
 

DISCIPLINAS – PRIMEIRO SEMESTRE DE 2025 

 

1) Nome Disciplina:  Introdução à Espectrometria de Massas aplicada a Proteômica 

2) Coordenador: Michel Batista e Fabricio Klerynton Marchini 

3) Professor: Hulyana Brum, Kelly Cavalcanti Machado, Michel Batista, Rodrigo Soares 
Caldeira Brant e Thiago Bousquet Bandini 

4) Carga horária: 30 h 

5) Mestrado e Doutorado: 

Para alunos de Mestrado e Doutorado 

6) Pré-requisitos:  

sem pré-requisitos 

7) Ementa:  

A disciplina abordará conceitos básicos teóricos de proteômica, cromatografia líquida e 
espectrometria de massa (tipos de ionização, analisadores, detectores e equipamentos), 
preparo de amostras proteicas e prática em análise de dados (identificação de peptídeos 
/ proteínas a partir de espectros de massas). Além disso, serão apresentadas aplicações 
da proteômica e os alunos terão a oportunidade de visitar a plataforma e conhecer de 
perto os equipamentos. 
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9) Natureza:   

Teórico-prática, presencial 

10) Observações:  

11) Período: 

De 23 a 27 de Junho de 2025 
08:30 -12:00, 13:30-16:00 

12) Número de alunos: 

10 

13) Aceita alunos externos:  

Sim 
 


