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Ementa  

O curso tem como objetivo fornecer ao aluno de pós-graduação conceitos fundamentais e as aplicações 

mais atuais no campo de investigação em proteínas. Situado no contexto da pós-genômica, a disciplina 

permitirá ao aluno a familiarização com etapas essenciais para análises de proteínas, incluindo 

preparação e processamento de amostras, investigação do proteoma por géis 1-DE e 2-DE (uni e bi-

dimensionais), métodos de coloração, digestão em gel e em solução, purificação e separação de 

peptídeos por cromatografia, métodos de ionização aplicados aos peptídeos (“Electrospray” e “MALDI - 

Matrix-Assisted Laser Desorption Ionization”), busca de identidade em bancos de dados e interpretação 

de espectros a partir de dados de fragmentação de peptídeos (“DE NOVO sequencing”). 

 

O curso será ministrado através de aulas teóricas, seminários e aulas práticas obedecendo à seguinte 

disposição: 

 

Tópicos Teóricos e Seminários: 

1. Preparação e processamento de amostras para análise proteômica; 

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

3. Métodos de coloração de proteínas em gel – vantagens e desvantagens; 

4. Métodos de digestão de proteínas em gel e em solução; 

5. Purificação e separação de peptídeos por cromatografia; 

6. Métodos de ionização aplicados a peptídeos - Electrospray e MALDI; 

7. Database searching – busca de identidade a partir de dados: Peptide Mass Fingerprinting e 

fragmentação (MS2); 

8. Interpretação de espectros de fragmentação de peptídeos – DE NOVO sequencing. 

 

 



Tópicos práticos: 

1. Confecção de géis de poliacrilamida/bis para separação de amostras protéicas; 

2. Digestão em gel; 

3. Identificação de proteínas através da combinação espectrômetro de massas e database searching. 

 
Ementa em Inglês 

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 

Ionization), search for identity in databases and interpretation of spectra from peptide fragmentation data 

(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. Ionization 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. 

 

Ementa em Espanhol 

El curso tiene como objetivo proporcionar al estudiante de posgrado los conceptos fundamentales y las 

aplicaciones más actuales en el campo de la investigación de proteínas. Ubicado en el contexto de la 

posgenómica, el curso permitirá al estudiante familiarizarse con los pasos esenciales para el análisis de 

proteínas, incluida la preparación y el procesamiento de muestras, la investigación de proteomas 

mediante geles 1-DE y 2-DE (unidimensionales y bidimensionales). métodos de tinción, digestión en gel 

y solución, purificación y separación de péptidos por cromatografía, métodos de ionización aplicados a 

péptidos (Electrospray y MALDI - Matrix-Assisted Laser Desorption Ionization), búsqueda de identidad 

en bases de datos e interpretación de espectros a partir de datos de fragmentación de péptidos (DE 

NOVO sequencing). 

 

El curso se impartirá a través de seminarios y clases teóricas y prácticas de acuerdo con la siguiente 

disposición: 

 

Temas teóricos y seminarios: 

1. Preparación y procesamiento de muestras para análisis proteómico; 

2. Análisis de proteomas mediante geles 1-DE y 2-DE; 

3. Métodos de tinción de gel de proteínas: ventajas y desventajas; 



4. Métodos de digestión de proteínas en gel y en solución; 

5. Purificación y separación de péptidos por cromatografía; 

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

7. Database searching - búsqueda de identidad a partir de datos: Peptide Mass Fingerprinting e 

fragmentación (MS2); 

8. Interpretación de espectros de fragmentación de péptidos - DE NOVO sequencing. 

 

Temas prácticos: 

1. Producción de geles de poliacrilamida / bis para separar muestras de proteínas; 

2. Digestión en gel; 

3. Identificación de proteínas mediante una combinación de espectrómetros de masas y búsqueda en 

bases de datos. 
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