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摘要!根据已知算法编写了一种预测多肽和多肽类似物质谱碎片质量的程序%采用?ff语言编写$具有良

好的移植性$可与.e?.K等表格处理软件联用%它不但可处理天然多肽$也可以处理含有由用户定义的非

天然氨基酸残基的多肽类似物%对多个多肽类似物的质谱碎片质量进行了预测$与实测结果比较后证明预

测全部成功$说明本程序的结果有效’可靠%使用该程序对多肽和多肽类似物的质谱碎片质量进行预测$可

以大幅简化该类化合物质谱解析过程%
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!!多肽的测序方法多种多样!质谱测序法是其
中较为简便快捷的一种"&$!#$由于多肽是一种极
性化合物!在质谱测试中!传统的.H电离源无法
使它电离!所以必须采用%软电离&技术!例如

.BH源"%$N#或 AOK̂ H源"’#$由于多肽结构上的
特点!质谱裂解规律性较强!但是解析起来较为
枯燥$为了解决这一问题!质谱学工作者和质谱
仪器生产商均编写过多肽质谱结果预测软

件",$##$但是!这些软件或只能处理天然多肽’或
需要特定的软硬件环境’或只能与某种特定型号
的质谱仪配套使用!这给使用者带来很大不便$
本工作拟编写一种能预测多肽和多肽类似物的

质谱碎片质量的程序$采用?ff语言编写!具
有良好的移植性!可与.e?.K等表格处理软件
联用$它不但可处理天然多肽!也可以处理含有
由用户定义的非天然氨基酸残基的多肽类似物$

B!程序部分
BCB!算法
目前世界上有!种多肽质谱碎片质量命名

系统!本工作选取Y*@C;6D*<;;命名法"-#!示于图

&!即采用英文字母和数字组合的方式为主链碎

片命名$)端碎片离子用字母表当中开头的几
个字母(0!7!8)表示*同时?端碎片离子用字母
表结尾的几个字母(V!E!3)表示$存在氢转移的
离子!可采用重音符号(g)明确的标出!也可以不
增加任何标记隐式表示$数字脚标表示主链断
裂的位置$对于)端离子!从)端开始计数!在
第&个氨基酸残基和第!个氨基酸残基之间断
裂!用数字&表示*在第!个氨基酸残基和第%
个氨基酸残基之间断裂!用数字!表示!以此类
推$对于?端离子!从?端开始计数!在第&个
氨基酸残基和第!个氨基酸残基之间断裂!用数
字&表示*在第!个氨基酸残基和第%个氨基酸
残基之间断裂!用数字!表示!以此类推$举例
来说!对于一个四肽!当连接第二个残基羰基和
第三个残基之间的酰氨键断裂时!可产生两个碎
片$当电荷保留在)端时!称为7! 离子!同时!
包含?端的碎片!由于没有电荷!不能被质谱仪
检测到$若电荷保留在?端!那么将形成E! 离
子!剩下包含)端的部分由于没有电荷!是一个
中性碎片$
根据上述命名原则!可推导出这’类序列特

异性离子的质量计算公式"&"#!示于图!$

图B!四肽的质谱骨架碎片命名

/02CB!,-.17I.1?J95M3.873+)8392I.150716785.539%4.450=.

$Gh")a+-54#f#G&$$&a"?M#

BGh")a+-54#f#G&$$&
’Gh")a+-54#f#G&$$&a")I!#

;Gh"?a+-54#f#%%aGf&$$&f"?M#

6Gh"?a+-54#f#%%aGf&$$&
?Gh"?a+-54#f#%%aGf&$$&a")I#
图D!单质子化多肽碎片离子质量计算公式

/02CD!+95-.I950?9J.N43.6607168735-.?9J?MJ95071

785-.I966786012J<43757195.=4.450=.8392I.150716

!!由于.BH或 AOK̂ H技术均属于%软电离&
技术!几乎不能产生碎片!所以为了得到碎片信
息!就必须使用其他辅助技术使其解离"&&$&!#!其

中最为常见的是碰撞诱导解离技术(?Ĥ )$?Ĥ
的碰撞能量可以高于&"""@F!称为高能?Ĥ *
也可以在&""@F数量级!称为低能?Ĥ $高能

?Ĥ 谱中!由于能量较大使构成多肽的任意化学
键都可断裂!0’7’8’V’E’3六种离子和侧链断裂
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离子都可能出现!若采用低能?Ĥ "则以7#E#0
类型离子为主$
当骨架两端均发生裂解"可形成中间离子$

若一端发生E类型裂解"另一端发生7类型裂
解"则形成的离子称为E,7G离子"其他中间离子
命名类似$

BCD!程序

BCDCB!编译环境!操作系统 Z19X*W6eJ
BJ!"编程工具 A18<*6*;DF16502?ff’+"$

B+D+D!程序界面!采用字符界面"示于图%"分
为%参数设置区&#%非天然氨基酸定义区&#%系统
操作区&#%命令区&$

图E!程序界面

/02CE!"37239I015.389?.

B+D+E!程序组成

/019’(函数"为系统默认的程序入口"总领
整个程序!

C0<0/＿216D’(函数"屏幕显示参数"即程序
界面!

191D＿<@61X5@’(函数"初始化氨基酸残基
信息!

<@C*<D’(函数"用于输出结果到屏幕!

W<1D@;12@’(函数"用于将结果写入文件"存
储为?BF文件"可供.e?.K打开!

6@0<84＿C@0‘’(函数"用于寻找与目标结果
匹配的质谱峰!

8028520D@’(函数"采用前述算法"计算离子
的质量!

84@8‘’(函数"用于检查非法输入!

<@61X5@类"用于输入#存储#输出残基的名
称#元素组成#质量!

1*96类"用于输入#存储#输出离子的名称#
元素组成#质量!

C0<0/类"用于输入#存储#输出各参数!

W@1:4D结构体"用于存储各种可能用到的
原子质量和电子质量"采用双精度数据类型$

BCE!预测举例
某多肽类似物’编号%$&(的结构示于图($

图F!多肽类似物E%B的结构

/02CF!)53M?5M3.784.450=.919J72E%B

该化合物第(位为非天然氨基酸残基"命名
为%氨基酸\&"元素组成为?#I,)M$&#!#%位
分别是酪氨酸’T(#脯氨酸’J(#苯丙氨酸’R(")
端暴露"?端为)I!"将这些信息输入程序$多
肽序列)TJR\!)端基团)I&!?端基团)I!)&!
检索误差)NCC/!离子选择)07$$E$1/!非天然氨
基酸定义$\%)?#I,)&M&$根据需要可以选
择%报告结果&"输出结果到屏幕!%写入文件&输
出结果到文件"示于图N$%谱峰检索&可检索目
标峰是否为该化合物所产生的$

图G!输出的文件!部分"

/02CG!"935785-.7M54M5%80J.
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D!验证实验部分
DCB!仪器与试剂

\<5‘@<OJ.eHF傅立叶变换!RU$H?Y"质
谱仪#德国\<5‘@<公司产品$
乙酸%甲醇!色谱纯"#天津化工厂产品&纯净

水#购自娃哈哈集团&U5919:A1V#德国\<5‘@<
公司提供$
样品!化合物%$&"由兰州大学生命科学学

院生物化学与分子生物学研究所提供’经液相色
谱鉴定’纯度大于-Nc$

DCD!实验方法
采用傅立叶变换质谱仪’配有外部.BH源

!O902ED180’\<09;*<XH98+LBO"’磁场强度,+"

U$将多肽类似物%$&样品溶解于J!甲醇"iJ
!水"iJ!甲酸"h(-i(-i!的混合溶剂中’浓
度约为"+%:(Ka&&溶液从针状注射器喷雾’注
入速率为’"#K(4

a&&质量扫描范围4)?%!!
’""$串级质谱实验中’被选择的离子*AfI+f

与氩气碰撞产生碎片离子’外标采用 U5919:
A1V校正$

E!结果与讨论
ECB!预测结果与实测结果比较
化合物%$&的质谱碎片质量的预测结果和

实测结果列于表&$

表B!多肽类似物E%B的()*/,*$K+)!+)结果

,9;J.B!()*/,*$K+)!+)8392I.150716784.450=.919J72E%B

离子名称 元素组成 预测质量!4)?" 实测质量!4)?" 误差)CC/

AfI ?%&I%’)NMN NN#+!,&& NN#+!,", a"+,

7! ?&(I&,)!M% !’&+&!%( !’&+&!!’ a%+&

7% ?!%I!’)%M( ("#+&-&# ("#+&-&N a"+,

0& ?#I&")M &%’+",N, &%’+",’" !+!

0! ?&%I&,)!M! !%%+&!#N !%%+&!#! a&+%

0( ?%"I%%)(M( N&%+!(-’ N&%+!(-& a&+"

E! ?&,I!")%M! !-#+&NN" !-#+&N(, a&+"

E% ?!!I!,)(M% %-N+!",# %-N+!",- "+%

E&0( ?,I#) &"’+"’N& &"’+"’N" a"+-

E!0% ?#I&") &!"+"#"# &!"+"#", a"+#

E!0( ?&’I&,)!M !N%+&%%N !N%+&%%- &+’

E!7( ?&,I&,)!M! !#&+&!#N !#&+&!-& !+&

E%0! ?(I#) ,"+"’N& ,"+"’N& "+"

E%0% ?&%I&,)!M !&,+&%%N !&,+&%!’ a(+&

E%7% ?&(I&,)!M! !(N+&!#N !(N+&!## &+!

E%7( ?!!I!()%M% %,#+&#&! %,#+&#"- a"+#

!!注#预测到但未观测到的离子省略

!!凡是主链断裂产生的离子质量都能被正确
的预测’并且得益于傅立叶变换质谱仪的高分辨
率%高精确度’使得预测值与观测值相差极小$
除此之外’又进行了,个多肽类似物的质谱碎片
质量预测’与实测结果比较后证明预测全部成
功’说明本程序的结果有效%可靠$

ECD!本程序优点

ECDCB!移植性好!采用?ff语言编写’具有

良好的移植性$本例运行环境为 Z19X*W6系
统’只要经过简单的处理’该程序也可运行于

M̂B%L)He%K195V系统等$无论是个人电脑还
是专业的工作站都可以运行本程序’克服了早年
类似功能软件只能运行于特定软硬件系统的

不足$

E+D+D!可与电子表格联用!由于.e?.K等电
子表格软件本身具有强大的索引%排序以及数据

"%% 质 谱 学 报!!!!!!!!!!!!!!!!!第!-卷!



计算功能!在本程序的编写过程中"没有将索
引#排序#数据计算功能编入"但是可将数据输出
为.e?.K等电子表格软件可以处理的?BF文
档"输出结果由.e?.K继续处理"避免手工录
入时由于粗心出现的谬误!

E+D+E!可以处理非天然多肽!对于药学工作者
来说"为了获得良好的生理活性"往往需要设计#
合成非天然多肽"例如"掺入非天然氨基酸残基
或对端基进行修饰"软件设计者往往没有考虑到
这方面的情况"软件只能处理天然多肽"面对非
天然多肽无能为力!本程序却可由用户自行添
加非天然氨基酸残基"只需选择一个没有被天然
氨基酸残基占据的名称"输入元素组成即可!

ECE!本程序不足

ECECB!界面简陋!本程序出于可移植性及简化
代码的考虑"界面为字符界面"较为简陋"习惯图
形界面操作的用户会感到不适应!

E+E+D!不能处理复杂多肽!本程序不能处理环
肽"用多硫键连接的肽链"由多条肽链构成的
蛋白!

F!结!论
本程序可以正确的预测多肽和多肽类似物

的质谱碎片质量"克服了前人编写的类似功能软
件的缺点!经多次实验验证"证明程序的结果有
效#可靠!使用该软件对多肽和多肽类似物的质
谱碎片质量进行预测"可以大幅地提高该类化合
物的质谱解析速度!
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