
プロテオミクス研究技術⽀援

質量分析受託解析のご案内
神⼾理研の質量分析室では、共同研究の形で各種プロテオミクス解析の研究技術⽀援
に取り組んでおります。専任の研究員が、研究者の各々のニーズに合わせて対応し、
プロテオーム研究の遂⾏をサポートします。研究⽬的に合わせてご活⽤ください。

理研では、⺠間企業や⼤学研究機関からのご要望に応じて、研究・技術協⼒をスムーズに実施できる
受託試験制度を整えております。(詳細) 
https://www.riken.jp/medialibrary/riken/outreach/collaboration/kenkyu.pdf

新規の相談・お申し込み ２０２３年５⽉８⽇〜 ２０２３年１１⽉３０⽇

解析サンプル提出期間 ２０２３年６⽉１⽇〜 ２０２３年１２⽉２２⽇

＊解析の混雑状況によって、新規共同研究の受け⼊れを⼀時休⽌することがあります。
＊2023年度予算による⽀払いをご希望される場合は、必ず2023年12⽉中にお申し込みください。

受付期間

【お問い合わせ先】
理化学研究所 ⽣命機能科学研究センター BDR
無細胞タンパク質合成研究チーム プロテオミクス研究⽀援担当︓中川
場所︓理研神⼾キャンパス 融合連携イノベーション推進棟（IIB）S503
Email︓ mass-spec@riken.jp

タンパク質同定︓Protein Identification
タンパク質相互作⽤解析 Affinity purification mass spectrometry (AP-MS)

・近位依存性標識（BioID, TurboID、etc.)
・免疫沈降法 (IP-MS)
・タグ精製法 (GFP, Flag, Biotin, Myc, HA, TAP etc.）
・GST-pull down assay etc.

 
タンパク質定量︓Quantitative Proteomics
網羅的同定解析・ノンターゲット定量解析

・ラベルフリー定量（Label Free Quantification)
・ラベル化定量（SILAC、 Isobaric labeling）
ターゲット定量解析

・ MS-QBiC︓安定同位体標識ペプチドを⽤いたターゲット解析

翻訳後修飾解析︓Post Translational Modification (PTM)
リン酸化、アセチル化、メチル化、ユビキチン化、SUMO化, 脂質修飾、
N-末端・C-末端決定、S-S結合部位決定 etc.

クロスリンク質量分析︓Cross-link mass spectrometry (XL-MS)
タンパク質複合体の⽴体構造解析

主な⽀援内容

https://www.riken.jp/medialibrary/riken/outreach/collaboration/kenkyu.pdf


【解析料】 １ゲル⽚につき︓22,000円（税込）

複合体構成因⼦群の同定解析１レーンにつき︓110,000円（税込）

ショットガン解析 1run︓22,000円（税込）

【必要なタンパク量】同定解析︓≧ fmol (≒ng)、銀染⾊でバンドが薄く⽬視できる程度。
翻訳後修飾解析︓ ≧ pmol (≒µg)、CBBではっきり濃く染まる程度
クロスリンク質量分析︓ ≧ pmol (≒µg)、タンパク量が多いほど良い

LC-MS/MSシステム (イオン源 nano-ESI)
ADVANCED UHPLC + Orbitrap Velos Pro (ThermoFisher社)

Vanquish Neo UHPLCシステム+ Orbitrap Eclipse(ThermoFisher社)

プロテオミクス解析データベース＆Software
MASCOT2.8 (MATRIX SCIENCE社), Proteome Discoverer2.5 (ThermoFisher社), 

Scaffold 5.2 (MATRIX SCIENCE社), PEAKS Studio 11 (BSI solutions社), 

Skyline (MacCoss Lab),  MaxQuant (Max Plank ins.), StavroX/Mero X/XlinkX

【⽀援内容詳細】

【解析の流れ】

③ 事前打ち合わせ（遠⽅の⽅はメール対応可）

マス測定⽤ペプチドサンプルの調製
↓

LC-MS/MS測定
↓

MASCOTによるデータベース検索

⑥ 質量分析室で解析

Scaffold ⼜は Proteome Discoverer
その他、データファイルの作成

（所外にも対応可能）

MASCOT server
（神⼾研所内ネットワーク専⽤）

⑦ 結果報告（e-mail）

1ゲル⽚

1 レーン

切り出して1.5ml tubeに保存

ゲル⽚サンプルの場合 レーン解析の場合

ゲルを切り分けずに
ハイブリバック等に保存

⑤ サンプルの受け渡し（クール便による郵送）

② 共同研究の申し込み（メール対応可）

④ 受託試験⼿続（メールおよび郵送）

① お問い合わせ︓ mass-spec@riken.jp
当⽅の受注⽅針・お⽀払い⽅法のご説明

＊電話による新規お問い合わせは受け付けておりません。
＊ご依頼内容によってはお引き受けできないことがございます。

＊納期は約１ヶ⽉（混雑状況により変動します）

★ 事前にゲル画像から⽬的のバンドが同定可能か等、ご相談に応じます。
★ 解析に関する事前のご相談、解析結果についてのディスカッション、

部屋や装置の⾒学等、お気軽にご連絡ください。
★ 研究内容の背景／概要および⽬的、解析試料の由来など解析の詳細を

お聞かせ頂きますので、ご協⼒のほどよろしくお願いいたします。
★ 解析は必ず研究室⻑の承認を得た上でお問い合わせください。
★ 本技術⽀援は共同研究として実施いたします。共同研究は研究室⻑もしくは

プロジェクトのリーダーに当たる⽅よりお申し込みください。
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