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生物学是复杂的，对它了解得越多，它就会变得越复杂。

但这并没能阻止 Joseph Zaia。

Zaia 是波士顿大学医学院生物医学质谱中心的副主任。他的研究融合了传统意义上

相互独立的研究领域：蛋白质组学、糖组学和糖蛋白组学。

 “为了完全理解生物学，我们需要将这些不同组学的数据联系起来。”Zaia 说。

但是考虑到可能涉及的多种变量，这可并非易事。先单独考虑糖基化。这一由内质

网和高尔基体介导的针对特定位点的蛋白质糖基化过程将影响多种生物功能。

 “问题在于任何蛋白质位点的糖基化存在天然的异质性。”Zaia 说，“每一个位点可

能有 50 种不同的糖基化形式，如果你需要研究的蛋白质具有 10 个不同的糖基化位

点，可以想像你将要面对多么复杂的分子。”

Zaia 和他的团队已经开始利用 6550 iFunnel Q-TOF 和 6560 离子淌度 Q-TOF LC/MS 
系统等安捷伦技术来解析这些不同的结构。

他坚信，他们开发的分析方法和得出的质谱数据是理解正常与疾病状态下细胞生长

情况的宝贵资源。

这是一项开创性的工作，Zaia 确信安捷伦 6560 技术会有助于更深入的研究。

 “标准的 LC/MS 系统可以让我获得一定程度的细节信息，但 6560 通过离子淌度分

离增加了一个全新的维度，可在了解多糖结构并挖掘糖蛋白组信息应用中发挥作

用。”他说。

 “例如在生物治疗药物领域，科学家们需要表征低丰度结构以了解它们是否处于允

许限度内。6560 提供的快速获得分析数据的方式可用于确定非人源的糖基化水平

是否处于允许限度内。”
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这些数据非常重要，因为制药公司（以及美国食品药品监督管理局等政府机构）需要根

据准确、详尽的分析数据确保药物的安全性和有效性。

 “FDA 认可分析化学的能力，”Zaia 说，“因此，如果化学分析已经足够充分，生物仿制药

之类的药物就无需再进行昂贵的临床实验。”

他认为糖基化研究需要像核酸或蛋白质研究一样受到足够重视。

 “现在我们可以去国家生物技术信息中心 (NCBI)，利用各种工具获取遗传信息和蛋白质序

列信息。最终，糖基化信息也需要以同等的重要性被展示出来，”他说。

用于简化步骤的芯片（以定制订购的方式提供）尤其有用，Zaia 说。

 “现在我们可以在无需处理样品的前提下，实现糖蛋白的富集与分析。这是一个很大的优

势，因为许多变异性正是由样品处理带来的。我认为它是一个成功典范。因为它非常管

用。我可以获得真正稳定的数据。”他说。

 “当流感病毒发生演化时，我们可以从比较糖基化如何变化的角度，利用芯片对流感病毒

蛋白质的糖基化进行表征。我们的最终目的是同时获得真正高质量的蛋白质组学、糖组

学和糖蛋白组学数据。在安捷伦技术的帮助下，我们正在出色地完成这项任务。”
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 “这是我们青睐安捷伦 HILIC-C18 HPLC-Chip 的原因之一。该芯片

使我们获得高质量的糖蛋白 LC/MS 数据，有助于解决蛋白质糖

基化表征的所有问题。它让我们朝这个目标迈出了实质性的一

大步。”
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