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OBJETIVOS 

Workflow específico para identificação e quantificação de proteínas no software MaxQuant, 

para amostras processadas por nanoLC-MS/MS em abordagem bottom-up1, label-free, e com 

aquisição de espectros em modo Data-dependent acquisition. 
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1 Digestão das proteínas com a enzima tripsina, alquilação dos resíduos de cisteínas livres com 
iodoacetamida.  
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OBSERVAÇÕES 

As imagens apresentadas aqui referem-se à versão 2.6.3.0 do MaxQuant. 

Os valores default da maioria dos parâmetros do software serão mantidos, e você só precisará 

ajustar poucos deles.  

Na interface gráfica do software, ao passar o ponteiro do mouse sobre o nome do parâmetro, 

mostra-se uma caixa de texto explicando a função/detalhes do mesmo. 

Antes de iniciar a busca/quantificação das proteínas, certifique-se de que você tem no PC: a) os 

arquivos brutos (ex : formatos ABSciex : *.wiff ; MzXml : *.mzxml ; Thermo : *.raw ; Uimf : 

*.uimf ; Agilent : *.d ; Bruker : *.d) oriundos da análise das amostras no espectrômetro de 

massas; b) o arquivo fasta (formato *.fasta, descomprimido) contendo todas as proteínas do 

organismo em estudo (Homo sapiens, Mus musculus, etc). Esse banco de dados pode ser 

baixado, por exemplo, do site Uniprot :   https://www.uniprot.org/  

Informações adicionais sobre a configuração da análise no MaxQuant podem ser encontradas 

em: https://cox-labs.github.io/coxdocs/MQ_FirstSteps.html  

 

PROTOCOLO 

1) Download do software MaxQuant 

a) Siga as instruções descritas em: https://www.maxquant.org/ 

 

2) Carregamento dos dados brutos 

a) Na parte superior do software, há seis guias. A primeira delas é “Raw data”. Nela, clique 

em “Load”2 e selecione os arquivos que contém seus dados brutos. Você pode 

selecionar qualquer número de arquivos.  

 

 
2 Ou “Load folder” no caso de arquivos Agilent (*.d) e Bruker (*.d). 

https://www.uniprot.org/
https://cox-labs.github.io/coxdocs/MQ_FirstSteps.html
https://www.maxquant.org/
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b) Selecione todos os arquivos carregados, e clique em “No fractions”3 para preencher a 

coluna “Experiment” automaticamente com os nomes das amostras (alternativamente, 

você pode preencher os nomes um a um, selecionando a amostra respectiva e clicando 

em “Set experiment”).  

 

3) Aba “Group-specific parameters” 

a) Type: aqui especifica-se o tipo de experimento realizado (Standard, DIA, TMT, SILAC, 

etc). No nosso caso, manter “Standard” (que refere-se a experimento de tipo DDA). 

b) Digestion: especificar a(s) protease(s) empregada(s).  

c) Modifications: manter as seleções default caso tenha feito alquilação das cisteínas livres 

com iodoacetamida. Caso tenha interesse em analisar modificações pós-translacionais 

(PTMs) específicas, incluir as modificações desejadas em “variable modifications”. 

d) Label-free quantification: alterar de “None” para “LFQ”, mantendo os demais 

parâmetros inalterados. 4 

 

 
3 Válido no caso de as amostras não terem sido fracionadas (bandas de gel, HPLC offline, etc). 
4 São necessários pelo menos dois arquivos brutos para o processamento da quantificação relativa LFQ. 
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4) Aba “Global parameters” 

a) Sequences: clicar em “Add” para selecionar o banco de dados (arquivo *.fasta, 

descomprimido). Clicar sequencialmente em “Identifier rule”, “Description rule”, 

“Taxonomy rule”, “Taxonomy ID” e “Variation rule”, selecionando/indicando os 

parâmetros adequados (quando houver). Por fim, clique em “Test” para verificar se o 

banco de dados foi corretamente cadastrado (as 100 primeiras proteínas do banco serão 

mostradas – atente-se para que o nome das proteínas esteja aparecendo na última 

coluna – isso indica que o software está realizando a leitura do banco de forma correta). 
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b) Identification: em “Min. peptides” alterar para 2, e em “Min. unique peptides” alterar 

para 1. Ativar a opção “Match between runs” para transferência de identificações entre 

amostras (opção válida apenas quando se tem amostra semelhantes entre si: mesmo 

organismo, mesmo método de preparo, mesmo compartimento celular, e etc). 
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5) Iniciar a análise 

a) Na parte inferior esquerda da tela, indicar o número de processadores do computador 

a serem utilizados, e clicar em “Start”. Em seguida, você poderá monitorar o progresso 

da análise na guia “Performance”. Uma janela pop-up dizendo “Done” aparecerá 

quando o MaxQuant terminar o processamento.  
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6) Resultados 

a) Todos os arquivos de resultados aparecerão na pasta …\combined\txt como arquivos 

de texto delimitados por tabulações. Um documento pdf com uma descrição de todas 

as colunas em todas as tabelas será gravado em…\combined\txt\tables.pdf. 

 

 

 

b) Na aba “Visualization” é possível inspecionar cromatogramas, espectros MS1, MS2, 

modificações, etc. 
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