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2011年の春の講演会では、走査型アトムプローブ(SAP) の特性を生かしてアミノ酸分子を分析

すると、これらの分子は原子間の結合力を反映するクラスターイオンとして検出されると共に、

検出イオン数が定量的であると報告した。そこで、構造が簡単なペプタイドの分析を試みた。試

料は Glu-Glu と略称される L-glutamyl-L-glutamicacid と Lys-Lys (L-Lysyl-L -lysine)である。

両者は類似の構造を持ち、Lys-Lys のアミノ基の位置にカルボキシル基が入るというのが大きな

違いである(図 1, 2)。従って、両者のマススペクトルを比較すると、質量数が 100以下の領域では、

Glu-Glu ではアミノ基を含むイオン種は検出されないので、両者の判別は容易である。また、100 

 

 

すべてすべての 図 1. Lys-Lys 
の構造。 
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図 2. Glu-Glu 

の構造。 
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以上の領域でも、図 3の Lys-Lys のマスス

ペクトルに見られるように固有のマスピ

ークが得られ、両者の判別は容易である。

しかし、全てのマスピークを同定して定

量解析することは容易ではない。そこで、

アミノ基、カルボキシル基、ペプチド結

合、CHNH2 グループを含むマスピークに

注目し、これらをカウントすると、Lys-Lys

では、ほぼ 2: 1: 1: 1、Glu-Glu では、0: 3: 1: 

1 となり、ペプチドの定量解析が可能で

ある事を示す結果が得られたので報告す

る。 

図 3. 質量数が 100-500 範
囲の Lys-Lys のマスペ
クトル。2012年春の学
会では質量数 342のマ
スピークは Lys-Lsy + 

2HCl – 2H としたが、
Cl

37
 を含むマスピー

クが見られない上に、
定量的にも合致する
イオン種を選んだ。 
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