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研究意义：由于目前的技术条件无法对蛋白

质进行完整的分析，较好的策略是分而治之

，逐个击破。将蛋白质分成一个个亚蛋白质

组（Subproteome），然后进行分析，由于样

品的复杂度降低很多因此更可能发现有意义

的低丰度蛋白。
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翻译后修饰
（Post-translational modification ，PTM）

指蛋白质在翻译后的化学修饰，化学修

饰是蛋白质加工的主要方式，修饰类型也很

多，目前已知的翻译后修饰多达400余种。
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研究方法
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常规实验方法（糖基化，磷酸化）

生物信息学方法
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6（Jiang，2008）
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MALDI-TOF-MS（Matrix-
Assisted Laser Desorption/ 
Ionization Time of Flight Mass 
Spectrometry）是近年来发

展起来的一种新型的软电离
生物质谱，其无论是在理论
上还是在设计上都是十分简
单和高效的。



利用磷酸基团的化学性质，检测它在

各种条件下生成的有特点的离子，这其中
有带负电荷的磷酸根离子，也有带正电荷
的亚氨离子。该方法的离子源是电喷雾的
，而质量分析器主要是串联质谱。
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前离子扫描(precursor / parent ion scan)



中性丢失扫描(neutral loss scan)

在三级四极杆串联质谱仪中，使第一个
质量分析器 (Q1) 和第三个 (Q3) 质量分析器同

步扫描，但扫描范围保持一个特定的电压差
值，这个电压差所代表的m/z值为中性磷酸分
子的质量(m/z 97.9或m/z 49)。
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蛋白质糖基化

是蛋白质翻译后的一种重要的加工过

程，它是指蛋白质与葡萄糖（醛基糖）之
间发生的非酶反应而生成糖化蛋白的过程
，即指在肽链生物合成的同时或合成后在
酶的催化下糖链被接到肽链上的特定糖基
化位点的过程。
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基于序列预测翻译后修饰的方法

• 保守模式（consensus patterns）

• 位点权重矩阵（position-specific scoring m  
atrix PSSM）

• 隐马尔可夫链（profile hidden Markov）

• 神经网络（neuralnetworks）

• 支持向量机（supportvector machines SVM）
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保守模式
（consensus patterns）

对发生同种修饰的序列片段进行多重
比对，得到保守的特征序列片段。这些保
守的氨基酸位点可能对发生修饰时蛋白的

正确构象起关键作用可用来预测未知蛋白是
否可能有相同的修饰
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位点权重矩阵

（position-specific scoring matrix PSSM）

PSSM 是目前常用的从已有序列提取保守
特征片段motif 并在目标序列上搜索motif的方法

，矩阵的各元素表示相应位点出现相应氨基酸
的概率，可直观的用序列标识图Sequence Logo 
表示。
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基于质谱鉴定蛋白质翻译后修饰

• 数据库搜索法（Database Searching）

• 从头测序法（DeNovo Sequencing）
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一、数据库搜索法

首先将数据库中的蛋白理论酶解，产

生在一定误差范围内和母离子质量匹配的候
选肽段，然后比较实验质谱和候选肽段的理
论质谱，为实验质谱指派肽段，并用合适

的打分函数给出分值。常用的数据库搜索法
有SEQUEST、Mascot、X !Tandem等。
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二、从头测序法

利用实验质谱的信息重建其对应的肽段

序列，从而可能发现数据库中不存在的肽
段。
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质谱鉴定蛋白质翻译后修饰的质量控制

• PeptideProphet

• AScore
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Thank  you！
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