Tabla 2. Comparación del actual uso de ESI-MS y UV-MALDI-MS en el análisis de proteínas.

	Proteína degradada enzimáticamente


	Proteína intacta

y

Modificaciones post-transduccionales
	Complejo proteico



	Método de ionización
	Requerimiento de pureza

del analito
	Huella peptídica
	LC/MS y

2D-LC/MS

(ifenado)
	Secuenciación

 “Bottom-up”

(“Genoma” y

“A novo”) 
	PM


	Secuenciación

“Top-down” a

	

	UV-MALDI
	-Proteína c/ o sin sales.

-Mezclas de proteínas.
	SI

(sobre la mezcla)
	NO
	SI
	SI
	NO
	NO

	ESI
	-Proteína pura.
	SI

(luego de LC ó 2D-GE)
	SI
	SI
	SI
	ESI/FT-ICR con excitación por ECD y IRMPD
	SI


            a Ver detalles en ref. [19].






