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Â Electrotranferenciadeproteínas(Westernblotting)

Â Secuenciacion química de proteínas (Método de

Edman)

Â Espectrometríademasas

ÂHuella digital de masasde péptidos (PMF, de

Peptide MassFingerprinting)

ÂBúsquedadeionesMSMS

ÂSecuenciación denovo

ÂBasesdedatosy herramientasdebúsqueda



PMF: cada pico del MS representa el 

producto peptídico de un rompimiento
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Spec #1 MC [B P = 1053.6, 44590]
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