  

	PROGRAMA CIENTÍFICO (7 Septiembre 2009)

	Sesiones 
	Coordinadores
	Propuestas

	Proteómica cuantitativa
	Miren J. Omaetxebarría (Univ. País Vasco) mirenjosu.omaetxebarria@ehu.es
Eva Rodríguez-Suarez (CIC Biogune)
erodriguez@cicbiogune.es
	Discutir aspectos prácticos: las limitaciones y dificultades técnicas de los distintos protocolos de cuantificación a nivel de marcaje isobárico, instrumentación, software que se utiliza para la cuantificación, etc. 

	Bioinformática 
	Salvador Martínez (CNB-CSIC)
smartinez@proteored.org
Pedro Navarro (UAM)
pnavarro@cbm.uam.es 
	Dar más importancia al debate y a la discusión: 
Se tratarán una serie de temas que serían presentados en una charla corta y luego se iniciaría un debate participativo. Todos los socios de la SEProt voten el/los tema/s más interesante/s para ellos, y así 
estableceríamos de qué tema/s se hablará/n en la sesión. (fecha límite para la votación 1 de octubre). Las votaciones serían a través de 
un mail a los coordinadores (pnavarro@cbm.uam.es y smartinez@proteored.org). Temas:
1. Combinación de motores de búsqueda. --> Obtengo resultados diferentes  en varios motores de búsqueda y no sé cómo combinarlos.

2. Análisis de resultados en proteómica cuantitativa. --> He 
cuantificado miles de scans de miles de péptidos, pero sigo sin saber si 
una proteína cambia de expresión o no... ¿qué herramientas de software 
existen para analizar mis datos?

3. Estándares en informes de experimentos en proteómica (MIAPEs). --> 
Quiero publicar mi experimento y las revistas cada vez me exigen más 
cosas ¿por qué y qué puedo hacer?

4. Herramientas de biología de sistemas. --> Obtengo una lista de 
proteínas enorme de mi experimento de proteómica ¿y ahora qué?

5. Estándares de formato de datos en proteómica. --> Colaboro con varios 
laboratorios o servicios de proteómica y cada uno me envía sus datos en 
un formato diferente ¿qué hago?

6. Software libre en proteómica: ¿Qué recursos bioinformáticos gratuitos y
de libre acceso existen aplicados a proteómica? ¿Qué puedo hacer con ellos?


Dependiendo del o los tema/s elegidos, buscaremos a una persona que dé una charla de media hora o menos introduciendo el/los tema/s, y el resto de la sesión será una mesa redonda. 

Para facilitar el voto también se puede utilizar un sistema de encuestas
online a través del link 
http://www.surveymonkey.com/s.aspx?sm=_2bx6ji2R6L7baHk6fdmsWUw_3d_3d, o poner el link a la encuesta en la página web.

	Modificaciones postransduccionales
	Marina Gay (CSIC/UAB)
mgmbam@iibb.csic.es
Montse Carrascal (CSIC/UAB)
montserrat.carrascal@gmail.com
Antonio Martínez-Ruiz (Hospital de La Princesa)
amartinezr.hlpr@salud.madrid.org

Pablo Martínez-Acedo (UAM)
pmartinez@cbm.uam.es 
	En función del número de ponentes  se podría desdoblar esta sesión:

     PTMs

     Modificaciones redox



	Proteómica animal y vegetal 
	Luis Valledor (Universidad de Oviedo)
luis.valledor@gmail.com
Federico Valverde (CSIC Sevilla)
federico@ibvf.csic.es
	

	Proteómica microbiana y de parásitos
	Aida Pitarch (Universidad Complutense)
apitavel@farm.ucm.es

Antonio Marcilla (Universidad de Valencia)
Antonio.Marcilla@uv.es
Ana Oleaga (CSIC, Salamanca)
Ana.Oleaga@irnasa.csic.es 
Manuel Rodríguez  (Universidad de Córdoba)

bb1roorm@uco.es
	Dar importancia al debate y la discusión. Mesa redonda

	Biomarcadores y patologías humanas
	Angel García (Univ. de Santiago de Compostela)
angel.garcia@usc.es

Cristina Ruíz (INIBIC –A Coruña)
Cristina.Ruiz.Romero@sergas.es
	

	
	
	


