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Mascot es un motor de búsqueda que usa datos de espectrometría de masas

para identificar proteínas en Bases de Datos 



Entrada de datos

Parámetros de 

búsqueda



Salida de resultados

Proteína 

correctamente 

identificada

Nº de coincidencias con ≥ Score que 

son esperados que ocurran por azar. 

Cuánto más próximo a 0, más 

significativo es el score.
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4700 Reflector  Spec #1 MC[BP = 1262.6, 6015]
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Huella péptidica 

Mascot search

Peaklist
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4700 Reflector  Spec #1 MC[BP = 1262.6, 6015]
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Selección de péptidos 

precursores
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4700 MS/MS Pr ecur sor  1262.67 Spec #1[BP = 473.3, 4863]
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Ion peak list



Datos MSMS (ion peak list)



Salida de resultados de 

Sequence Query (MSMS 

Spectra)



Salida de resultados de Sequence Query 

(Búsqueda combinada de PMF y PFF)


