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Caracter del curso Posgrado
Semestre en que se dicta | Impar
Numero de créditos 2
Carga horaria semanal 12 horas tedrico; 8 horas taller practico (concentrado en 1 semana)
(hs)
Previaturas Grado
Cupo Sin cupo

Estructura Responsable:
CYTAL. Enologia y Biotecnologia de las Fermentaciones

D n R n |
Dra. Laura Farina

Docentes Referentes:
Simony Carvalho Mendonga - Universidade Federal do Rio de Janeiro

Objetivos:
El andlisis moderno de espectrometria de masas requiere herramientas informaticas capaces de

procesar grandes voliumenes de datos, realizar extraccidén de caracteristicas, anotar metabolitos y
generar redes moleculares. Este curso responde a esa necesidad mediante el uso de software
abierto y estandares internacionales, incluyendo MSConvert, MZmine, GNPS, MetaboAnalyst y
Cytoscape. Estas herramientas permiten trabajar con datos reales de productos naturales,
alimentos, y otras matrices complejas, por lo que el curso aporta un valor transversal a varias areas
de investigacidn e innovacién.

Contenido:
1. Fundamentos de espectrometria de masas
2. Conversidn y estandarizacion de datos (MS Convert, MZ mine)
3. Procesamiento de datos en MZmine

4. GNPS — Global Natural Products Social Molecular Networking
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5. Visualizacién en Cytoscape
6. MetaboAnalyst

7. Ejercicios practicos con datasets reales
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Espectrometria de masas, herramientas para el procesamiento,
anotacion y visualizacion de datos de MS

Tedrico Practico Laboratorio Otros (*)

Asistencia
Obligatoria

X X
(Taller practico)

Modalidad Flexible

(carga horaria minima)

(*) Especificar (talleres, seminarios, visitas, tareas de campo, pasantias supervisadas, etc.)

Régimen de ganancia:

Exposicién de seminario
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