
 
 

1) DADOS DA DISCIPLINA: 

 Título: Fundamentos em Proteômica e suas Aplicações na Ciência Animal 

 Tipo: Optativa 

 Nível: Mestrado/Doutorado 

 Código: FV----- 

 No de créditos: 03 

 Carga horária: 45 h 

 
 

2) 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 
os fundamentos de proteômica permitirão ao aluno a familiarização com etapas essênciais para 
análises de proteínas, incluindo preparação e processamento de amostras, investigação do proteoma 
por géis 1-DE e 2-DE (uni e bi-dimensionais) e por label free*, 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 em bancos 
de dados e interpretação de resultados.  

 

 

3) CONTEÚDO PROGRAMÁTICO: 

 Apresentação do curso, entrega de cronograma e introdução a proteomica 

 Por que estudar proteomica? Onde se aplica? Animais zootecnicos 

    Estudos que justificam estudos proteômicos em animais 

 Fundamentos de purificação de proteinas 

 Técnicas de extração de proteinas 

 Técnicas de separação de proteinas 

 Métodos de coloração de proteínas 

 Aquisição e análise de imagens dos géis 

 Conceitos básicos de espectrometria de massas 

  Reconstrução de redes de informações biológicas 
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