
UniScoreを用いるjPOST-PTM解析への展開

False Discovery Rate, False Localization Rate を制御しつつ、信頼度の高い翻訳後修飾解析を行うには？課題
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PSM at FDR=1% by different search engines
Dataset:JPST000200(5 files)

Tryptic peptides from HeLa cells, by Thermo Q-Exactive with 8h gradient • based on peak annotation in MSMS
• search engine independent
• MS instrument independent
• search DB independent 
• can be used as universal score for peptide identification

UniScore to unify the results from different sources

UniScore =  #Total matched ions ＋ #Total AAs in seq tag
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Site Flanking Ion Presence (sFIP)の導入

MSMSスペクトル解析

Conclusions

 翻訳後修飾サイト局在を判定するための新規指標 Site Flanking Ion Presence (sFIP) を提案
 sFIPはUniScoreのピークアノテーションから算出可能
 従来法(MaxQuant-PTMscore)との比較で、UniScore-sFIPはより多くのリン酸化修飾サイト同定を実現
 国際プロジェクトPTMeXchange との連携をすすめる予定
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同定リン酸化ペプチド数の比較
（リン酸基のlocalizationは考慮せず）
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UniScoreを利用するPhosphosite Localizationの新規指標
⇒ sFIP (site Flanking Ion Presence)

リン酸化サイト局在位置の同定
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