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TRYPSIN  DIGESTION  REPORT-­  Nov.  2018  
The  students  are  separated  into  a  total  of  8  groups.  Trypsin  digestions  were  performed  at  37  degree,  
and  samples  were  taken  at  three  different  timepoint:  5min,  10min  and  30min.  Time  0  min  was  used  
as  the  control.  

  

	
  

From  left  to  right:  Marker,  0  min  (group  1),  5  min  (group  1),  10min  (group  1),  30min  (group  1),  0min  
(group  2),  5  min  (group  2),  10min  (group  2),  30min  (group  2)  

  

  
From  left  to  right:  Marker,  0  min  (group  3),  5  min  (group  3),  10min  (group  3),  30min  (group  3),  0min  
(group  4),  5  min  (group  4),  10min  (group  4),  30min  (group  4)  
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From  left  to  right:  Marker,  0  min  (group  5),  5  min  (group  5),  10min  (group  5),  30min  (group  5),  0min  
(group  6),  5  min  (group  6),  10min  (group  6),  30min  (group  6)  

	
  

	
  

From  left  to  right:  Marker,  0  min  (group  7),  5  min  (group  7),  10min  (group  7),  30min  (group  7),  0min  
(group  8),  5  min  (group  8),  10min  (group  8),  30min  (group  8)  

The  smallest  protein  band  observed  for  digestion  carried  out  by  most  groups,  is  around  13-­14  kDa.  
According  to  trypsin  recognition  sites  (amino  acids  )  this  single  band  could  be  further  digested  into  4  
smaller  polypeptides  with  the  following  molecular  masses  (Da):  
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If  you  insert  these  peptide  masses  as  a  query  in  Mascot  (Figure  below):  

-­  http://www.matrixscience.com/search_form_select.html  

-­  peptide  mass  finger  
(http://www.matrixscience.com/cgi/search_form.pl?FORMVER=2&SEARCH=PMF)  

  

The  output  file  generated  (Figure  below)  identifies  the  protein  as  human  FMO3  with  a  score  of  66.  
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