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Doktorgradskandidat MSc Trung Tran ved Institutt for biovitenskap har arbeidet intensivt 
med å utvikle metoder for å studere phosphorylation i meneskets cellelinjer og urinprøver 
av prostatakreftpatienter. Han har etablert en generell protokoll for å reprodusere og 
identifisere phosphopeptides (peptider med ytterligere fosfatgruppe(r) på) i prøver med 
forskjellig kompleksitet. Flere tusen phosphopeptides kunne identifiseres i meneskets 
cellelinjer. Ved bruk av 1 ml urin fra pasienter med prostatakreft ble hundrevis av 
phosphopeptides identifisert repetitivt/gjentatte ganger, mens de fleste andre studier har 
brukte rundt 50 ml. Disse resultatene har avdekket effektiviteten av denne protokollen. 
Denne protokollen er relativ enkelt å implementere på en stor skala og har blitt 
implementert på proteomikkernenheten ved Institutt for biovitenskap. 

To egendefinerte/tilpassede databaser er også utviklet for å identifisere peptider som er 
spesielt rettet mot alternative spleisvarianter som vil bidra til å identifisere og studere 
mangfoldet av proteiner gjennom alternativ spleising. Disse databasene gir eksperimentelle 
data for å bevise eksistensen av forskjellige alternative spleisvarianter som genererer 
forskjellige former for proteiner. I tillegg kan databasene enkelt implementeres i generell 
proteomics arbeidsflyt. Trung har også etablert en topunkts kvantifiseringsmetode for å 
fastslå absolutte mengden av målrettede peptider, en slik metode gir bedre kvalitetskontroll 
enn den tradisjonelle ettpunkts kvantifiseringsmetoden. Denne metoden er betydelig 
billigere sammenlignet med den vanlige en punkts kvantifiseringsmetoden hvor AQUA-
peptider brukes. Derfor kan det praktisk talt brukes for absolutt kvantifisering av flere 
proteiner.   
  


