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　　随着人类基因组计划的完成，近几年科学家对于基因，蛋白
质的研究比以往更深入，尤其是蛋白组学研究这一领域，越来越
受到人们的重视。 与此同时，表面增强激光解析电离唱飞行时间唱
质谱（ＳＥＬＤＩ唱ＴＯＦ唱ＭＳ）技术作为一种全新的蛋白组学研究手段
也开始发展起来。 而妇科恶性肿瘤作为女性常见病，对女性健
康造成巨大的损害，而近几年得以不断应用和发展的 ＳＥＬＤＩ唱
ＴＯＦ唱ＭＳ技术却因为其得天独厚的优势在妇科恶性肿瘤方面有
所突破，现就 ＳＥＬＤＩ唱ＴＯＦ唱ＭＳ技术在常见妇科恶性肿瘤方面的应
用现状和前景作一篇综述。

一、ＳＥＬＤＩ唱ＴＯＦ唱ＭＳ的原理以及特点
ＳＥＬＤＩ唱ＴＯＦ唱ＭＳ分为蛋白质芯片，飞行质谱和分析软件三个

部分［１］ ，而蛋白质芯片是 ＳＥＬＤＩ唱ＴＯＦ唱ＭＳ 技术的关键。 蛋白质
芯片根据芯片表面的修饰不同分为化学表面修饰和生物表面修

饰。 化学表面芯片又可分为疏水、亲水、弱阳离子交换、强阴离
子交换、金属离子螯合等类型。 化学芯片是利用蛋白质的亲水
性或疏水性特异性地结合目标蛋白标志物。 而生物表面芯片可
分抗原唱抗体、受体唱配体、ＤＮＡ唱蛋白质、酶等芯片，是利用抗原、
抗体结合或供体、受体结合等来分离特异性蛋白。 而飞行质谱
就是激光解析电离飞行时间质谱仪，通过激光脉冲辐射将样品
转化为气态离子并按照质核比在仪器场中飞行时间不一而分

离，然后绘制一幅质谱图。 分析软件，就是对仪器绘制的大量质
谱图数据进行分析，并且与其他图谱进行比较，从而得出相关特
异性蛋白。

相对于以往的蛋白质研究技术，ＳＥＬＤＩ唱ＴＯＦ唱ＭＳ技术具有以
下特点：（１）可直接利用粗生物进行分析，如血清，体液和尿等；
（２）需要样品量少，０畅５ ～５ μｌ，或 ２０００ 个细胞即可检测；（３）高
通量，操作自动化；（４）可发现低丰度，小分子量蛋白质，并能测
定疏水蛋白质特别是膜蛋白质；（５）灵敏度高；（６）可快速发现
多个蛋白标志物；（７）特异性高；（８）功能广［２］ 。

由于以上特点，ＳＥＬＤＩ唱ＴＯＦ唱ＭＳ技术在当今临床中得到广泛
应用，尤其在诊断、鉴别等妇科肿瘤的综合应用上发挥着越来越
大的作用。

二、在人绒毛膜癌中的临床应用
绒毛膜癌简称绒癌，属于一种高度恶性滋养细胞肿瘤，来源

于胎盘滋养细胞。 由于肿瘤的组织学来源独特，化疗技术的不
断进步，绒毛膜癌的预后大为改善，死亡率也大幅度下降，然而
对于一些耐药患者的治疗效果却不能令人满意，因此对于绒癌
耐药的研究越来越受到学者的广泛重视。

国内学者杨晓丹等［３］利用蛋白质时间飞行质谱仪及其 ＣＭ唱

１０型弱阳离子交换芯片对人绒癌细胞株 ＪＡＲ 和耐药细胞株
ＪＡＲ／ＭＴＸ的蛋白质进行检测和分析，发现了一系列差异性表达
的蛋白。 对于人绒癌细胞株 ＪＡＲ和耐药细胞株 ＪＡＲ／ＭＴＸ提取
的分泌蛋白进行检测发现，Ｍ／Ｚ为 １１ ５５５ 的蛋白在 ＪＡＲ中高表
达，在 ＪＡＲ／ＭＴＸ中低表达。 而对 ＪＡＲ和 ＪＡＲ／ＭＴＸ提取的胞质
蛋白检测分析发现，Ｍ／Ｚ 分别为 ８１３２、１０ ７３８ 的蛋白在 ＪＡＲ／
ＭＴＸ中呈高表达，在 ＪＡＲ中呈低表达。

以上结果表明，应用 ＳＥＬＤＩ唱ＴＯＦ唱ＭＳ技术可以筛选出人绒癌
细胞株 ＪＡＲ和耐药细胞株 ＪＡＲ／ＭＴＸ两者之间的差异性蛋白，并
通过对差异性蛋白的探讨，为今后人绒毛膜癌耐药性的研究提
供依据和理论支持。 尽管如此，筛选出的差异性蛋白仍需通过
血清，组织标本进行更为可靠的证实。

三、在卵巢癌中的临床应用
卵巢癌是妇科常见的一种恶性肿瘤，其发病率在宫颈癌和

子宫内膜癌之后，位居妇科恶性肿瘤第三位，但死亡率却超过二
者之和，位居妇科恶性肿瘤第一位［４］ 。

１．卵巢癌的早期诊断：卵巢癌的临床分期分为四期，为Ⅰ、
Ⅱ、Ⅲ、Ⅳ期。 大多数卵巢癌患者在晚期才被诊断。 只有约 ２５％
的患者在发病早期被正确诊断［５］ 。 因此，要降低卵巢癌的死亡
率，寻求一种行之有效的早期卵巢癌诊断方法极为重要。

Ｗｕ等［６］运用 ＳＥＬＤＩ技术对 ３５ 例卵巢癌患者和 ３０ 例年龄
相仿的健康对照者进行蛋白质谱检测，发现 Ｍ／Ｚ为 １１ ５３７ 的蛋
白质在卵巢癌患者血浆中表达，而在正常对照组中不表达。 Ｍ／
Ｚ为 ５１４７ 和 ８７８０ 的蛋白质在卵巢癌患者血浆中不表达，而在正
常对照组中表达。 经过软件分析，其形成的诊断模型通过交叉
验证，敏感性为 ８４％，特异性为 ８９％。

Ｗａｎｇ等［７］对 ３３例卵巢癌晚期患者和 ３１ 例年龄近似的健
康对照者血浆进行蛋白质监测，发现 ７个差异性蛋白，其中 ５ 个
Ｍ／Ｚ为 ４０９９、５４８８、４１４４、４４７９ 和 ３９４０ 的蛋白质在卵巢癌晚期患
者血浆中表达升高，Ｍ／Ｚ为 １３ ７８３ 和 ８５８８ 的蛋白质在卵巢癌晚
期患者血浆中表达降低，而其形成的诊断模型对 １１ 例卵巢癌早
期患者进行盲法测试，准确率达到 ８１畅８２％。

国内陈翎等［８］运用 ＳＥＬＤＩ 技术和 ＷＣＸ２ 芯片技术对 ５５ 例
卵巢癌患者血清和 ６０ 例健康者进行血清检测并筛选肿瘤标志
物。 结果 ６ 个蛋白质（Ｍ／Ｚ 为 １１ ５００、１１ ６５０、１１ ８００、１５ ８００、
１６ ０００、１６ ２５０）构成的诊断模型Ⅰ鉴别卵巢癌和对照组的敏感
性为 ９４畅５％，特异性为 ９３畅３％，准确率达到 ９６畅５％；而 ６ 个 Ｍ／Ｚ
为 １１ ５９０、１１ ７００、１２ ０００、１４ ８００、１５ ５００、１５ ９００ 的蛋白构成的诊
断模型Ⅱ鉴别卵巢癌Ⅰ期与对照组的敏感性为 ８２畅４％，特异性
为 ９０畅０％，准确率达到 ８８畅３％；而 ５个Ｍ／Ｚ为 １１ ６００、１１ ７５０、１６
１００、１６ １５０、１６ ２００ 蛋白质组合形成的诊断模型Ⅲ鉴别Ⅰ期卵巢
癌和Ⅱ～Ⅳ期卵巢癌的敏感性为９２畅１％，特异性为９４畅１％，准确
率为 ９０畅９％。

以上文献说明，ＳＥＬＤＩ技术有助于卵巢癌的诊断，而其筛选
出来的差异性蛋白组合对于早期卵巢癌的鉴别诊断具有一定的
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临床意义。 然而，对于更准确差异性蛋白的获得，更大的样本试
验是必不可少的。

２．对卵巢癌进行病理诊断：通过对卵巢癌进行病理诊断，临
床上治疗卵巢癌将根据其不同病理分型采取相应的治疗方法：
Ｊｉａ等［９］运用 ＳＥＬＤＩ技术对 ５５ 例卵巢癌患者以及 ２０ 例健康妇
女的组织进行蛋白质谱检测，发现有三个 Ｍ／Ｚ为 ５２２１、１１ ０５９和
１１ ６３６ 的蛋白质有明显差异，这些蛋白质对于癌症发生和转移
有着重大意义，并对卵巢癌的诊断以及预后可能有着重要提示。
更为重要的是，Ｊｉａ等通过对卵巢浆液性癌和恶性宫内膜样癌的
质谱鉴别中找到两种差异性蛋白，其 Ｍ／Ｚ为 ３６２２ 和 ４７７８，在卵
巢浆液性癌中明显升高。

Ｓｕ等［１０］对 ３９２ 个血清样本进行 ＣＡ１２５、转甲状腺素蛋白、
转铁蛋白和载脂蛋白 Ａ唱Ⅰ的含量检测，其中血清样本分别来自
正常妇女，良性卵巢肿瘤患者，存在潜在低恶度卵巢肿瘤患者，
早期卵巢癌患者和晚期卵巢癌患者。 通过质谱数据分析，来自
所有组织类型的卵巢癌（包括浆液性、黏液性和子宫内膜样腺
癌）的蛋白诊断模型Ⅰ（含 ＣＡ１２５、转甲状腺素蛋白、转铁蛋白和
载脂蛋白 Ａ唱Ⅰ）鉴别正常样本和低恶度卵巢肿瘤样本，敏感性
为 ９１％，特异性为 ９２％；而仅来自黏液性卵巢癌的蛋白构成的
诊断模型鉴别正常样本和黏液性低恶度肿瘤样本，敏感性为
９０％。 而单独运用 ＣＡ１２５ 分别鉴别正常样本和低度恶性潜能肿
瘤，其敏感性为 ４６％。 而利用转甲状腺素蛋白，转铁蛋白和载脂
蛋白 Ａ唱Ⅰ构成的诊断模型Ⅱ对正常样本和所有组织类型的低度
恶性潜能肿瘤进行鉴别，其敏感性为 ７３％。 利用诊断模型Ⅱ对
正常样本和黏液性早期卵巢癌进行鉴别，敏感性为 ９５％，特异性
为 ８６％。

以上文献结果表明，利用 ＳＥＬＤＩ 技术对于卵巢癌与癌前病
变的病理鉴别有一定的应用前景，而应用多种蛋白标志物相对
于单一肿瘤标志物更有助于卵巢癌的病理诊断。 但是仍需要发
现更有说服力的蛋白标志物来鉴别不同病理类型卵巢癌，同时，
对于不同病理类型的卵巢癌，相互之间的差异性蛋白仍然需要
大量的样本试验去获得和证实。

３．判断卵巢癌的预后和复发：卵巢癌的复发多在 ３年之内，
早期卵巢癌治疗不当复发率约为 １９％，晚期卵巢癌复发率则为
６０％～８５％。 有效评价卵巢癌的术后以及判断复发情况极为
重要。

国内学者赵晋等［１１］运用该技术联合 ＣＭ１０技术对 ９例卵巢
癌患者跟踪随访采集的 ３７份血清样本（７ 份样本来自卵巢癌术
前，２２ 份来自卵巢癌术后，８ 份来自复发性卵巢癌患者）进行检
测，发现显著差异性表达的蛋白峰有７个。 其中Ｍ／Ｚ为１４５２畅５８
的蛋白质在术前蛋白峰值平均强度／术后蛋白峰值平均强度＞
２；而 Ｍ／Ｚ为 ８７８５畅２０、１６５９畅７９、４２５３畅９１、５６０３畅３１ 的蛋白的术前
蛋白峰值平均强度／术后蛋白峰值平均强度 ＜０畅５。 而 Ｍ／Ｚ 为
８７８５畅２０ 的蛋白质的质核比与 ＡｐｏＣ唱Ⅲ相同。 而Ｍ／Ｚ为 ７９９１畅８９
和 ８０９３畅５４ 的蛋白质在卵巢癌术前，术后和复发样本中分别呈
高表达，低表达和高表达。

Ｈ宝ｇｄａｌｌ等［１２］发现以间α胰蛋白酶Ⅳ内部片段，β唱２ 微球蛋
白和转甲状腺素蛋白构成的诊断模型可以对卵巢癌患者总生存

期进行预测；而结缔组织活化蛋白 ３ 和β唱２ 微球蛋白构成的诊
断模型可以对卵巢癌患者病情无恶化生存期进行预测。

以上文献表明，运用 ＳＥＬＤＩ唱ＴＯＦ唱ＭＳ 技术，结合多种蛋白标
志物可以在一定程度上对卵巢癌患者的预后和复发进行预测，
并可以对卵巢癌的疗效进行判断，其差异性蛋白可能与肿瘤细

胞的增值凋亡相关。 而 ＳＥＬＤＩ唱ＴＯＦ唱ＭＳ用来全程监测卵巢癌的
病情发展情况的可行性，仍然有赖于大样本数据的跟踪检测来
证实。

４．对耐药机制的研究：目前为止，化疗是除手术治疗卵巢癌
的主要辅助治疗手段，而部分耐药性患者的治疗效果却不能让
人满意。

Ｃａｄｒｏｎ等［１３］结合 ＬＭＤ（激光显微切割）和 ＳＥＬＤＩ 技术对 ９
例卵巢癌患者组织（其中 ５ 个为耐铂类，４ 个为铂敏感类）进行
精确蛋白质谱检测，发现结合 ＬＭＤ技术可以较好地地对经过处
理的卵巢癌细胞的蛋白质进行质谱检测，并能表达耐铂类细胞
和铂敏感类细胞的差异性蛋白。 通过此种方法，结合大量样本
和验证可以更好确定准确的蛋白标志物。

文献结果显示，结合激光显微切割技术，可以纯化检测物，
更利于在细胞层面对目标物进行质谱检测，也能方便找到更准
确的蛋白标志物，也能对耐药性细胞的研究提供更好的理论支
持，同时也会是质谱技术今后的方向。

另外，Ｗｅｇｄａｍ 等［１４］利用 ＳＥＬＤＩ唱ＴＯＦ唱ＭＳ 技术对 ５３ 例卵巢
癌患者、１８例低恶度卵巢肿瘤患者和 ５７例良性卵巢肿瘤患者的
血清样本进行蛋白质谱检测和数据分析，同时对其中 ８４ 例患者
运用显微切割技术对肿瘤组织进行收集。 结果显示，对于血清
样本鉴定所获得的模型，通过交叉试验鉴别卵巢癌与良性卵巢
肿瘤的准确率为 ７１％～８１％。 组织学获得的模型采取交叉试验
对卵巢癌与良性卵巢肿瘤的分型鉴别的准确率达到 ９５％ ～
９９％。 低恶度卵巢肿瘤的蛋白表达与卵巢癌和良性卵巢肿瘤的
蛋白表达均不相同。 然而，在血清样本中不同表达的蛋白峰值
在组织裂解液样本中却没有不同表达的现象。 结果提示，血清
的蛋白质谱检测仍有不足之处，而结合显微切割技术的组织蛋
白检测则能更好地理解卵巢癌的发生，发展，并对药物的治疗靶
点进行更为深入的研究。

四、在宫颈癌中的临床应用
宫颈癌是全球妇女中发病率仅次于乳腺癌和结直肠癌的第

三位恶性肿瘤，是最为常见的妇科恶性肿瘤，它是全球第二大导
致妇女死亡的恶性肿瘤［１５］ 。

１．宫颈癌的早期诊断：宫颈癌的预后与分期有着密切的联
系，因此，宫颈癌的早期诊断对于患者的治疗有着极为重要的
意义。

蔡思娜等［１６］采用 ＣＭ１０ 蛋白芯片分析了 ２４ 例宫颈鳞状细
胞癌患者和 ２５例正常妇女的血清，发现在子宫颈癌患者血清中
有 ５２种蛋白表达异常，其中 Ｍ／Ｚ为 ４１７３畅７７、５９０３畅０９、６０８７畅１２、
１０ ７１６畅９、６１０９畅６１ 和 ３３９７畅４１ 呈低表达。 以其结果运用软件构
成两个诊断模型，Ｍ／Ｚ 为 ４１７３畅７７ 的蛋白构成的诊断模型其敏
感性为 ７５％，特异性为 ９６％。 而以 Ｍ／Ｚ 为 ５３３５畅８１、７５６２畅９９、
９２８７畅８９ 构 成的 诊 断 模 型 其 敏 感 度 为 ９６畅０％， 特 异 度
为 ９１畅６７％。

夏婷等［１７］利用ＷＣＸ２芯片以 ９１例早期宫颈鳞癌患者和 １５
例宫颈上皮内瘤样病变 ３级患者的血清作为样本进行蛋白质谱
检测，并用５５ 例健康妇女血清作为对照组。 使用 Ｂｉｏｍａｒｋｅｒ Ｗｉｚ唱
ａｒｄ软件对结果进行分析，并建立诊断模型。 结果显示，１畅５ ～２０
ｋＵ范围内，共检测出 １２２ 个峰值，其中 １９ 个具有差异性。 诊断
模型包括 Ｍ／Ｚ 为 ３９７７ 和 ５８０７ 的两种蛋白，其敏感性为
９７畅２９％，特异性为 ８７畅７８％。 扩大样本并采用盲法分析，敏感性
达到 ９４畅４４％，特异性达到 ９４畅４４％。 结果表明使用Ｍ／Ｚ为 ３９７７
和 ５８０７ 的两种差异性蛋白有助于早期鉴别诊断宫颈癌与健康
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人群。
宫颈内上皮瘤样病变为宫颈癌前病变，由人乳头瘤病毒

（ＨＰＶ）持续感染所致。 根据病变发展状况，可分三级。 Ⅰ级为
宫颈轻度不典型增生，癌变可能小，Ⅱ级为宫颈中度不典型增
生，Ⅲ级为宫颈重度不典型增生及原位癌，恶变性高，早期诊断
鉴别对于治疗和预后具有重要意义。 Ｐｉｙａｔｈｉｌａｋｅ 等［１８］ 利用

ＷＣＸ２蛋白芯片对 ３２例 ＣＩＮ３ 患者和 ２８ 例 ＣＩＮ１ 患者的血浆进
行蛋白质谱检测，获得的诊断模型去鉴别小样本 ＣＩＮ３ 患者与
ＣＩＮ１患者，敏感度为 １００％，特异度为 １００％。

应用质谱技术筛选的差异性蛋白可以鉴别宫颈癌与非癌，
其构成的诊断模型对早期宫颈癌的诊断也有很大的应用前景。

２．宫颈癌的预后和复发：宫颈癌的复发大约在 ２年之内，而
复发率为 ８４％。 而宫颈癌的预后则与临床分期、组织学类型、淋
巴结转移、治疗方法等有关。

淋巴结状况对宫颈癌分期并无太大意义，然而却能提供很
多关于预后以及治疗的信息。 Ｖａｎ Ｇｏｒｐ 等［１９］对 ６０ 例子宫颈癌
患者治疗之前的血清样本进行蛋白质监测，证实可以利用 Ｍ／Ｚ
为 ２６９８畅９、３９５３畅２ 和 １５ ２５４畅８ 的蛋白质确定淋巴结状态以便对
患者的预后和治疗提供帮助。 同时，也可帮助了解淋巴结血管
间隙受累情况以及预测肿瘤复发情况和鉴别宫颈鳞癌，宫颈腺
癌与宫颈鳞腺癌三者之间的差异。

Ｍｏｒｄｈｏｒｓｔ 等［２０］使用 ＣＭ１０和 Ｈ５０蛋白芯片对 ４４ 名经过化
疗的宫颈癌患者做血浆蛋白质谱检测，从 ３４ 名患者样本中发现
１０种差异性蛋白，其 Ｍ／Ｚ 在 ２０２２ ～１１６ １６５ 之间。 其中 ６ 个蛋
白在无复发宫颈癌患者血浆中升高，４个蛋白在宫颈癌复发患者
血浆中升高。

国内郭社珂等［２１］联合铜离子结合芯片对 ４９ 例宫颈浸润癌
血清样本和 ７１ 例年龄相配健康女性血清样本进行蛋白质谱检
测并进行数据分析，发现 Ｍ／Ｚ比为 ８９２９畅３１、７９３０畅５２、９１２７畅３１、
８１４１畅０１、７９６３畅０６ 和 ９２８０畅６３ 的蛋白质在宫颈浸润癌患者血清
中呈低表达。 利用 Ｍ／Ｚ为 ８９２９畅３１ 的蛋白质构成分类模型，经
过交叉验证，对样本分类准确率为 ９８畅３３％，其敏感性为
９７畅９６％，特异性为 ９８畅５９％。 而对部分手术后患者进行该 ６ 个
蛋白的复查。 除 Ｍ／Ｚ为 ９２８０畅６３ 的蛋白略为下降，其余含量明
显升高，但未达到正常标准。 提示这些蛋白与宫颈浸润癌的治
疗效果和预后密切相关。

通过质谱技术对宫颈癌患者血清进行检测，得到的差异性
蛋白可用来对患者的预后和复发进行判断，并因此对治疗方案
作出调整。 同时，筛选的差异性蛋白也会是判断宫颈癌患者病
情的重要指标。

五、在子宫内膜癌中的临床应用
子宫内膜癌是发生于子宫内膜的一组上皮性恶性肿瘤，是

最常见的女性生殖系统肿瘤之一，并是导致死亡的第三位常见
妇科恶性肿瘤。 但其早期诊断一直缺乏简单，准确和损伤小的
方法。 因此，方便并行之有效的方法就显得极为迫切。

Ｔａｋａｎｏ等［２２］对 ６５ 例子宫内膜癌患者和４０ 例健康对照者通
过 ＳＥＬＤＩ唱ＴＯＦ唱ＭＳ进行蛋白质谱检测，并使用软件进行分析。 结
果发现有统计学意义的差异性蛋白，这些蛋白可用于鉴别子宫
内膜癌 １期与正常对照者。 其中两种蛋白标记物被纯化和鉴定
为载脂蛋白 Ａ１与载脂蛋白 Ｃ１的变形形式。 其形成的诊断模型
对 ４０例子宫内膜癌患者和 ４０例对照者血清构成的测试样本进
行盲法试验，敏感性达到 ８２％，特异性达到 ８６％。

Ｚｈｕ等［２３］运用 ＷＣＸ２ 蛋白芯片对 ７０ 个血清样本，包括 ４０

例子宫内膜癌患者和 ３０ 例健康妇女，进行蛋白检测，获得一个
含 １３个蛋白标志物的诊断模型，运用该诊断模型对样本进行验
证，敏感性可达 ９２畅５％，特异性为 １００％。 再对其诊断模型进行
其他样本的盲法分析，敏感性为 ７５％，特异性为 ６０％。

Ｙｏｓｈｉｚａｋｉ 等［２４］对 １９ 例子宫内膜癌组织和 ２０例正常子宫内
膜组织运用 ＳＥＬＤＩ 技术，找到两种差异性蛋白：ＥＣ１ 和 ＥＣ２。
ＥＣ１在子宫内膜癌组织中表达升高，ＥＣ２在癌组织中表达降低。

国内韩娟等［２５］对 ５２例子宫内膜癌患者和 ４４例健康对照组
样本采用 ＳＥＬＤＩ技术结合ＷＣＸ２蛋白芯片技术进行血清蛋白质
谱检测。 发现 ６个存在差异性蛋白，检测区分子宫内膜癌和健
康对照组的敏感性为 ７７畅１％ ～８７畅５％，特异性为 ７５％ ～９０％。
而子宫内膜癌Ⅰ期组与Ⅱ、Ⅲ、Ⅳ期组的样本血清通过蛋白质谱
检测，存在 Ｍ／Ｚ为 ２７４８、４３５６、６４４２ 和 １１ ７３３ 的差异性蛋白，其
构成的诊断模型鉴别这两组的敏感性为 ７５畅９％ ～８２畅７％，特异
性为 ７３畅９％～８７畅０％。 而子宫内膜癌高分化组与中，低分化组
存在 ４个差异性蛋白（Ｍ／Ｚ为 ５６４７、６８８８、７９７９ 和 ８０５９），构成诊
断模型区别两组，敏感性为 ７７畅３％～８６畅４％，特异性为 ７６畅７％～
８６畅７％。 而 Ｍ／Ｚ 为 ２７４８ 的蛋白与 Ｈｉｓｔａｔｉｎ唱３１／２４ （Ｈｉｓｔａｔｉｎ唱５）
相符。

以上文献说明，ＳＥＬＤＩ唱ＴＯＦ唱ＭＳ技术对于子宫内膜癌的检测
是行之有效的，对早期诊断和病理分型也有应用价值。 相对于
传统的诊断方法，该技术拥有创伤小，方便快捷的特点。 通过对
子宫内膜癌的血清和组织的蛋白检测，有助于子宫内膜癌的筛
查和早期诊断。

六、ＳＥＬＤＩ唱ＴＯＦ唱ＭＳ技术的不足和前景
ＳＥＬＤＩ唱ＴＯＦ唱ＭＳ技术目前已经在多个领域得到应用，尤其在

肿瘤的蛋白检测方面，除此以外，在感染性肝炎，艾滋病，糖尿病
和肾病综合征等临床方面也有一定应用。 尽管如此，ＳＥＬＤＩ唱
ＴＯＦ唱ＭＳ技术作为一种新兴的技术，仍然有很多不足之处，比如：
（１）低分辨率，低质量精度。 （２）重复性差，由于在点样，探针固
定技术等方面未完全实现机械化［２６唱２７］ 。 （３）对于蛋白质本身不
够精确，无法确定蛋白，不能给出 Ｃ端、Ｎ端的序列，也无法知道
蛋白质的构型。 （４）花费昂贵，需要大量后续工作支持［２］ 。 因
此，ＳＥＬＤＩ技术还未在临床方面得到大规模应用。

然而，任何一项新兴的技术手段都会有缺陷和不足，但随着
科学不断发展，蛋白组学技术不断进步，蛋白质谱研究的不断深
入，ＳＥＬＤＩ唱ＴＯＦ唱ＭＳ技术将会更好的完善和优化，并与其他技术
手段相结合，弥补其自身固有缺陷与不足，在临床应用上必将拥
有更为广阔的前景。
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