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质谱(mass spectfometry，MS)是带电原子、分子或分子碎

片按质荷比(或质量)的大小顺序排列的图谱。MS的开发历

史要追溯到1906年Thomson发明的抛物线MS装置[。。电喷

雾电离和基质辅助激光解吸电离是诞生于80年代末期的两

种软电离技术。这两种技术的出现被公认为是MS学中的革

命性突破。他们具有高灵敏度和高质量检测范围，使得对分

子量高达几万到几十万的生物大分子进行准确分析成为可

能，从而使MS技术真正走人生命科学领域。MS技术在生命

科学领域的应用为MS的发展注入了新的活力，并形成了独

特的生物MS技术【2’。

MS分析的原理是将样品转化为运动的带电气态离子，

在磁场中按质荷比大小分离并记录的分析方法。不同质荷比

的离子聚焦于不同点上，其焦面接近于平面，在此处用检测

系统进行检测即可得到不同质荷比的谱线，即MS。通过MS

分析，可以获得分析样品的分子量、分子式和分子结构等多

方面的信息”J。

医学领域中常用的MS技术主要有电喷雾MS技术、基

质辅助激光船吸附MS技术、快原子轰击MS技术、同位素

MS技术。与具有高效分离能力的色谱法联用使得混合体系

分离、鉴定乃致定量分析一次性完成成为可能，如气相色谱一

质谱联用(gas chromatography—mass spectrometry，GC～MS)技

术、液相色谱一质谱联用(1iquid chromatography—mass spec—

tromet珂，I．C—MS)技术等。

近年来，MS技术在国内医学领域的应用越来越受到重

视。通过在维普数据库及中国学术期刊数据库的检索(检索

主题词为质谱技术)，显示2000年之前有关MS技术的文章

很少，而到了2002年之后逐渐增多，仅2004和2005年两年

就达43篇之多，但与国外的相关研究相比还是非常少的。各

数据库相关文献搜索数量见表1。

1 MS技术在检验医学中的应用

生物MS技术可以提供快速、易解的多组分分析方法，且

具有灵敏度高、选择性强、准确性好，其应用范围远超过放射

免疫分析法和化学分析法[41；生物MS在检验医学中主要用

于生物体内组分序列分析、结构分析及含量测定等。本文主

表l 1979—20¨年MS技术相关文献检索结果(篇)

注：MEDLINE检索方法：检索“简要”中包含“mass spectmmetry”

或“MS”一词者；维普、中国全文期刊数据库和MEDLINE数据库检索

结果截至2011年12月

要从以下6个方面进行介绍。

1．1 单个组分检测 MS技术在检验医学中应用较早并且较

广泛的是采用GC—MS对小分子生物标志物的检测。目前，MS

技术用于检测氨基酸、脂肪酸、维生素、微量元素等几十种小

分子生物标志物，方法也较完善，如激素的检测和利用串联

质谱法检测新生儿氨基酸、游离肉毒碱和酰肉碱。其中，串联

质谱技术因其具有高度灵敏而成为筛查苯丙酮尿症患儿血

液中苯丙氨酸浓度的首选方法，在新生儿筛查中发挥越来越

大的作用一“。

大分子生物标志物按其结构可分为蛋白质、糖蛋白和核

苷酸。临床实验室通过MS技术测量代谢物浓度，检测与疾病

有关的异常功能蛋白和结构蛋白等，为疾病诊断提供依据。

与传统方法相比，MS技术具有操作简便、省时、结果直观等

特点。

1．2肿瘤标志物检测 肿瘤标志物的检测是生物MS技术

在检验医学应用中最为突出的一个方面。肿瘤标志物是由肿

瘤组织自身产生，可反映肿瘤存在和生长的一类生化物质。

其存在或量变可以提示肿瘤的性质，借以了解肿瘤的组织发

生、细胞分化、细胞功能，以帮助肿瘤的诊断、分类、预后判断

以及治疗指导。然而目前的肿瘤标志物敏感性和特异性均不
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高，因此临床急需找到新的肘，瘤标志物。在肿瘤早期，蛋白质 环孢霉素、他克莫司(FK506)和西罗莫司(雷帕霉素)的浓度，

水平就可出现细微但重要的改变。。生物MS技术正是利用 变异系数为2．4％一9．3％，准确率超过95％。

这一变化，基于蛋白质组学水平来寻找新的肿瘤标志物。生 1．6其他 生物MS技术存医用生物材料，女u人工血中活性

物MS技术具有快速、灵敏、高通量等特点，已广泛应用于寻 物质的纯度、浓度及结构等研究中也有较大的潜在用途。代

找肿瘤标志物的研究rk Wang等“通过免疫组化与LC—Ms／ 谢物组、蛋白质组、基冈组的分析间的相互作用将是今后几

MS技术证实豆荚蛋白足卵巢癌诊断和预后的重要标志物。 年我们面临的主要挑战，临床化学家可以运用MS等联用技

另外，生物MS技术在肝癌、乳腺癌、肺癌等肿瘤标志物检测 术燎别出与疾病有关系的代谢物组，然后通过对蛋白质和

中的应用也越来越广泛19。1⋯。 (或)DNA的分析对鉴别进行验证，连同其他的临床信息和实

1．3微生物榆测 MS技术检测微生物主要是基于MS图谱 验室数据，最后确定疾病的严重性并制定治疗策略。

中是否存在生物标志物，即微生物中含有的一些化学物质， 2生物MS技术与检验医学共同发展

其含最或结构具有种属特征，能够标志某一类或某种特定微 随着牛命科学的迅速发展，检验医学在检测物方面发生

生物的存在，主要包括脂肪酸、蛋白、核酸、糖类等生物分子。 了巨大的变化，从以往的检测单个组分到多个组分联合榆测

GC—MS技术主要用于分析微生物中的脂肪酸、糖类等小 再到蛋白组学、代谢轮廓等系统分析。生物MS技术的出现赋

分子物质。而基质辅助激光解吸电离飞行时间MS技术主要 予了检验医学新的内容和发展空间。另外，很多国际组织或

通过微生物蛋[I质表达谱中的特征谱峰鉴定细菌的属、种、 校准品制造商都采用Ms法作为参考方法对一些测定项同的

株乃至亚型，主要对单个菌落进行分析。0ursej等。”利用 校准品进行定值，如葡萄糖、尿酸、甲状腺素、肌酐等。MS技

GC—MS技术对大肠杆菌进行研究，结果表明其细胞膜由6种 术的这一应用推动了检验医学溯源性技术的发展。

饱雨I脂肪酸(C12：0，C14：0，C15：0，C16：0，C17：0，C18：0)和3种 最近确认的人类基因谱表明，人类大约有I万个綦圆，

不饱和脂肪酸(C16：1，C18：l的两个异构体)组成，并认为环 以此估计人类至少有7000～8000种蛋白，而目阿能检测的蛋

丙基脂肪酸C17和C19是鉴定大肠杆菌的重要脂肪酸标志 白质不到1000种”-，生物MS联用技术可以检测更多的蛋

物。Walker等”J采用该方法鉴定出耐甲氧西林金黄色葡萄球 白，揭示其所携带的更多疾病信息，解决目前医学领域许多

菌菌株(meth洒1lin—resistant 5￡叩^yfococc“s 0ure“s，MRSA)， 疾病难以早期诊断的问题。生物MS技术有望解决检验医学

并对其进行进一步分型。、另外，据文献””-手醴道，口前已成功 中存在的许多问题，发挥越来越大的作用。沿用传统检测方

鉴定MRSA和与其紧密相关的jF致病菌，以及伯纳特立克次 法的同时引进新技术进行f临床检验诊断，彳‘能保证柃验医学

体的不同菌株等多种微生物。 稳定而持续的发展。

1。4代谢物组分析所谓代谢物组是指细胞或组织中有机 3展望

小分r代谢物的组合。诊断代谢物组学通过分析生物提取物 生物Ms技术在临床检验的应用中还存在一峰制约凼

中的代谢混合物，运用计最学方法对疾病组和正常组进行分 素，如质谱仪的价格昂贵，缺乏专门的技术人才，难以标准化

类，利用有监督类型分析方法获取疾病诱导产生的特殊代谢 和进行质量控制，数据分析复杂等，使得MS技术从科研到临

产物．帮助了解病变过程中机体代谢的改变，辅助临床诊断 床应用还有很长的路要走。由于生物MS技术顺应了检验医

和治疗、蚓。随着代谢组学分析手段和数据处理技术的发展， 学的发展趋势，现在越来越受到学术界的重视。相信在不久

代谢指纹分析已经成为快速、高通黾的分析诊断方法。j Yang 的将来，MS技术将会走进临床实验室，为人类健康和疾病提

等““运用GC—MS、LC—MS等方法研究了肝炎、肝硬化及肝癌 供全面的个体化诊疗信息。

患者的血清代谢图谱，发现其假阳性率低至7．40％，优于传统 4参考文献
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羹2012年临床有效输血关键新技术培训班会议通知
由中国人民解放军总医院输血科、中国人民解放军采供

血中心和北京军区总医院输血科共同主办的“2012年临床有

效输血关键新技术培训班”将于2012年8月2日至5日在

北京召开。培训的主要内容包括：临床输血评估体系构建、输

血实验室质量控制与管理、红细胞量化输注、血小板抗体检

测技术、临床输血数据库和临床输血案例分析等。会议竭诚

邀请各地输血界同仁踊跃参加，参会代表将获得国家级I类

继续教育学分8分[2012—1l一00加25(国)]。现将会议有关事

项通知如下：

1会议对象及费用

会议代表：从事临床输血及相关工作的同仁。

注册费：会议代表注册费1000元／人。代表食宿由会议

统一安排，住宿费用自理。

2会议时间及地点

会议时间：2叭2年8月2—5日，2日全天报到，3—5日上

午会议，5日下午撤离。

会议地点： 解放军总医院国际会议中心第1l会议室

(内科大楼三层)。

3联系方式

联系人：崔老师

手 机：13910465826

会议日期：2012—08～02至2叭2—08—05

举办地点：北京众晶鑫酒店

E—mail：c4006668489@1 63．com
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