PROTEOMICA: TECNICAS Y APLICACIONES

OBJETIVOS:

El objetivo fundamental es formar a profesionales de las Ciencias de la Salud
en las tecnologias protedmicas, con especial énfasis en:

Andlisis de proteomas mediante separacion de las mezclas proteicas por
electroforesis bidimensional (2D) o cromatografia.

Analisis de péptidos mediante espectrometria de masas para la identificacion
de proteinas por huella peptidica o fragmentacion.

Protedmica de expresion diferencial (DIGE, iTRAQ, SILAC, etc.).

Manejo de bases de datos y herramientas bioinformaticas para el analisis de
proteinas y la integraciéon de los resultados obtenidos en los experimentos
proteémicos.

Para ello se ofreceran los conocimientos tedrico-practicos necesarios para
comprender y manejar la metodologia protedmica, asi como una vision del
estado actual del tema, sus aplicaciones y posibilidades.

PROGRAMA:

e Introduccion.
— Protedmica: perspectivas y posibilidades.
— Introduccién a la tecnologia Protedmica.

e Protedmica.

— Preparaciéon de extractos proteicos. Proteomas y subproteomas.

— Electroforesis mono y bidimensional de proteinas.

— Técnicas inmunoldgicas de andlisis de proteinas.

— Cromatografia de péptidos.

— Espectrometria de masas MALDI-TOF. Identificacion de proteinas
mediante huella peptidica.

— Espectrometria de masas en tandem (MS/MS): secuenciacién de
péptidos.

— Modificaciones post-traduccionales.

— Analisis de complejos protéicos.

— Expresion de proteinas y chips de proteinas.

— Protedmica de expresién diferencial en gel, DIGE.

— Protedmica de expresion sin gel: ICAT, iTRAQ, SILAC.

— Aplicaciones de la protedbmica en el campo de la Biomedicina:
desarrollo de vacunas y métodos de diagndstico.

— Biotecnologia en la era post-gendmica.

— El Proteoma humano.

— ProteoRed (Red de Servicios de Protedmica) y EUPA (Asociacion
Europea de Sociedades de Protedmica).

e Bioinformatica.

— Programas de andlisis y comparaciéon de geles bidimensionales.

— Andlisis bioinformético de los espectros para la identificacién de
proteinas mediante huella peptidica, etiqueta de secuencia y
secuenciacion de novo.

— Bases de Datos de proteinas.

— Comparacion de secuencias. BLAST y Psi-BLAST. Comparaciones
multiples.



— Busquedas de homologos en bases de datos secundarias.
— Herramientas de analisis de secuencias proteicas.
— Integracién de datos:
- LIMS.
- Busqueda dinamica de informacion a partir de bases de datos
bioldgicas (PIKE).
- Busqueda de informacion a partir de textos bibliogréaficos
(Text Mining).
- Representacion grafica de los datos.

ACTIVIDADES PRACTICAS:

Obtenciéon y cuantificacién de extractos proteicos totales.

Andlisis proteico mediante “wenstern blotting”.

Electroforesis bidimensional de proteinas.

2d-dige: uso de fluorocromos para proteémica de expresion (demostracion).
Identificacion de proteinas mediante huella peptidica.

Identificacion de proteinas mediante etiqueta de secuencia.
Secuenciacion de novo.

Identificacién de proteinas en soluciéon mediante cromatografia liquida
acoplada a electrospray y espectrometria de masas en tandem (trampa
idnica y g-tof).

Protedmica de expresion sin gel mediante itrag (demostracion).
Bioinformatica.
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