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サンプル中に存在するタンパク質を
事前に知る必要がなく、再現性が高
く選択的な結合を実現します。当社
独自のナノ粒子は、プロテオームを
偏りなく解析できるように設計され
ています。少量しか存在しないタンパ
ク質も検出できるようになり、血漿サ
ンプル中に存在するあらゆるタンパ
ク質を観察できるようになります。

調節可能な物理化学的特性

独自の物理化学的特性を活かし、多
様なデザインを幅広く組み合わせて
構成可能です。複数のナノ粒子を組
み合わせることで、サンプル中のプロ
テオフォームの多様性を網羅的に調
査することが可能です。

シンプル&スケーラブル

Seer のアプローチは、サンプル、ラ
ボ、実験を問わず、再現性の高いパフ
ォーマンスを実現します。プロセスは
自動化され、使いやすく、ワークフロ
ーを大幅に簡素化し、プロテオミク
ス・ラボの複雑さを 96 ウェルプレー
トにまで低減します。

PROTEOGRAPH® PRODUCT SUITE 

これまでにない方法でプロテオーム解析

プロテオームの複雑さをより深く理解するためには、タンパク質バリアントの多様性と、それらが生物学的に果たす
役割を研究する必要があります。既存のプロテオミクス技術の根本的な課題は、生物学的複雑さに匹敵する深さ、範
囲、スケールに到達できないことです。

Seer ナノ粒子により、プロテオームを新たな方法で探索することが可能
Seer は、独自の物理化学的特性を持つナノ粒子を設計することで、血漿などの複雑なサンプル中のプロテオームを
迅速かつスケーラブルなワークフローで深く偏りなく解析することを可能にする独自のアプローチを開発しました。

Proteograph Product Suite
Proteograph Product Suite は、消耗品、サンプル調製自動分注機、解析ソフトウェアで構成される自動化ソリューショ
ンです。 LC-MS/MS に依存しないように設計されているため、あらゆるラボにおいて、バイアスなく、詳細かつ迅速な
プロテオミクス研究を大規模に導入することを容易にします。
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研究スケールに合わせて拡張できるワークフロー
装置は各サンプルを 2 つのアリコートに分割し、各アリコートにナノ粒子を添加します。それぞれ異なる機能を持つ
ナノ粒子は、サンプルに含まれるタンパク質から、その粒子の特性に基づいて選択された特異的かつ再現性のあるコ
ロナを生成します（ステップ①）。次に、サンプルはインキュベートされ、ナノ粒子の磁性を利用して洗浄されます（ステ
ップ②）。洗浄後、タンパク質は粒子上で直接変性・分解され、トリプシンペプチドが生成されます（ステップ③）。トリ
プシンペプチドは、装置内で固相抽出法を用いて精製されます。これらのペプチドは乾燥され、質量分析計にインジ
ェクションする準備が整います（ステップ④）。ダイナミックレンジの再現性の高い圧縮により、より多くのタンパク質を
より短時間で定量することが可能になります。Proteograph Analysis Suite（ステップ⑤）を使用してデータ解析に進み
ます。
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• 掲載内容は 2025 年 4 月現在のものです。
• 掲載内容は予告なしに変更する場合がありますので予めご了承ください。
• 掲載製品は試験研究目的のみにご使用いただけます。
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