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概要 
MALDI-TOF MS を使用した蛋白質の解析で、使用

するエッペンドルフチューブのメタノール洗浄のシ
グナルへの影響を調べた結果、メタノール処理を無
くす事により、1000〜2000Da 付近の共雑ピークが大
幅に減少してベースラインが安定し、解析の精度が
高まった。さらに、目的蛋白質に作用させるトリプ
シンの量を減らすことにより、より精度の高い解析
結果を得ることが可能になった。この方法で BSA を
使用し解析したところ、200fmol の蛋白質があれば解
析可能であることが分かった。 

１．はじめに 
近年、プロテオーム解析技術は飛躍的に進歩して

おり、それに伴い解析に用いる蛋白質はより微量に
なる傾向にある。現在COEテクニカルファシリティ
ーでの蛋白質の同定には主にMALDI-TOF MSを使用
しているが、プロテオミクスにおいて重要な位置を
占める質量分析の精度を高めるべくサンプルの調製
の改善を行っている。測定用サンプルはインゲル消
化法[1] [2]で作製しているが、超微量蛋白質の解析の精
度をより高めるためには目的蛋白質固有のシグナル
を鮮明にすることが大切であり、サンプル作製中に
大気中の塵や溶液由来の不純物の混入を抑える工夫
が必要になる。 
以前より蛋白質の解析において、ネガティブピー

クが多数発生し、ベースラインが上がる事により影
響を与えていたため、さまざまな可能性について検
討していた。我々はサンプルの調整に使用するチュ
ーブの中の不純物を除くという理由で別の研究室か
ら調整プロトコールを導入し、エッペンドルフチュ
ーブをメタノールで洗浄していた。このメタノール
処理を無くす事により蛋白質のシグナルにどのよう
に影響を与えるのかをトリプシンをエッペンドルフ
内で自己消化させたものを使用し比較した。 
次に、SDS-PAGE により切り出したゲル中の蛋白

質をトリプシン消化する際に 20μl のトリプシン溶液
を使用していたが、トリプシンの自己消化物のピー
クが非常に大きく目的蛋白質のシグナルが抑えられ
ていた。そこで BSA の標準サンプルを用い、トリプ
シンを 1μl に減らし解析を行った。また、以上の方
法を試した上で現在の測定限界を調べた。 

２．MALDI-TOF MS 解析用サンプルの作製 
   と測定方法 

2.1  トリプシン自己消化物サンプルの作製 
トリプシン（Promega 製）20μg は添付の 50mM 酢

酸溶液 200μl に溶かし、さらに 1.8ml の 5mM の塩化
カルシウムを含む 50mM 重炭酸アンモニウムで希釈
した。20μl（200ng）のトリプシン溶液をメタノール
処理済のエッペンドルフチューブと未処理のものに
それぞれ量り取り 37℃で 16 時間反応させ、自己消化
させた。自己消化したトリプシンのペプチド断片を
C-18 逆相カラムのついたチップ（eppendorf 製）に吸
着させ脱塩した後、サンプルプレートにアプライし、
さらにα-ヒドロキシケイヒ酸（Sigma 製）の飽和溶
液を 0.5μl添加し、MALDI-TOF MSにより測定した。 

 

2.2  トリプシン量を変えインゲル消化した 
    BSA の微量測定用サンプルの作製 
微量測定用の標準物質として BSA（PIEACE 製）

を使用した。BSA を 200fmol（13.2ng）、100fmol（6.6 
ng）に希釈し、SDS ゲル電気泳動で分離した。泳動
ゲルは Critrion Precast Gel 4-12% Bis-Tris （BIO-RAD
製）を使用した。泳動したゲルは質量分析用銀染色
キットにより銀染色した（図１）。比較のために
500fmol（33ng）に希釈した BSA も同時に流した。 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
図１．希釈した BSA を電気泳動後、質量分析用銀

染色キットで染色した 
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染色された 200fmol、100fmol のバンドを切り出し
エッペンドルフチューブにサイコロ状に切断して入
れた。ゲル中の BSA はトリプシン量を 1μl と 20μl
に添加する量を変えインゲル消化法で切断し、ペプ
チド断片をゲルから抽出させた後、減圧乾燥させた
ものを 10μl の 0.1％TFA溶液に溶解しC-18逆相カラ
ムのついたチップ（eppendorf 製）に吸着させ脱塩し
た後、サンプルプレートにアプライした。さらにα-
ヒドロキシケイヒ酸（Sigma 製）の飽和溶液を 0.5μl
添加し、MALDI-TOF MS により測定した。 
 

2.3  分析装置と解析方法 
分析には MALDI-TOF MS（AXIMA-CFR Plus, 島津

/KRATOS 製）を使用。 
蛋白質固有のピークの数値を調べ、Mascot 社の検

索用ソフトに数値を入力し、表示された結果を調べ
た。 

３．解析結果 

3.1  トリプシン自己消化物サンプルの解析 
メタノール処理をしたエッペンドルフチューブで

処理したトリプシンの自己消化物のシグナルを調べ
たところ、多数のネガティブピークがあることが分
かった（図２A,C）。 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
メタノール未処理のものでは 1000〜2000付近の共 
 
ネガティブピークを詳しく解析すると、148 個のピ

ークが確認され、検索ソフトにかけたところ、約半
数の 71個のピークがケラチンであることが分かった。
その他のシグナルについては検索にかからない不明
の物質に由来するピークであった。メタノール未処
理のエッペンドルフチューブを使用したサンプルを
調べるとピークが大幅に減少してベースラインが安
定した。シグナルを詳しく解析したところネガティ
ブピークは５つ存在し、そのうち 2 つがケラチンで
あることが分かった（図２B,D）。 

 

3.2  インゲル消化におけるトリプシン量の 
   検討 

200fmol の BSA に対して、トリプシンを 20μl と
1μl を用いて消化させたものを解析したところ 1μl の
トリプシンで消化した BSA は S/N 比が上昇しサンプ
ル由来のピークがはっきりと確認された。
1400-1600Da 付近ではその様子が顕著に見られ（図３
上）、1μl トリプシンで消化させた BSA のシグナル
で確認されたピークがトリプシン由来のピークが増
えることにより相対的に低下していることが確認さ
れた（図３下）。 

1μl トリプシンで消化させた BSA のシグナルパタ
ーンの中から固有ピークをピックアップしたところ、
52 個のピークが得られ、検索用ソフトにかけたとこ
ろ、トップランクに表示され、BSA 由来のピークが 

 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

図２. A はメタノール処理済み、B は未処理のエッペンドルフチューブを使用し、20μl トリ
プシン溶液を加え 16ｈで 37℃で自己消化させ、シグナルパターンを比較した。C は A、D は B
の 1200-1300 付近のグレイエリアの拡大図。



 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

図３.200fmol の BSA をトリプシン量を変え切断し測定したシグナルパターンを比較した。上のシグナ

ルは 1μlトリプシンで切断し、下は 20μlトリプシンで切断した。矢印は BSAのトリプシン消化断片。

図４.200fmolの BSAをトリプシン量を変え切断し測定したシグナルパターンを検索ソフトにか

けた結果。左は 1μl トリプシンで切断した BSA の検索結果、下は 20μl トリプシンで切断した

BSA の検索結果。 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



16 個あることがわかった（図４左）。一方、20μl の
トリプシンで分解させたものは 27個のピークが得ら
れた。検索の上位には表示され、BSA 由来のピーク
は 8 個確認されたものの、スコアが低くはっきりと
同定されるには至らなかった（図４右）。 
また、質量分析銀染色キットの検出限界である

100fmol の BSA でも同様にトリプシン量を変え、測
定したところ、1μl のトリプシンを加えた BSA では
同定はされなかったものの、6 位にヒットしたのに対
し、20μl のトリプシンを加えた BSA では 18 位であ
った。 

４．まとめ 
サンプル調製に使用するエッペンドルフチューブ

をメタノールで洗浄を行うことにより、ネガティブ
ピークが多数発生し、ベースラインが上がる事によ
って解析に影響を与えていることがわかった。1000
〜2000 付近は最も固有ピークが現れる場所でもあり、
この付近の共雑ピークが大幅に減少してベースライ
ンが安定した。また、ネガティブピークには多数の
ケラチンが含まれていることが分かり、微量でもイ
オン化されやすくシグナルが高く出るという性質が
あるため、固有ピークを打ち消していたことが考え
られる。このケラチンが減少することにより解析の
精度が高まった。これらのことから、メタノール処
理によりチューブ内に大気中の塵やゲル、溶媒由来
の物質が付着しやすくなっていたことが分かった。 
次にトリプシン量を 1μl に減らしてゲル内で消化

させると S/N 比が上昇し、トリプシンのピークに抑
えられていた固有ピークがはっきりと現れるように
なり、より解析精度が高まることが分かった。一方、
従来の方法で用いられている 20μl のトリプシンで分
解させたものは検索の上位には表示されたものの、
スコアが低くはっきりと同定されるには至らなかっ
た。これらの改善を行った結果、現在 BSA で 200fmol
の濃度まで検出限界を大幅に引き上げることに成功
した。 
以上のことより、微量の蛋白質解析においては作

用させるトリプシンの量が非常に大切であることが
わかった。今後はさらなる超微量サンプルに対応す
るべく改善を行っていく予定である。 

謝辞 
MALDI-TOF MSを使用した蛋白質の解析において多
大なるご指導ご協力を頂きました生命環境科学研究
科の川辺洋一助手、日本学術振興会特別研究員の村
山明子研究員に深く感謝いたします。また、本報告
の作成や業務遂行にあたり多大なご協力を頂きまし
た応用生物化学系技術職員の方々に深く感謝いたし
ます。 
 
 
 
 
 
 
 
 

参考文献 
 [1]  Linking genome and proteome by mass spectrometry: 

large-scale identification of yeast proteins from two 
dimensional gels. Proc Natl Acad Sci U S A. 1996 Dec 
10;93(25):14440-5.    
http://www.pnas.org/cgi/content/full/93/25/14440  

 [2] プロテアーゼによるインゲル消化. 谷口寿章「プロテ

オミクス実験プロトコール」秀潤社細胞工学別冊 . 
23-33.2003 



<<
  /ASCII85EncodePages false
  /AllowTransparency false
  /AutoPositionEPSFiles true
  /AutoRotatePages /None
  /Binding /Left
  /CalGrayProfile (Dot Gain 20%)
  /CalRGBProfile (sRGB IEC61966-2.1)
  /CalCMYKProfile (U.S. Web Coated \050SWOP\051 v2)
  /sRGBProfile (sRGB IEC61966-2.1)
  /CannotEmbedFontPolicy /Error
  /CompatibilityLevel 1.4
  /CompressObjects /Tags
  /CompressPages true
  /ConvertImagesToIndexed true
  /PassThroughJPEGImages true
  /CreateJDFFile false
  /CreateJobTicket false
  /DefaultRenderingIntent /Default
  /DetectBlends true
  /DetectCurves 0.1000
  /ColorConversionStrategy /LeaveColorUnchanged
  /DoThumbnails false
  /EmbedAllFonts true
  /EmbedOpenType false
  /ParseICCProfilesInComments true
  /EmbedJobOptions true
  /DSCReportingLevel 0
  /EmitDSCWarnings false
  /EndPage -1
  /ImageMemory 1048576
  /LockDistillerParams false
  /MaxSubsetPct 100
  /Optimize true
  /OPM 1
  /ParseDSCComments true
  /ParseDSCCommentsForDocInfo true
  /PreserveCopyPage true
  /PreserveDICMYKValues true
  /PreserveEPSInfo true
  /PreserveFlatness true
  /PreserveHalftoneInfo false
  /PreserveOPIComments false
  /PreserveOverprintSettings true
  /StartPage 1
  /SubsetFonts true
  /TransferFunctionInfo /Apply
  /UCRandBGInfo /Preserve
  /UsePrologue false
  /ColorSettingsFile ()
  /AlwaysEmbed [ true
  ]
  /NeverEmbed [ true
  ]
  /AntiAliasColorImages false
  /CropColorImages true
  /ColorImageMinResolution 150
  /ColorImageMinResolutionPolicy /OK
  /DownsampleColorImages true
  /ColorImageDownsampleType /Bicubic
  /ColorImageResolution 600
  /ColorImageDepth -1
  /ColorImageMinDownsampleDepth 1
  /ColorImageDownsampleThreshold 4.00000
  /EncodeColorImages true
  /ColorImageFilter /DCTEncode
  /AutoFilterColorImages true
  /ColorImageAutoFilterStrategy /JPEG
  /ColorACSImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /ColorImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /JPEG2000ColorACSImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /JPEG2000ColorImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /AntiAliasGrayImages false
  /CropGrayImages true
  /GrayImageMinResolution 150
  /GrayImageMinResolutionPolicy /OK
  /DownsampleGrayImages true
  /GrayImageDownsampleType /Bicubic
  /GrayImageResolution 600
  /GrayImageDepth -1
  /GrayImageMinDownsampleDepth 2
  /GrayImageDownsampleThreshold 2.00000
  /EncodeGrayImages true
  /GrayImageFilter /DCTEncode
  /AutoFilterGrayImages true
  /GrayImageAutoFilterStrategy /JPEG
  /GrayACSImageDict <<
    /QFactor 2.40
    /HSamples [2 1 1 2] /VSamples [2 1 1 2]
  >>
  /GrayImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /JPEG2000GrayACSImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /JPEG2000GrayImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /AntiAliasMonoImages false
  /CropMonoImages true
  /MonoImageMinResolution 1200
  /MonoImageMinResolutionPolicy /OK
  /DownsampleMonoImages true
  /MonoImageDownsampleType /Bicubic
  /MonoImageResolution 600
  /MonoImageDepth -1
  /MonoImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeMonoImages true
  /MonoImageFilter /CCITTFaxEncode
  /MonoImageDict <<
    /K -1
  >>
  /AllowPSXObjects false
  /CheckCompliance [
    /None
  ]
  /PDFX1aCheck false
  /PDFX3Check false
  /PDFXCompliantPDFOnly false
  /PDFXNoTrimBoxError true
  /PDFXTrimBoxToMediaBoxOffset [
    0.00000
    0.00000
    0.00000
    0.00000
  ]
  /PDFXSetBleedBoxToMediaBox true
  /PDFXBleedBoxToTrimBoxOffset [
    0.00000
    0.00000
    0.00000
    0.00000
  ]
  /PDFXOutputIntentProfile (None)
  /PDFXOutputConditionIdentifier ()
  /PDFXOutputCondition ()
  /PDFXRegistryName (http://www.color.org)
  /PDFXTrapped /Unknown

  /SyntheticBoldness 1.000000
  /Description <<
    /ENU (Use these settings to create PDF documents with higher image resolution for high quality pre-press printing. The PDF documents can be opened with Acrobat and Reader 5.0 and later. These settings require font embedding.)
    /FRA <>
    /DEU <>
    /PTB <>
    /DAN <>
    /NLD <>
    /ESP <>
    /SUO <>
    /ITA <>
    /NOR <>
    /SVE <>
    /KOR <>
    /CHS <FEFF4f7f75288fd94e9b8bbe7f6e521b5efa76840020005000440046002065876863ff0c5c065305542b66f49ad8768456fe50cf52068fa87387ff0c4ee575284e8e9ad88d2891cf76845370524d6253537030028be5002000500044004600206587686353ef4ee54f7f752800200020004100630072006f00620061007400204e0e002000520065006100640065007200200035002e00300020548c66f49ad87248672c62535f0030028fd94e9b8bbe7f6e89816c425d4c51655b574f533002>
    /CHT <FEFF4f7f752890194e9b8a2d5b9a5efa7acb76840020005000440046002065874ef65305542b8f039ad876845f7150cf89e367905ea6ff0c9069752865bc9ad854c18cea76845370524d521753703002005000440046002065874ef653ef4ee54f7f75280020004100630072006f0062006100740020548c002000520065006100640065007200200035002e0030002053ca66f465b07248672c4f86958b555f300290194e9b8a2d5b9a89816c425d4c51655b57578b3002>
    /JPN ()
  >>
>> setdistillerparams
<<
  /HWResolution [1200 1200]
  /PageSize [595.276 841.890]
>> setpagedevice




