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摘要：为解决离子迁移谱技术结构分辨率不足的问题，将传统离子迁移谱（IMS）和高场非

对称波形离子迁移谱（FAIMS）相结合，开发了超高结构分辨二维 FAIMS-IMS 分离设备，

并对+1 价和+2 价缓激肽离子进行了研究。实验显示，FAIMS 可以分离 IMS 无法分离的结

构，而 IMS同样可以分离 FAIMS无法分离的结构。这说明 FAIMS与 IMS高度正交，二维

FAIMS-IMS分辨力应与单一 FAIMS和 IMS分辨力的乘积成正比。最优条件下，对于+1价

和+2价缓激肽离子，FAIMS-IMS能实现的最大分辨力分别约为 1020和 1400，明显高于已

商业化离子迁移谱技术的分辨力。因此，二维 FAIMS-IMS技术可以作为一种强大设备被用

于更好地探索分子结构多样性。 
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1 引言 

对于各类生物分子，包括多肽、DNA 和蛋白质，其功能和活性在很大程度上取决于分

子的三维结构[1-2]。众所周知，对于特定的生物大分子，其功能团可以存在多种排序序列及

不同的区域连接位点，由此将产生大量的同分异构体。而这样的同分异构体很难通过传统的

质谱检测法来进行有效的分析表征[3-4]。为解决这一难题，研究人员提出了多种同分异构体

分离技术，包括液相色谱[5]、毛细管电泳[6]及离子迁移谱[7]等，并将其与质谱技术进行联用，

由此在分离离子异构体的同时进一步分析离子的质荷比。而在上述技术中，离子迁移谱作为

一类快速、高效的气相离子分离技术，可以在分离离子异构体的同时提供相应离子异构体的

结构信息，因此被广泛应用于生物分子的结构表征[8-10]。 

离子迁移谱技术最早发明于上世纪初，其能够依据不同离子在气体中迁移率的差异，对

质荷比相同但结构不同的离子异构体实现分离定性[8-10]。传统的离子迁移谱技术目前称为漂

移管离子迁移谱技术，其也是最经典的离子迁移谱技术。漂移管离子迁移谱技术通常由一个
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离子漂移管组成，在此漂移管内填充有氮气或氦气等惰性缓冲气体，并在此环境下通过一系

列接电且等间距排列的环形电极建立一个均匀的静电场（E）[8-10]。当离子混合物进入离子

漂移管后，在静电场的作用下，不同电荷及不同结构的离子将产生不同的迁移率（K），并

以不同的漂移速度向漂移管的离子出口方向移动从而实现分离。而离子的漂移速度（v）可

以根据其在给定长度和电场强度的离子漂移管中迁移所用的漂移时间（tD）来进行计算。而

离子的实际迁移率可以通过公式（1）计算： 

𝐾 = 𝑣/𝐸                 （1） 

在公式（1）中，离子的迁移率与离子的结构直接相关，并且可以通过Mason-Schamp方

程进行计算： 

𝐾! = (3𝑧𝑒/16𝑁) ∙ (2𝜋/𝜇𝑘"𝑇)#/%/Ω&'
(#,#)          （2） 

𝐾! = 𝐾 ∙ (𝑃/760) ∙ (273.15/𝑇)            （3） 

𝜇 = 𝑚 ∙ 𝑀/(𝑚 +𝑀)              （4） 

其中 K0代表离子在标准大气压（760 Torr）和温度（273.15 K）条件下的迁移率，z为

离子的带电状态，e是电子电荷（1.6×10-19 Coulomb），T和 P是 IMS漂移管内的温度和气

体压力，N是气体的数密度，kB是玻尔兹曼常数，μ代表给定离子/气体分子对的约化质量，

m是离子质量，M是气体分子质量，Ω&'
(#,#)
是离子在 IMS漂移管内漂移时的平均碰撞横截面

积，其大小与离子的结构直接相关[11]。并且，Ω&'
(#,#)
既可以通过 IMS进行测量，也可以通过

严格的分子动力学模型进行计算[3,11-13]。因此，漂移管离子迁移谱技术检测得到的Ω&'
(#,#)
可以

用于推导离子的潜在结构，这使得 IMS技术在同分异构体结构表征领域独树一帜。 

而在近 30年，另一种基于变化电场来分离离子异构体的迁移谱技术 FAIMS，即高场非

对称波形离子迁移谱技术，也获得了快速的发展。根据已有研究，不同结构离子在强电场和

弱电场条件下会存在一个特定的迁移率差（△K），充分利用这一迁移率差即可实现不同结

构离子的分离[14-15]。因此，FAIMS技术利用一种周期性非对称变化的高压波形，即 FAIMS

分离电压（FAIMS DV），在两块金属电极板之间的间隙中建立一个非对称变化的交变电场

（ED）以分离离子混合物。这两块金属极板可以是同轴圆柱形（圆筒型 FAIMS，c-FAIMS），

或是平行平面形（平板型 FAIMS，p-FAIMS）。通常，当施加的交变电场强度超过特定阈值

时，离子的迁移率 K将随着电场强度的改变而呈非线性变化[11]。如公式（5）所示，不同离

子迁移率的非线性变化过程各异，而对于某一特定离子，其在高电场条件下迁移率 K(E)的

变化过程通常可以用一个归一化电场强度（E/N）的偶次幂多项式来进行估算[14-15]： 

𝐾!(𝐸) = 𝐾! ∙ [1 + 𝑎 ∙ (𝐸 𝑁⁄ )% + 𝑏 ∙ (𝐸 𝑁⁄ )+ + 𝑐 ∙ (𝐸 𝑁⁄ ), +⋯]     （5） 
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随着电场强度 E的增加，离子的迁移率可能会逐渐提高（A类离子）、逐渐降低（C类

离子）或是先提高后降低（B类离子）。通常，小质量和刚性结构的离子属于 A类离子，而

大质量且结构易变的离子属于 C类离子，例如肽类和蛋白质类离子[15-16]。因此，FAIMS通

过利用不同离子在高、低电场间迁移率差的不同来实现不同结构离子的分离。当气相离子在

流速均匀的惰性气流携带下进入 FAIMS极板间隙后，在 FAIMS DV电压每个周期的变化过

程中，根据离子类型的不同，不同离子的运动轨迹都将会向其中任意一块极板发生偏移[17-19]。

而经过多轮 FAIMS DV 电压周期后，离子将陆续撞击在其中一块极板上并被中和。为了让

特定△K(E)的离子能够通过 FAIMS极板间的间隙，特定的直流补偿电压（FAIMS CV）将被

叠加在 FAIMS DV上并建立一个补偿电场（EC），以抵消离子在每一轮 FAIMS DV周期内

发生的偏转[17-19]。由此，这些特定△K(E)的离子可以在恒定载气气流的带动下，离开 FAIMS

极板间隙，并最终被 FAIMS出口处的电荷收集器或质谱仪所检测到。因此，通过一个持续

扫描的 FAIMS CV源，就可以获得不同△K(E)离子的 FAIMS谱图[17-20]。 

尽管 IMS和 FAIMS技术已被广泛应用于分离离子异构体，但它们在分析生物分子异构

体时的有效性仍然受限于现有仪器的低结构分辨力[11]。通常，现有商业化 IMS和 FAIMS仪

器可实现的最佳分辨力分别为 200和 30[3,11]。因此，在分析包含大量相似结构的生物大分子

时，现有商业化仪器的分辨力依旧难以对各离子异构体实现高效分离。为了解决这一极具挑

战性的问题，有研究人员提出将 FAIMS与 IMS技术进行联用（FAIMS-IMS），以形成更高

效的二维气相离子结构分离技术[3,11]。联用后的 FAIMS-IMS 技术的一大关键优势在于：

FAIMS和 IMS技术依赖于不同机理实现离子异构体的分离，因此这两种技术在结构分离维

度上基本是正交的[3,11]。将 FAIMS 和 IMS 技术进行联用，联用后 FAIMS-IMS 技术的整体

分辨力应该与单一 FAIMS和 IMS技术分辨力的乘积成正比关系，因而可以更有效地分离不

同结构的离子异构体。尽管在已有研究中已经证明 FAIMS-IMS技术较单一的 FAIMS及 IMS

技术具有更高的分辨力，并且可以分离出更多的蛋白质及肽类离子的异构体，但联用后的

FAIMS-IMS 技术的实际分辨力尚未经过仔细评估。并且现在 FAIMS-IMS 技术的分辨力在

一定程度上受限于 c-FAIMS技术的低分辨力，还有明显的提升空间。 

为建立超高结构分辨的离子迁移谱技术，将高分辨的 p-FAIMS 与已商业化的 IMS-MS

仪器进行联用，建立了平板型 FAIMS-IMS-MS联用系统。缓激肽作为一种常用的标准肽样

品，已经被研究人员广泛应用于MS[21-22]、IMS[23-24]及 FAIMS[25-26]设备的研究。因此，利用

该物质评估了所搭建 FAIMS-IMS-MS联用平台的结构分离效果。通过系统性的实验研究，
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探讨了 FAIMS 和 IMS 技术之间的结构正交性、FAIMS-IMS 联用技术可实现的整体分辨力

以及 FAIMS-IMS技术与高分辨质谱结合后在表征不同结构肽类离子时的有效性。 

2 实验部分 

2.1 主要材料与试剂 

缓激肽样品（Bradykinin，分析纯）为美国MedChem Express生物科技公司产品；甲醇

（Methanol，色谱纯）为美国 Fisher Scientific 公司产品；超纯水利用美国 Millipore 公司的

Milli-Q系统制备。样品溶剂为甲醇/超纯水（50 : 50，v : v）的混合试剂；缓激肽溶液的制备

过程为：首先将样品直接溶解在超纯水中制备浓度为 10 mM的缓激肽存储液，然后通过样

品溶剂将缓激肽存储液分别稀释至 100 μM和 5 μM。 

配置的样品溶剂仅采用甲醇及超纯水，而不添加任何乙酸。并且在缓激肽溶液配制的过

程中也配备了浓度高达 100 μM的样品溶液。上述操作主要是为了增加样品溶液中缓激肽分

子的数量，并减少溶液中氢离子的数量。由此，ESI离子源在产生分析物离子的过程中，可

以产生更多低价位的分析物离子。 

2.2 主要仪器与装置 

如图 1所示，平板型 FAIMS-IMS-QTOF MS联用设备是通过将 p-FAIMS系统[27-29]结合

到安捷伦公司 Agilent 6560 IMS-QTOF MS平台上完成的。根据已有研究为实现 p-FAIMS模

块的最佳分辨率、离子传输效率和灵敏度，所有的实验测试都将采用以下实验条件：（1）

p-FAIMS 模块的离子出口与 IMS-QTOF MS 平台的毛细管离子入口的中心相互对齐，而两

者之间将保留一条 3 mm的间隙以保证电路绝缘，同时也用于避免 FAIMS DV极板与 IMS-

QTOF MS毛细管离子入口处因距离太近而发生放电击穿；（2）FAIMS的 DV电压将采用

1 kV的双正弦波形（主频为 965 kHz，次频为 1930 kHz，振幅比 2 : 1）；（3）FAIMS CV

电压采用锯齿扫描波，扫描范围为-25 V至 5 V，扫描速度为 0.1 V/s；（4）使用纳升级电喷

雾（Nano-ESI）离子源来产生所有的分析物离子，其进样流速稳定在 0.35 μL/min，IMS-QTOF 

MS平台毛细管入口处的电压为 0 kV，FAIMS帘幕电极的电压为 1 kV，Nano-ESI毛细管喷

头处的直流电压设定为 0 kV；（5）氮气及氦气的混合气体将以 3.5 L/min 的流速引入 p-

FAIMS模块，用于带电液滴的去溶剂并携带气相离子通过 FAIMS极板间隙。在实验过程中

将分别使用两个数字流量计，即 MFC2242-DJ-U0 和 MFC2242-CF-U0（Axetris，Kagiswil，

Switzerland）调节氮气和氦气的气体流速和气体组成比例。在实验过程中，氦气的体积比例

将在 0%到 40%的范围内调整，以避免 FAIMS极板内发生放电击穿。 
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由于试验中所用 Nano-ESI 离子源中产生的带电液滴在 FAIMS 离子源处已完成去溶剂

化，因此在实验过程中，可以将 IMS-QTOF MS平台的毛细管干燥气体（氮气）流速和温度

分别降至 1.5 L/min和 20℃。IMS漂移管中氮气缓冲气体的压力将稳定在 00 Torr。IMS漂

移管的最大离子漂移时间设置为 70 ms。集离子漏斗的离子填充时间和离子释放时间分别设

置为 69 ms和 150 μs。IMS漂移管入口处电压强度设置为 1.3 kV。常规高压离子漏斗和捕集

离子漏斗的射频电压均设置为 150 V。IMS-QTOF MS平台的其他参数保持默认值。 

 

图 1  平板型 FAIMS-IMS-QTOF MS联用平台示意图 

3 结果与讨论 

在实验过程中，首先利用搭建的 ESI-FAIMS-IMS-QTOF MS联用设备对 100 μM缓激肽

溶液产生的离子质荷比进行了分析，其结果如图 2所示。根据+1价及+2价缓激肽离子(BK 

+ H+)+及(BK + 2H+)2+的特定质荷比（1060.79和 530.55），在 100 μM样品浓度条件下，利

用搭建的联用设备，可以轻松检测到上述两种价位的缓激肽离子。 

 
图 2  利用 100 μM缓激肽溶液检测得到的质谱图 

在实验过程中，首先以 100%纯氮气作为 p-FAIMS模块的载气，并在此条件下利用二维

FAIMS-IMS平台对(BK + H+)+和(BK + 2H+)2+离子进行了检测。图 3显示了在此条件下检测

得到的(BK + H+)+离子和(BK + 2H+)2+离子的 FAIMS谱图（图 3(A)及 3(C)）和 IMS谱图（图

3(B)和 3(D)）。而上述谱图中的实验结果与已有研究中获得的谱图相类似[23,25]。在图 3(A)及
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3(B)中可以发现，对于(BK + H+)+离子，其 FAIMS及 IMS谱图中均显示出 4个被良好分离

的主峰，这意味着(BK + H+)+离子至少存在 4种不同异构体。而图 3(C)进一步显示了(BK + 

2H+)2+离子的 FAIMS 谱图。在其中可以发现 7 个不同的信号峰，虽然这些峰没有被完全分

离。并且这 7个峰之间也存在明显的丰度差异，因为其中 4个峰需要放大 20倍才能被明显

观察到。而在图 3(D)显示的(BK + 2H+)2+离子的 IMS谱图中，仅能观察到单个主峰，在主峰

两侧的肩部虽然存在两个细微的小峰，但基本可以忽略不计。在已有研究中已经证明，与低

价位离子相比，蛋白质和肽类离子在高价位时，受到库仑排斥作用影响将更倾向于展开结构

[3,30]。而图 3(C)和 3(D)中的结果似乎也与已知的研究结果相一致，即对于高价位的蛋白质及

肽类离子，其通常包含多个横截面积相类似的异构体，且这些异构体无法靠分辨力有限的

IMS 设备进行分离。这说明相较于 IMS，FAIMS 设备对于离子的结构差异往往更为敏感，

因此可以更有效地分离此类离子异构体[3,31]。此外，图 3 中的实验结果还表明，在相似的

FAIMS CV和 IMS漂移时间条件下，(BK + H+)+离子的 FAIMS和 IMS谱图中的峰宽要明显

大于(BK + 2H+)2+离子的峰宽。这可能意味着单独的 FAIMS或 IMS技术对(BK + H+)+离子的

分辨力有限，因此在上述谱图中可能还存在着其他未被分离的异构体峰。而利用联用的

FAIMS-IMS平台来进一步探索(BK + H+)+离子的其它异构体将是研究的重点。 

 

图 3  (BK + H+)+和(BK + 2H+)2+离子的 FAIMS及 IMS谱图：(A) (BK + H+)+离子的 FAIMS谱图；

(B) (BK + H+)+离子的 IMS谱图；(C) (BK + 2H+)2+离子的 FAIMS谱图；(D) (BK + H2+)2+离子的 IMS

谱图 
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在已有研究中已经充分证明，将 FAIMS-IMS二维气相分离技术与高分辨质谱进行联用

后，能够在复杂生物样品中检测出更多肽类异构体，并且也可以更好解析蛋白质离子异构体

的结构多样性[3,11]。因此，为充分发挥 FAIMS-IMS二维分离的优势，筛选了特定 IMS漂移

时间（tD-selected）条件下的 FAIMS 谱图和特定 FAIMS CV 电压（CV-selected）条件下的

IMS谱图，由此进一步探索了(BK + H+)+离子的结构多样性，其结果如图 4所示。其中，图

4(A)至图 4(D)中的实验结果表明，在图 3(B)中 4个 IMS主峰所对应的 tD-selected FAIMS谱

图中，均包含有多个 tD值相同但 CV值完全不同的 FAIMS谱峰。并且，图 4(E)至图 4(H)的

结果进一步显示，在图 3(A)中 4个 FAIMS主峰所对应的 CV-selected IMS谱图中，同样包

含多个 CV值相同但 tD值完全不同的 FAIMS谱峰。特别是在图 4(D)所示的 tD = 51.2 ms的

FAIMS谱图和图 4(E)所示的 CV = -11.5 V的 IMS谱图中，可以轻松观察到五个以上的异构

体峰。因此，图 4所示的实验结果有力地证实了 FAIMS可以分离 IMS所无法分离的异构体

离子，而 IMS同样可以分离 FAIMS所无法分离的异构体离子，联用后的 FAIMS-IMS技术

确实可以分离出更多(BK + H+)+离子的异构体。同样值得注意的是，对于特定(BK + H+)+离

子的 IMS异构体峰，其对应 tD-selected FAIMS谱图中 FAIMS主峰的 CV绝对值往往会随着

IMS漂移时间的增加而减小。这意味着具有扩展结构（即 tD较大）的(BK + H+)+离子倾向于

有更小的 CV绝对值。而这一现象与已有研究中利用 FAIMS-IMS对蛋白质异构体进行分离

时的结果相一致，说明 FAIMS和 IMS技术在结构分离维度上高度正交性但非完全正交。 

 
图 4  (BK + H+)+离子的 tD-selected FAIMS 谱图及 CV-selected IMS谱图：(A) tD = 29.8 ms；(B) 35.2 

ms；(C) 39.9 ms；(D) 51.2 ms时的 FAIMS谱图；(E) CV = -11.5 V；(F) -9.4 V；(G) -6.5 V；(H) -3.1 V时

的 IMS谱图 
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已有研究中已经充分证明，使用氮气和氦气的混合气体作为 FAIMS载气可以显著提高

FAIMS模块的分辨力[32-33]。因此，为了进一步评估 FAIMS-IMS二维气相分离技术可实现的

最大结构分辨力，使用不同体积比的氮气/氦气混合气体作为该 p-FAIMS模块的载气，并由

此进一步分离了缓激肽离子中未被分离的异构体峰。通过将混合气体中氦气的比例由 0%提

升至 40%，图 5(A)及 5(B)分别显示了在不同氦气比例条件下采集得到的(BK + H+)+离子及

(BK + 2H+)2+离子的 FAIMS谱图。如图 5所示，所有缓激肽离子谱峰的 CV绝对值都随着混

合气体中氦气比例的增加而明显提升。与 0%氦气条件下采集得到的 FAIMS 谱图相比，当

混合气体中氦气的比例达到 40%时，可以发现在采集得到的(BK + H+)+离子及(BK + 2H+)2+

离子的 FAIMS谱图中，有更多的异构体峰被分离解析出来。并且，由于有更多异构体峰被

完整分离出来，在 40%氦气条件下采集得到的 FAIMS谱图中，(BK + 2H+)2+离子谱峰的峰宽

也较纯氮气时下降了约 20% - 30%。因此，图 5中显示的实验结果清楚地表明，随着 FAIMS

载气中氦气比例的增加，FAIMS模块的分辨力可以得到显著提升。并且 FAIMS分辨力的提

升也进一步提高了 FAIMS-IMS二维气相分离技术的整体分辨力。 

 

图 5  不同氦气比例下采集得到的(BK + H+)+离子及(BK + 2H+)2+离子的 FAIMS谱图：(A) 不同氦气比

例下采集得到的(BK + H+)+离子的 FAIMS谱图；(B) 不同氦气比例下采集得到的(BK + 2H+)2+离子的

FAIMS谱图 
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如图 6所示，随着 FAIMS模块中氦气比例的提升，在 tD-selected FAIMS谱图中，也可

以发现更多缓激肽离子的异构体峰。当氦气比例达到 40%时，已经可以发现超 20 种的(BK 

+ H+)+离子异构体峰及超 10种的(BK + 2H+)2+离子异构体峰。而在已报道的文献中，已有的

高分辨离子迁移谱设备，包括 SLIM-IMS、IMS-IMS和 TIMS也曾被用于探索(BK + 2H+)2+

离子的结构多样性。根据已有文献报道，使用上述技术分别可以分离出 2个、2个和 3个(BK 

+ 2H+)2+离子的异构体峰，远少于使用搭建的 FAIMS-IMS设备所能分离的结果。遗憾的是，

在已有文献中未能找到使用高分辨离子迁移谱技术分离(BK + H+)+离子的实验结果，但(BK 

+ 2H+)2+离子的结果仍然表明，搭建的 FAIMS-IMS 二维气相分离技术的分辨力要远高于任

何已有基于离子迁移谱技术的分析设备。 

 

图 6  在不同氦气比例下采集得到的(BK + H+)+离子的 tD-selected FAIMS谱图 

 

为了进一步评估搭建的 FAIMS-IMS二维气相分离设备的整体分辨力，根据上述实验结

果对仪器的整体结构分辨力进行了理论计算。其中 FAIMS-IMS 的整体分辨力（resolving 

power, RF/I）可以通过下式进行计算： 

𝑅-/. = (1 − 𝑟-/.) ∙ 𝑅- ∙ 𝑅.             （6） 

中
国
仪
器
仪
表
学
会



其中，RF代表 FAIMS 模块的分辨力，RI表示 IMS 模块的分辨力，rF/I则是 FAIMS 及

IMS之间的相关性系数，而这一系数可以通过以下公式进行计算[34]： 

𝑟-/. =
/0'([23],[5!])

67&8([23])	∙	7&8([5!])
             （7） 

其中[CV]和[tD]是所有(BK + H+)+离子及(BK + 2H+)2+离子异构体峰所对应的 CV 值和

IMS漂移时间的数据集，Cov([CV], [tD])是[CV]与[tD]之间的协方差，Var([CV])和 Var([tD])为

[CV]和[tD]的方差。为了计算 FAIMS 和 IMS 模块之间的实际相关性系数，采集了所有氦气

比例条件下所能检测到的(BK + H+)+离子及(BK + 2H+)2+离子异构体峰的 CV值和 IMS漂移

时间，其结果如图 7所示。尽管(BK + H+)+离子及(BK + 2H+)2+离子的 CV绝对值以及分离出

的异构体峰的数量都随着载气中氦气比例的增加而明显增加，但相关异构体峰的 FAIMS CV

绝对值及 IMS 漂移时间在不同氦气比例下都遵循类似的分布趋势。而如表 1 所示，在不同

氦气比例下，计算得到的 FAIMS及 IMS之间相关系数分布在 0.33至 0.42的范围内，其平

均值为 0.36。 

表 1 中的计算结果证明了 FAIMS 和 IMS 分离之间确实高度正交性。为了进一步计算

FAIMS-IMS的整体结构分辨力，可利用下式分别计算 IMS及 FAIMS的结构分辨力[35-37]： 

𝑅. =
5"
;#
, 𝑅- =

/7"
;$

               （8） 

在上述公式中，tp是 IMS谱峰在最大峰强处所对应的漂移时间，wI是该 IMS谱峰的半

峰宽，CVp是 FAIMS 谱峰在最大峰强处所对应的 CV 绝对值，wF是该 FAIMS 谱峰的半峰

宽。在 40%氦气的条件下，对于(BK + H+)+离子，FAIMS和 IMS的最佳分辨力分别为 53.5

（tp = 51.32 ms，wI = 0.96 ms）和 29.9（CVp = 18.53 V，wF = 0.62 V）。而对于(BK + 2H+)2+

离子，FAIMS和 IMS的最佳分辨力分别为 56（tp = 28.93 ms，wI = 0.53 ms）和 40.1（CVp = 

20.43 V，wF = 0.51 V）。根据公式（6），利用 r = 0.36的平均值，可以计算得到(BK + H+)+

离子及(BK + 2H+)2+离子所对应的 FAIMS-IMS 二维气相分离技术的最佳整体分辨力分别约

为 1020和 1400，这明显要高于任何已知商业化离子迁移率分离技术所能实现的分辨力。并

且，随着 RF 和 RI 的提升，FAIMS-IMS 的整体分辨力还可以实现进一步的提升，这使得

FAIMS-IMS 能够作为一种非常有应用前途的超高分辨离子异构体结构解析技术被普及推广。 
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图 7  在不同氦气比例下采集得到的(BK + H+)+离子及(BK + 2H+)2+离子异构体峰所对应的 CV值和漂

移时间：(A) 0% 氦气；(B) 10%氦气；(C) 20%氦气；(D) 30%氦气；(E) 40%氦气 

 

表 1  不同氦气比例下 FAIMS及 IMS之间的相关性系数 

氦气比例 0% 10% 20% 30% 40% 平均值 

r 0.34 0.33 0.42 0.34 0.36 0.36 

 

4 结论 

通过将高分辨率 p-FAIMS模块与高性能 IMS-QTOF MS系统进行联用，成功开发了一

款新型超高结构分辨率的 FAIMS-IMS-MS 联用设备，并利用该设备对+1 价和+2 价缓激肽

离子的结构多样性进行了详细的实验分析。以 100%纯氮气作为 FAIMS 模块的载气，实验

结果提供了一个令人信服的结论，即 FAIMS和 IMS技术在结构分离维度上是高度正交的。

具有不同 IMS漂移时间的(BK + H+)+离子异构体可能具有相同的 FAIMS CV值，具有不同
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FAIMS CV值的(BK + H+)+离子也可能具有相同的 IMS漂移时间。依据这一结果可以判定，

FAIMS-IMS二维气相分离技术较单一的 FAIMS或 IMS分离技术可以获得比更高的分辨力。

并且，通过提高 FAIMS或 IMS的分辨力，可以进一步提高 FAIMS-IMS技术的整体分辨力。

例如，使用氮气/氦气的混合气体作为 FAIMS载气，可以有效提升 FAIMS的分辨力，进而

可以显著提升 FAIMS-IMS 的整体分辨力。在氦气浓度为 40%的条件下，一共发现超 20 种

的(BK + H+)+离子异构体峰及超 10种的(BK + 2H+)2+离子异构体峰。通过计算 FAIMS和 IMS

技术之间的相关性系数及 IMS和 FAIMS的分辨力，计算结果显示利用(BK + H+)+离子及(BK 

+ 2H+)2+离子，FAIMS-IMS二维气相分离技术所能实现的最佳整体分辨力分别约为 1020和

1400，这一数值要远高于任何迄今为止已知的商业化离子迁移率分离技术的分辨率，证明

FAIMS-IMS-MS能够作为一种非常有应用前景的生物分子结构解析设备被普及推广。 
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