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摘要    我们发展了一种利用基质辅助激光解析电离飞行时间质谱技术(MALDI-TOF MS)

分析对金属离子具有较高亲和力的寡核苷酸G-四链体的方法. 考察了不同基质: 3-羟基吡啶

甲酸(3-HPA)与柠檬酸氢二铵(DHC)混合基质、3,4-二胺基苯基苯甲酮(DABP)及 DABP/DHC

混合基质, 应用于 G-四链体分析的效果. 实验结果表明不同基质对寡核苷酸链的分析均表

现出一定的选择性. DABP 及 DABP/DHC适合于作为 PolyT系列寡核苷酸分析的基质, 准分

子离子峰信号强, 且所产生的碎片及钠离子和钾离子加合物的离子峰低, 但是这两种基质

并不适合作为 G-四链体分析的基质. 与 DABP 组成的基质相比, 3-HPA/DHC 更适合于作为

G-四链体分析的基质, 获得 MALDI 质谱图谱质量更好, 检测灵敏度更高, 且金属离子加合

物的干扰小.  

关键词   

MALDI-TOF MS   

G-四链体   

3-HPA   

DHC   

DABP   

基质选择性 

  

 

 

1  引言 

基质辅助激光解析电离飞行时间质谱(Matrix 

Assisted Laser Desorption/Ionization Time-of-Flight 

Mass Spectrometry, MALDI-TOF MS)可应用于短链

核苷酸的分析 . 由于需要基质辅助寡核苷酸的气化

与电离, 寡核苷酸的质谱分析的质量高度依赖于基

质的类型和使用方式, 但目前仅有限的基质可应用

于寡核苷酸的分析[1~4]
. 3-羟基吡啶甲酸(3-HPA)与柠

檬酸氢二铵(DHC)形成的混合基质是一种使用较为

广泛的寡核苷酸分析基质. 采用 3-HPA、2-吡嗪羧酸

(PCA)及 DHC 共同组成的三元混合基质可以分析分

子量为 5000~10500 Da的寡核苷酸链, 而且采用该三

混合基质对于长度为 23 mer 的寡核苷酸链的分辨率

可以达到 7 Da
[5]

. 最近的研究发现一种新型基质 3, 4-

二胺基苯基苯甲酮(DABP)可应用于寡核苷酸分析.  

该基质不需要共基质即可提高寡核苷酸的分析 , 对

于长达 23 mer 的寡核苷酸仍可以获得较好的分辨率

和检测灵敏度[6]
. 总体而言, 利用 MALDI-TOF MS

分析寡核苷酸链的研究非常有限 , 尤其对于具有特

殊结构的寡核苷酸, 如 G-四链体.  

G-四链体是DNA中某些富含G碱基的序列通过

四个鸟嘌呤循环的互联作用折叠形成的四链螺旋结

构[7~12]
. 富含鸟苷的核酸分子通过 Hoogsteen 碱基配

对方式形成链间 G-四链体, 或者 DNA/RNA 分子自

身形成堆叠的鸟苷平面[13]
. G-四链体需要位于结构

中央的钾离子或者钠离子稳定 , 但不同离子条件下

形成的结构具有差别[14]
. 根据文献报道, 体外存在着

几种 G-四链体结构, 根据它们的分子特性及螺旋取

向, G-四链体可分为如下几类: (1) 含有鸟嘌呤重复

序列的 4 个单链所形成的分子间四链体, 即平行型

(parallel)四链体; (2) 含有两个或多个鸟嘌呤重复序
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列的 DNA 可形成 G-G 发夹型(hairpin)四链体结构;  

(3) 具有 4 个或更长的鸟嘌呤重复序列可以自身折叠

形成分子内的四链体结构, 即自身折叠型(fold-over)

四链体[15]
. 这些富含鸟苷的重复序列形成的 G-四链

体结构因频繁出现在各种生物体系中 , 例如染色体

的端粒末端或者基因的启动子区域 , 与小分子或蛋

白具有选择性作用, 而引起了研究者越来越多的关

注[16~20]
. G-四链体特殊的拓扑学结构已经成为新型

抗癌药物开发的靶标, 通过设计小分子靶标稳定 G-

四链体结构, 抑制端粒的增长最终起到抑癌作用, 或

者选择性抑制致癌基因.  

目前关于 G-四链体的研究方法主要包括 NMR、

X 射线晶体衍射、融解温度的测定、CD 谱、荧光显

微镜成像及 ESI MS、NMR、X 射线晶体衍射能够提

供关于 G-四链体的完整结构信息[21, 22]
; 通过测定不

同温度时 G-四链体的 295 nm紫外吸收值的变化可确

定其融解温度, 可以提供关于 G-四链体结构稳定的

信息[23]
; CD 谱是目前最为简单的一种可预测 G-四链

体折叠结构的方法, 特别用于区别平行结构以及反

式平行结构[24]
; 利用荧光能量共振转移(FRET)的方

法可以研究 G-四链体上两点之间距离的变化[25]
; ESI 

MS 被广泛应用在研究小分子配体或者大分子与 G-

四链体相互作用. 这些方法可研究 G-四链体结构变

化或者区别不同结构组成的有效手段 , 但是并不能

提供有关 G-四链体序列和分子量的准确信息. ESI 

MS 是一种主要用于配体与已知分子量信息的 G-四

链体之间结合计量比及亲和力测定的质谱方法 . 

MALDI-TOF MS 作为一种测定生物大分子分子量信

息及序列信息的有效手段, 可应用于 G-四链体的定

性分析, 对于研究 G-四链体与小分子配体间或大分

子的相互作用以及序列对相互作用的影响具有重要

价值. 本文考察了几种不同的寡核苷酸分析基质应

用于 G-四链体分析的可能性及效果, 为进一步利用

MALDI-TOF MS研究 G-四链体的序列信息及其与生

物分子相互作用提供有价值的信息. 
 

2  实验部分 

2.1  试剂 

3-羟基吡啶甲酸(3-HPA, 纯度≥99.0%, 美国

Fluka 公司)配置成 60 mg/mL 水溶液. 柠檬酸氢二铵

(DHC, 纯度≥99.0%, 美国 Fluka 公司)配置成 100  

mM 水溶液. 3,4-二胺基苯基苯甲酮(DABP, 纯度为

99.0%, 美国 ACROS 公司)配置成 15 mg/mL 溶液, 溶

解在盐酸酸化的甲醇中(甲醇/12 M 盐酸= 80:3, / ). 

寡核苷酸 Oxy12 [5′-GGGGTTTTGGGG-3′]、Oxy28 [5′- 

GGGG(TTTTGG--GG)3-3′]、Hum12 [5′-(TTAGGG)2- 

3′] 、 Hum21[5′-GGG(TTAGGG)3-3′] 、 TT2T3[5′- 

GGGTGGGTTGGGTTGGG-3′] 、 TTT[5′-G3TG3TG3T- 

G3-3′]、PolyT6[5′-TTTTTT-3′]、PolyT8[5′-TTTTTTT- 

-T-3′] 、 PolyT10[5′-TTTTTTTTTT-3′] 、 PolyT12[5′- 

TTTTTTTTTTTT-3′] 、 PolyT14[5′-TTTTTTTTTTTT- 

TT-3′]、 22mer-0[5′-CATCATAGTCCAGTGTCCAGG- 

G-3′] 、 22mer-1[5′-CATCATAGTCCAATGTCCAG- 

GG-3′] 和 22mer-2[5′-CATCATAGTCCCATGTCCA- 

GGG-3′] (以上寡核苷酸链均由上海生工生物技术有限

公司合成, 纯化方式为 HPLC 级)其中, Oxy12、Hum12

为发夹型 G-四链体, Oxy28、Hum21、TT2T3 和 TTT

均为分子内G-四链体. 每种寡核苷酸分别配制成 100 

M 的储备水溶液, 实验中用到的水均用 HPLC 级水

(美国 J.T.Baker 公司)配制, 甲醇为色谱纯, 盐酸为农

残级.  

2.2  实验方法 

2.2.1  样品的制备  

3-HPA基质: 60 mg/mL 3-HPA 溶于超纯水, 加热

促溶. 取 2.0 L 3-HPA 基质溶液, 点在 AnchorChip 

靶上直径为 400 m 的点样孔中, 晾干后在基质上点

1.0 L 样品, 再次晾干后待分析.  

3-HPA/DHC 混合基质: 60 mg/mL3-HPA 溶于

超纯水, 加热促溶. 取 50 L HPA, 加入 25 L 100 

mM 柠檬酸氢二铵、25 L 乙腈. 取 2.0 L 3-HPA

基质溶液, 点在 AnchorChip 靶上直径为 400 m的

点样孔中, 晾干后在基质上点 1.0 L 样品, 再次晾

干后待分析; 或者采用样品与基质等体积混合的方

式点样.  

DABP基质: 15 mg/mL DABP溶于盐酸酸化的甲

醇中(甲醇/12 M 盐酸 = 80:3, / ). 基质溶液与待分

析溶液等体积混合 3 min, 取 1 L 点在 400 m 

AnchorChip 靶上 , 晾干后待分析 . 在 MALDI-TOF 

MS 分析前, 寡核苷酸稀释到需要的浓度.  

DABP/DHC 混合基质: 15 mg/mL DABP 溶于盐

酸酸化的甲醇中(甲醇/12 M 盐酸 = 80:3, / ). 基质
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溶液与待分析溶液等体积混合3 min, 取1 L点在400 

m AnchorChip 靶上, 晾干后待分析 . 在 MALDI- 

TOF MS 分析前, 寡核苷酸链要稀释到需要的浓度.  

在实验中, 仅采用新鲜配制的基质溶液.  

2.2.2  MALDI-TOF MS测定 

实 验 采 用 Bruker Autoflex MALDI-TOF 

MS(Bruker Company, Bremen, Germany), 337 nm 氮脉

冲激光. 寡核苷酸链的分析采用反射式模式. 每张质

谱图由 200 个激光脉冲得到, 采用负离子模式[M-H]


检测. 离子源 1加速电压为 19 kV, 离子源 2加速电压

为 16.65 kV, 反射电压为 21 kV, 延时提取 100 ns, 激

光频率为 100 Hz. 分子量的校正采用外标法.  

3  结果和讨论 

3.1  3-HPA作为核酸分析基质的考察 

3.1.1  基质3-HPA与3-HPA/DHC分析寡核苷酸链

效果考察 

3-HPA 是寡核苷酸链分析较常用的基质. 实验

中考察了单独用 3-HPA基质及混合基质 3-HPA/DHC

分析寡核苷酸链的效果. 图 1是利用这两种基质分别

分析 Poly T6 [5′-TTTTTT-3′]及 G-四链体 Oxy12 

[5′-GGGGTTTTGGGG-3′]得到的MALDI 质谱图. 从

图 1(b)可以看出 3-HPA/DHC 作为基质分析 Oxy12, 

可以得到典型的 MALDI 质谱图 ,  准分子离子峰

[M-H]
是质谱图中最主要的峰, 另外存在少量的碎

片峰和加钠、加钾峰 .  3-HPA 单独作为基质分析

Oxy12, 并没有准分子离子峰的出现, 而是观察到一

簇峰 .  在 3-HPA 单独作为基质分析寡核苷酸链

P o l y T 6 ,  质谱图中钠、钾离子峰要明显高于

3-HPA/DHC 混合基质. 寡核苷酸链以带多电荷的负

离子形式存在, 通过结合 H
+、Na

+、K
+离子形成带

单电荷的负离子, DHC 中含有 NH4
+
, 它可以竞争性

与带负电子的磷酸结合, 从而降低了钠、钾离子峰, 

这些与寡核苷酸链结合的 NH4
+在解析/离子化得过

程中丢失, 形成[M-H]
的准分子离子峰; 另外一方

面 ,  在解析的过程中 DHC 含有的 NH 4
+可减弱

3-HPA 与样品分子间的静电相互作用, 使得基质-样

品簇松散, 从而利于解析, 同时 NH4
+也有助于寡核

苷酸链离子在气相中的稳定性[2]
. 这可能是 DHC 的

加入能够有效得提高 G-四链体的分析效果的原因 , 

采用 3-HPA/DHC 混合基质可以有效抑制钠、钾离子 

 

 

图   3-HPA/DHC、3-HPA 作为基质分析 10 pmol 寡核苷酸链 PolyT6[5’-TTTTTT-3’](图 1(a)与(c))和 Oxy12[5’-GGGGTTTT- 

GGGG-3’](图 1(b)与(d))的质谱图, 激光能量为 80%左右 



中国科学: 化学   2011 年  第 41 卷  第 1 期 
 

77 

峰的形成.  

3.1.2  样品制备方法考察 

样品制备方式在MALDI-TOF MS分析过程中直

接影响到样品的分析效果. 实验考察了 3-HPA/DHC

作为基质分析寡核苷酸链时点样顺序的影响 . 采用

三种不同的样品制备顺序, 包括: (A)先点基质溶液, 

晾干后点样品; (B)样品与基质混合后再点在样品靶

上; (C)“sandwich 方法”: 先点基质溶液, 晾干后点样

品, 再次晾干后再点一层基质. 图 1(b)及图 2 为用不

同样品制备方法得到的 MALDI 质谱图. 结果表明先

点基质, 再点样品的点样顺序(A)及“sandwich”的方

法(C)获得分析效果较好, 与基质样品预先混合的方

法比较, 质谱图中钠、钾离子加合物峰的信号要明显

降低. 与“sandwich”的方法比较, 先点基质再点样品

的方法较方便 , 而且分析效果并没有受到明显的影

响, 所以在以后的实验中都采用了先点基质再点样

品的样品制备顺序.   

 

 

图  3-HPA/DHC 作为基质分析 G-四链体 Oxy12[5’-GGG- 

GTTTTGGGG-3’]时不同点样顺序的影响,上样量为 10 pmol, 

激光能量为 80%左右. (a)样品与基质混合后点样; (b) 三明

治方法: 先点基质, 晾干后点样品, 晾干后再点一层基质 

3.1.3  3-HPA/DHC作为基质分析寡核苷酸链G-四

链体及 PolyT系列 

MALDI-TOF MS 分析寡核苷酸链时, 基质对于

不同序列的核酸分子具有选择性 .  实验中考察了

3-HPA/DHC 作为基质, 对不同碱基组成的寡核苷酸

链的分析效果, 特别是对于具有二级结构的 G-四链

体核酸链的分析能力. 图 3(a)是不同长度 PolyT 系列

核酸分子对应的质谱图, 图中没有明显的核酸分子

断裂产生的碎片峰, 但钠、钾加合物离子峰较显著. 

与 PolyT 系列核酸分子比较, G-四链体核酸链在分析

过程较容易形成碎片离子峰. G-四链体较相似长度的

PolyT 分子, 获得质谱图信号响应较小, 而且随着寡

核苷酸链长度的增加, 需要的激光能量也增高, 不可

避免地引起寡核苷酸链的断裂, 从图 3(b)中可以看出, 

在分析较长的寡核苷酸链 TT2T3 及 Hum21 时, 碎片

峰要明显高于 Oxy12、Hum12, 从而降低了分析 

 

 

图  3-HPA/DHC作为基质分析寡核苷酸链 PolyT系列及G-

四链体, 上样量 10 pmol. (a) PolyT6[5′-TTT--TTT-3′]、PolyT8- 

[5′-TTTTTTTT-3′]、PolyT10[5′-TTTTTTTTTT-3′]、PolyT12[5′- 

TTTTTTTTTTTT-3′]、PolyT14[5′-TTTTTTTTTT- TTTT-3′]; (b) 

Hum12[5′-(TTAGGG)2-3′] 、 Oxy12[5′-GGGGTTTTGGGG- 

3′]、TTT[5′-G3TG3TG3TG3-3′]、TT2T3[5′-GGGTGGGTTGG- 

GTTGGG-3′]、Hum21[5’-GGG(TTAGGG)3-3′] 
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的灵敏度. 另外 3-HPA 和 DHC 组成的混合基质分析

28merG-四链体结构寡核苷酸链 Oxy28, 没有得到很

好的信号响应.  

3.2  DABP作为核酸分析基质的考察 

3.2.1  基质 DABP与 DABP/DHC分析寡核苷酸链

效果比较 

根据文献报道 1 5  m g / m L  D A B P ( 3 , 4 - 

diaminobenzophenone)溶于盐酸酸化的甲醇中(甲醇/ 

12 M 盐酸 = 80:3, / )分析 Poly T 系列及长度达到

23 mer 的寡核苷酸链具有较好的分析灵敏度[6]
. 实验

中考察 DABP 及混合基质 DABP/DHC 作为基质分析

G-四链体的可能性. 结果表明 DABP 及混合基质分

析 PolyT6 能够获得较好的分析效果, 但是对于 G-四

链体 Oxy12 的分析并没有获得质谱信号. 进一步考

察 15 mg/mL DABP与 100 mM DHC等体积混合作为

基质分析 PolyT6、G-四链体, 图 4(a)、(c)表明用混合

基质分析 PolyT6 可以获得较好的分析效果 , 比较

DABP 单独作为基质及加入 100 mM DHC 组成的混

合基质分析 PolyT6 的结果表明, 加入 DHC 后可以 

显著地降低钠、钾加合物离子峰的信号. 但是将他们

用于 G-四链体 Oxy12 分析, 依旧没有获得质谱信号. 

文章中 2.1.1 部分的实验证明 3-HPA 或者 3-HPA/ 

DHC混合基质用作分析 PolyT6、G-四链体 Oxy12, 都

得到了典型的 MALDI-TOF 质谱图. 以上结果说明

基质对于不同序列组成或者结构差异的寡核苷酸链

的分析存在选择性. 已有的研究结果表明单链 DNA

的离子化效率要高于双链 DNA 及具有复杂结构的

DNA 链[5]
, 因此 G-四链体结构的寡核苷酸链分析难

度要高于由多个胸腺嘧啶 T 组成的核酸链. 较低 pH

值有利于避免 G-四链体形成分子内氢键或者分子间

的氢键, 从而提高 DNA 的离子化效率; 同时较低的

pH值可以酸化DNA磷酸骨架, 避免多电荷离子的形

成. 3-HPA 的饱和溶液 pH 小于 3, 酸性较强, 在分析

过程中可以减少富含 G 的 DNA 序列分子内/间氢键

的形成, 提高离子化效率. DABP 的结构中缺少羧基

或环上羟基, 其自身的酸性较低, 虽然在样品配置过

程中酸化可以提高其分析能力 , 但是在实验中发现

DABP 仍然不能作为一种有效分析 G-四链体的基质, 

导致这种实验现象的原因尚不清楚. 另外, 当 DABP 

 

 

图  DABP/DHC、DABP 作为基质分析 5 pmol 寡核苷酸链 PolyT6[5’-TTTTTT-3’](图 5(a)与(c))和 Oxy12[5’-GGGG- 

TTTTGGGG-3’](图 5(b)与(d)), 激光能量为 60% 
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图  3-HPA/DHC作为基质分析寡核苷酸链 PolyT6, PolyT8, 

PolyT10, PolyT12, PolyT14的质谱图, 上样量为 5 pmol. 

作为基质分析 PolyT系列寡核苷酸链时, 由于富含胸

腺嘧啶 T 的寡核苷酸链碱度较弱, DABP 自身在较低

能量下就可激发(337 nm 摩尔吸光系数高, 熔点低), 

从而减少了核苷酸的断裂 , 所以采用 DABP 分析

PolyT 时能够获得较好的分析效果.  

3.2.2  样品制备方法及 PH值对分析效果的影响 

DABP/DHC 混合基质对于 PolyT 系列寡核苷酸

链具有较好的分析效果, 但是不能有效地分析具有

G-四联体/四链体结构的核酸分子. 为了进一步优化

该混合基质分析寡核苷酸链的条件 , 实验中考察了

样品制备方法及基质酸碱度对分析效果的影响 . 采

用与 3.1.2 相同的三种样品制备顺序. 分析 PolyT6 和

Oxy12 发现样品制备方法的改变并没有提高 DABP/ 

DHC 混合基质对 G-四链体的分析能力, 用三种不同

的点样顺序都没有获得 Oxy12 的质谱图. 改变基质溶

液的 PH 值, 分别采用甲醇、盐酸酸化或者氨水氨化的

甲醇作为基质 DABP 的溶剂 , 考察质谱图的变化 . 

DABP/ DHC分析G-四链体Oxy12、Hum21、TT2T3, 都

没有采集到相应的质谱图. 结果表明即使在降低基质

PH 值的条件下, 可能一定程度上减少了寡核苷酸链

分子内/间氢键的形成, 但是并没有效提高离子化效率, 

混合基质 DABP/DHC 依然无法作为分析 G-四链体的

有效基质, 却可以很好地分析 PolyT系列的单链DNA.  

3.2.3  DABP/DHC 作为基质分析寡核苷酸链 PolyT

系列及 G-四链体 

15 mg/mL DABP 与 100 mM DHC 按照 2:1 的比

例混合后作为基质分析不同长度的 PolyT 系列核酸

分子, 如图所示. 但是用该种混合基质进行 G-四链

体的分析, 例如 Oxy12、Hum12、TTT、TT2T3、Hum21, 

都没有获得质谱信号. 与 3-HPA/DHC混合基质比较, 

DABP/DHC 对不同长度的 PolyT 具有更好的分析效

果, 质谱图中钠、钾加合物离子峰强度明显减弱, 分析

过程中可获得较高的信号响应. DABP 用作基质时所

需要的激光能量(40%左右)要明显低于 3-HPA(80%左

右), 所以由于激光能量引起的寡核苷酸链断裂效应减

弱, 利于提高分析的灵敏度. 虽然 DABP/DHC 作为基

质分析 PolyT 系列寡核苷酸链具有很多优势, 但是其

并不能作为 G-四链体的分析基质. 不同碱基组成的寡

核苷酸链以及结构的差别会影响到基质与样品分子形

成共结晶, 也会影响到基质辅助解析形成离子的过程, 

这些因素都会影响到 DABP/DHC 作为基质分析 G-四

链体的效果, 使得该种基质不能有效分析 G-四链体. 

以上的实验结果表明, DABP 分析单链 DNA 时具有选

择性. 但是混合基质 3-HPA/DHC 并没有表现出对

DNA 结构的选择性, 是一种通用性较好的基质.  

3.3  3-HPA/DHC 混合基质分析不同序列 G-四链

体灵敏度及仪器分辨率的考察 

对于不同长度及序列组成的寡核苷酸链 , 

MALDI-TOF MS 的分析能力存在差别, 所以本研究

进一步考察 3-HPA/DHC 作为基质分析 G-四链体, 

MALDI-TOF MS 的检出浓度. 按照 10 pmol、1 pmol、

100 fmol、50 fmol、10 fmol 的顺序逐级稀释寡核苷

算链溶液 . 不同长度及组成的 G- 四链体在

MALDI-TOF/MS 分析过程具有不同的分析灵敏度 . 

长度较短的寡核苷酸链 , 例如 Oxy12、Hum12 在

50fmol 依然可以获得较好的质谱信号. 随着寡核苷

酸链长度的增加, 质谱信号降低, 例如 Hum21、TTT、

TT2T3 需要 1 pmol 才能获得相应的 MALDI 谱图.  

MALDI-TOF MS 的分辨率是指仪器能够区别质

量数相近的两种物质的能力 . 实验中考察了存在单

碱基差别的 3 条 22 mer 的寡核苷酸链, 如图 6 所示. 

分子量相差 16 Da 的两条寡核苷酸序列 22mer-0 和

22mer-1 存在单碱基差别[G→A], 图 6 可以看出这样

的单碱基差别在 MALDI 质谱图中可以区别开. 分

子量相差 40 Da 的两条寡核苷酸链 22mer-0 和

22mer-2 在 MALDI 谱图中也分别以独立的质谱峰出

现. 该实验结果表明 3-HPA/DHC 作为基质分析寡核

苷酸链时, 可以区别质量数相差 16 Da的 22 mer核酸

分子.  
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图   3-HPA/DHC作为基质分析寡核苷酸链 22mer-0、22mer- 

1、22mer-2 获得的质谱图, 寡核苷酸的上样量为 10 pmol. 

4  结论 

本文利用 MALDI-TOF MS 的方法分析了具有 

G-四链体结构的寡核苷酸链, 考察了不同基质对检

测结果的影响. 实验结果表明 3-HPA 与 DHC组成的

混合基质可以用来分析G-四链体, 而对于PolyT系列

寡核苷酸具有很好分析结果的 DABP与 DHC组成的

混合基质并不能作为一种有效分析 G-四链体的基质. 

G-四链体的长度和序列组成的差别影响着分析灵敏

度, 长度较短的 G-四链体更容易离子化, 在较低的

浓度下(fmol)依旧能够获得较高的质谱信号 . 利用

3-HPA/DHC 作为基质分析 22 mer 核酸分子, 可以区

别分子量相差 16 Da 的两条寡核苷酸链. 本文为利用

MALDI-TOF MS 分析具有特殊结构的寡核苷酸分子

的基质选择提供一定的参考价值 , 为进一步利用

MALDI-TOF MS 手段研究 G-四链体的序列信息, 及

其与小分子的相互作用提供了实验基础.  
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Abstract:  A matrix assisted laser desorption/ionization time-of-flight mass spectrometry (MALDI-TOF MS) 

method was developed for analysis of G-quadruplexes. Various matrixes and their combination including 

3-hydroxypicolinic acid (3-HPA), 3,4-diaminobenzophenone (DABP), and diammnium hydrogen citrate (DHC) had 

been studied. The combination of DABP and DHC can improve the quality of MALDI-TOF MS analysis of PolyT, 

showing less fragmentation and alkali metal ion adduct. However, this combination cannot generate MS signal of 

G-quadruplexes. In comparison, the combination of 3-HPA and DHC can be applied for MALDI-TOF analysis of 

G-quadruplexes, with the low limit of detection of 10 fmol.  

MALDI-TOF/MS, G-quadruplexes, 3-hydroxypicolinic acid (3-HPA), 3,4-diaminobenzophenone (DABP), 

diammnium hydrogen citrate (DHC), selectivity of matrixes 


