2-DE;

3. Métodos de coloracao de proteinas em gel — vantagens e desvantagens;

4. Métodos de digestdo de proteinas em gel e em solugéo;

5. Purificagéo e separacéo de peptideos por cromatografia;

6. Métodos de ionizacdo aplicados a peptideos - Electrospray e MALDI;

7. Database searching — busca de identidade a partir de dados: Peptide Mass Fingerprinting e
fragmentagéo (MS2);

8. Interpretacdo de espectros de fragmentacédo de peptideos — DE NOVO sequencing.




Topicos praticos:

1. Confecgdo de géis de poliacrilamida/bis para separa¢do de amostras protéicas;

2. Digestdo em gel;

3. ldentificacdo de proteinas através da combinacdo espectrometro de massas e database searching.

JEmenta em Inglés

The course aims to provide the graduate student with fundamental concepts and the most current
applications in the field of protein research. Set in the context of post-genomics, the course will allow|
the student to become familiarized with essential steps for protein analysis, including sample preparation
and processing, proteome investigation by 1-DE and 2-DE (one and two-dimensional) gels. staining
[methods, gel and solution digestion, purification and separation of peptides by chromatography,
ionization methods applied to peptides (Electrospray and MALDI - Matrix-Assisted Laser Desorption|
lonization), search for identity in databases and interpretation of spectra from peptide fragmentation datal
(DE NOVO sequencing).

The course will be taugh through seminars and theoretical and practical classes according to the
following provision:

Theoretical Topics and Seminars:

1. Preparation and processing of samples for proteomic analysis;

2. Proteome analysis by 1-DE and 2-DE gels;

3. Protein gel staining methods — advantages and disadvantages;

4. Methods of digestion of proteins in gel and in solution;

|5. Purification and separation of peptides by chromatography;

6. lonization methods applied to peptides - Electrospray and MALDI,

7. Database searching — identity search from data: Peptide Mass Fingerprinting and Fragmentation
(MS2);

8. Interpretation of peptide fragmentation spectra — DE NOVO sequencing.

|Practical topics:

1. Production of polyacrylamide/bis gels for separating protein samples;

2. In gel digestion;

3. Protein identification through a combination of mass spectrometers and database searching.

JEmenta em Espanhol

El curso tiene como objetivo proporcionar al estudiante de posgrado los conceptos fundamentales y las
aplicaciones mas actuales en el campo de la investigacion de proteinas. Ubicado en el contexto de la
posgendmica, el curso permitira al estudiante familiarizarse con los pasos esenciales para el analisis de
proteinas, incluida la preparacién y el procesamiento de muestras, la investigacion de proteomas
mediante geles 1-DE y 2-DE (unidimensionales y bidimensionales). métodos de tincién, digestion en gel
y solucion, purificacion y separacion de péptidos por cromatografia, métodos de ionizacion aplicados a
|péptidos (Electrospray y MALDI - Matrix-Assisted Laser Desorption lonization), busqueda de identidady]
en bases de datos e interpretacion de espectros a partir de datos de fragmentacion de péptidos (DE
NOVO sequencing).

El curso se impartird a través de seminarios y clases tedricas y practicas de acuerdo con la siguiente
|disposicion:

Temas tedricos y seminarios:

1. Preparacién y procesamiento de muestras para analisis proteémico;
2. Andlisis de proteomas mediante geles 1-DE y 2-DE;

3. Métodos de tincion de gel de proteinas: ventajas y desventajas;




4. Métodos de digestion de proteinas en gel y en solucion;

5. Purificacion y separacién de péptidos por cromatografia;

|6. Métodos de ionizacion aplicados a péptidos - Electrospray and MALDI;

7. Database searching - busqueda de identidad a partir de datos: Peptide Mass Fingerprinting e
fragmentacion (MS2);

8. Interpretacion de espectros de fragmentacion de péptidos - DE NOVO sequencing.

Temas practicos:

1. Produccion de geles de poliacrilamida / bis para separar muestras de proteinas;

2. Digestion en gel;

3. ldentificacion de proteinas mediante una combinacion de espectrémetros de masas y blusqueda en
|bases de datos.
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