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摘  要：与传统的微生物鉴定技术相比，基质辅助激光解吸电离飞行时间质谱(matrix-assisted laser 
desorption ionization time-of-flight mass spectrometry, MALDI-TOF MS)是一种准确、可靠和快速的

鉴定和分型的技术。本文通过检索近年来国内外相关研究论文，总结最新的研究进展，发现

MALDI-TOF MS 在临床病原微生物、食源性微生物以及环境微生物等鉴定中有较大的优势，加快

了微生物鉴定的进程，同时探索该技术在新领域的最新进展和面临的挑战，以期为我国基质辅助

激光解吸电离飞行时间质谱技术的发展提供参考。 
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Abstract: Compared with traditional techniques for microbial identification, matrix-assisted 
laser desorption ionization time-of-flight mass spectrometry (MALDI-TOF MS) is an accurate, 
reliable, and rapid technology for identification and typing. We reviewed the relevant research 
papers in recent years and summarized the latest research progress. MALDI-TOF MS has great 
advantages in the identification of clinical pathogenic microorganisms, foodborne 
microorganisms, and environmental microorganisms, which accelerates the process of microbial 
identification. Furthermore, we explored the latest progress and challenges of this technology in 
new fields, aiming to provide reference for the development of MALDI-TOF MS in China. 
Keywords: matrix-assisted laser desorption ionization time-of-flight mass spectrometry 
(MALDI-TOF MS); microorganisms; identification 

随着先进诊断技术的出现和病原体流行病

学的发展，致病病原体种类的数量迅速增加。病

原体感染主要发生在免疫力低下和具有高发病

率和高死亡率的个体中。不准确的微生物分类以

及食品、药品中微生物检测不合格会导致临床医

生的误诊和用药不准确，因此，对微生物进行准

确的鉴定和分型不仅是微生物学研究的任务，而

且对保护人类自身的健康非常重要，对于预防人

类疾病很有意义[1]。 
传统的微生物鉴定为表型鉴定，主要依据微

生物的形态学特征(大小、形状及排列方式等)、
生态学特征(营养、代谢产物及酶活性等)、生理

生化特征(温度、水分及 pH 等)、对噬菌体的敏

感性(用已知专一噬菌体对未知相应细菌进行种

的鉴定)和血清学反应(抗原抗体反应)等，虽然传

统方法在国内实验室被普遍使用，但是仅适用于

一类菌种的鉴定，并且需要极强的专业技术[2-3]； 

基于分子水平的基因分型虽然比传统方法的分

辨率高、重复性好，但成本较高且耗时较长，传

统方法和基因分型已难以满足微生物快速准确

的鉴定和分型需求[4]，表 1 总结了传统微生物鉴

定、16S rRNA 基因序列分析法和基质辅助激光

解吸电离飞行时间质谱 (matrix-assisted laser 
desorption ionization time-of-flight mass 
spectrometry, MALDI-TOF MS)这 3 种方法的优

缺点，MALDI-TOF MS 因其分析迅速、操作简

单和高准确度被临床实验室认可和接受，而且现

有的商业数据库也可以进行常规检测[5]。20 世纪

90年代末MALDI-TOF MS的出现给微生物鉴定

带来高效准确及低成本的方法[6]，对微生物鉴定

来说是一种增补而非取代[7]，并且也在流行病学

的研究、水和食源性病原体的检测、抗生素耐药

性的检测、血液和尿液病原体的检测[8]以及药学

中发挥着重要的作用[9]。MALDI-TOF MS 的工
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作原理主要为“基质与样品共结晶→样品解吸附

→样品电离→电离的样品因到达检测器的飞行

时间不同而被检测”，MALDI-TOF MS 指纹图谱

技术不仅能将微生物鉴定到种或者亚种的水平，

而且能将部分的细菌、真菌及病毒可以很好地分

型[10]。本课题组将 MALDI-TOF MS 运用于中药

材，如三七、党参、甘草和黄芪中污染性微生物

的鉴定分型，在大批量样本鉴别时，MALDI-TOF 
MS 体现出耗时短、效率高等优点[11-12]。鉴定出

污染菌后，一方面可以为预防药材被污染菌污染

提供风险预警；另一方面为药材微生态问题研究

提供理论依据。本文总结国内外 MALDI-TOF 
MS 技术鉴定临床病原微生物、食源性微生物以

及环境微生物等发展研究，并探索该技术在新领

域的最新进展和面临的挑战，以期为我国基质辅

助激光解吸电离飞行时间质谱技术的发展提供

参考。 

1  MALDI-TOF MS 的研究概况 
在分析生物大分子的研究方法中，现代质谱

脱颖而出。质谱法直接分析各种生物分子如蛋白

质、脂质、碳水化合物等，对整个生物系统进一

步加深了认识，使得质谱技术成为生命奥秘的

“最佳搭档”，在生命科学领域被广泛应用[13]。由

于微生物本身具有独特的蛋白质、多肽，可以检

测蛋白质、多肽的指纹图谱，所以 MALDI-TOF 
MS 非常适合微生物生物大分子的测定，通过采

集软电离后微生物菌体的蛋白质、多肽等组分的

加氢离子特异性指纹图谱[14]，参考数据库中标准

质谱进行比较分析后可快速得出鉴定结果[15]。 
 
 
表 1  三种微生物鉴定技术的优缺点 
Table 1  The advantages and disadvantages of three microbial identification techniques  
方法 
Method 

优点 
Advantages 

缺点 
Disadvantages 

MALDI-TOF MS 技术 
MALDI-TOF MS 
technology 

操作简单，分析速度快；低成本；高特异性、

高通量、高灵敏度、高准确度；可以检测到

微量的化合物，适用范围广，可以分析多种

化合物 
The operation is simple and the analysis 
speed is fast. Low cost; high specificity, high 
throughput, high sensitivity and high 
accuracy; it can detect a small amount of 
compounds, a wide range of applications, can 
analyze a variety of compounds 

现有数据库相对不够完善；由于一些菌株具有复杂

的壁结构，样本在基质提取过程中提取率可能低，

会对检测结果造成影响 
The existing database is relatively imperfect; due to 
the complex wall structure of some strains, the 
extraction rate of samples in the matrix extraction 
process may be low, which will affect the detection 
results 

传统微生物鉴定 
Traditional microbial 
identification 

普遍应用于实验室中，主要依据菌种的表型

特征 
It is widely used in the laboratory, mainly 
based on the phenotypic characteristics of 
strains 

操作复杂，耗时较长，仅适用于一类菌种的鉴定，

需要极强的专业技术 
The operation is complex and takes a long time. It is 
only suitable for the identification of a kind of 
bacteria and requires strong professional technology 

16S rRNA 基因序列分

析法 
16S rRNA gene sequence 
analysis 

重复性强，适合鉴定表型异常、描述不详或

很少分离的菌株 
It has strong repeatability and is suitable for 
identifying strains with abnormal phenotype, 
unknown description or few isolates 

成本高耗时长，难以区分基因密切相关的物种；鉴

定过程容易被污染，会有假阳性结果 
High cost and time-consuming, it is difficult to 
distinguish species closely related to genes; 
identification process is easy to be contaminated, 
there will be false positive results 

 
 
 
 
 
 
 



 
4658 微生物学通报 Microbiol. China 

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

 

MALDI-TOF MS 仪器由三部分组成：分别

为基质辅助激光解吸电离离子源(matrix-assisted 
laser desorption ionization, MALDI)、飞行时间质

量分析器(time-of-flight, TOF)和离子检测器。

MALDI 的原理是样品经激光照射后与基质形成

的共结晶薄膜，基质从激光中吸收能量传递给样

品使其发生解吸，然后经过电离过程而发生电荷

转移使生物分子电离；TOF 的原理是不同质量

的离子从离子源到达检测器所需的时间与其质

量有关，即测定离子的质荷比(m/z)与离子的飞行

时间成正比，根据 m/z 比和信号强度得到指纹图

谱[16-17]。离子检测器有两种：线性模式和反射模

式，线性模式在早期 MALDI-TOF 中采用，较重

的离子到达检测器的时间晚于较轻的离子，理论

上，所有离子都获得相同的动能，相同 m/z 的离

子应该同一时间到达检测器，但是实际中由于相

同 m/z 的离子可能接收到的激光辐射强度不同，

因而到达的离子探测器时可能出现的误差，导致

线性模式的分辨率较低；而反射模式修正了线性 
模式分辨率的不足，由离子反射镜、电场组成，

探测器安装在飞行路径的出发端，离子反射镜将

离子反射回来，迫使它们飞回探测器，从而提高

了分辨率[18]。工作流程见图 1 (离子检测器为线

性模式)。每个微生物的核糖体蛋白序列和大小

各不相同，不同种的微生物具有不同的蛋白质图

谱，电离出 m/z 比在 2 000 和 20 000 之间的肽或

蛋白质[19]，得到的质谱图与数据库中的标准图

谱进行对比得到最接近的菌种进行分值鉴定，以

此来鉴定微生物的种类。 
MALDI-TOF MS 在微生物物种鉴定的成

本、速度和准确性方面超越了常规诊断方法，使

得 MALDI-TOF MS 技术在众多方法中脱颖而

出，被应用于实验室中，并且因其迅速、可靠和

特异性的物种识别能力以及其可简化抗菌敏感

性测试的潜力推进了临床诊断进程 [20]。然而

MALDI-TOF MS 存在的局限性使其分型技术仅

在部分菌种上可得到很好的效果。 

2  微生物的鉴定 
2.1  MALDI-TOF MS 对临床病原微生物的

鉴定 
近年来越来越多的病原体被检测出，尤其是

在接受过移植或恶性肿瘤治疗的患者中。病原性

病菌因具有潜在威胁生命的致病性而备受关

注，在临床上快速鉴定病原体及其表型特征对患

者的病情来说尤为重要。单个菌株的分型及抗 

 

 
 

图 1  MALDI-TOF MS 工作流程(线性模式检测器) 
Figure 1  MALDI-TOF MS workflow (linear mode detector). 
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生素和抗真菌耐药性检测已成为人们关注的焦

点，基质辅助激光解吸电离飞行时间质谱

(MALDI-TOF MS)发展成为常见临床微生物鉴

定的标准，并且加快了微生物鉴定的进程[21]。

在临床上，分枝杆菌是最重要的细菌属，结核分

枝杆菌复合体导致人类结核病，传统上鉴定分枝

杆菌生化表型缺乏准确性，而分子方法耗时成本

高，MALDI-TOF MS 克服了表型和分子技术的

缺点[22]。以往研究报道分枝杆菌的鉴定准确率

为 62%‒80%，Wilen 等[23]用 MALDI-TOF 质谱

鉴定 157 株分枝杆菌，其中 89.2%在种水平上鉴

定正确，分枝杆菌被准确鉴定是治疗结核病的关

键一步。大肠杆菌是导致尿路感染的主要病原

体，目前对尿路感染所采取治疗抗生素的要求极

高，达到较高的治愈率就要快速准确地鉴定病原

体，这样有助于及时提供抗生素治疗并减少不必

要的抗生素使用[24]。研究表明 MALDI-TOF MS
从尿液样本中直接鉴定病原体的准确度是 85%
的综合灵敏性和 93%的综合特异性，优于其他

常规方法，证实该方法对于从尿液样品中直接检

测病原微生物是可靠的[25]。ST37 型艰难梭菌是

一种革兰阳性厌氧芽孢杆菌，ST37 型艰难梭菌

是亚洲地区最主要的流行型并且其对抗生素的

耐药性极高，利用 MALDI-TOF MS 成功鉴定艰

难梭菌 RT017 (ST37)，对艰难梭菌相关性腹泻的

防治具有重要意义[26]。 
Ling等[27]评估了 MALDI-TOF MS在鉴定临

床病原真菌方面的准确性，分析纳入 444 篇文

章，涉及 38 个试验和 9 977 个真菌分离株，

MALDI-TOF MS 的随机效应合并识别的准确度

在物种水平上从 95.5%增加到 97.7%，并在物种

水平上对几种类别进行了亚组分析，结果得出

MALDI-TOF MS 方法对临床致病性真菌的鉴定

具有很高的准确性。有人研究了 Bruker MALDI 
Biotyper 系统，总共测试了 2 263 种需氧革兰氏

阴性细菌分离株的 23 个属 61 种，并与 DNA 测

序、生化测试进行比较，正确地将 99.8%识别为

属，并将 98.2%识别为物种水平[28]。 
MALDI-TOF MS 也可鉴定临床罕见或难以

鉴定的细菌，使用 16S rRNA 基因序列分析作为

经典 “金方法 ”， MALDI-TOF MS 和 Vitek2 
Compact 鉴 定 总 共 180 个 临 床 分 离 株 ，

MALDI-TOF MS 方法以高达 84.4%的准确度成

功鉴定出分离株，花费的时间每株约为 10 min，
可以成为一种快速、准确地识别临床罕见或难以

识别细菌的强有力工具 [29]。在临床研究中，

MALDI-TOF MS 可以直接检测来自医院的一些

未经纯培养的样品，与传统微生物鉴定相比具有

明显的优势，在急性疾病、特殊病原微生物导致

的传染病检测方面也有良好的发展前景，能够为

病原微生物感染的患者争取宝贵时间，为造福人

类健康作出贡献。 

2.2  MALDI-TOF MS 对食源性微生物的

鉴定 
随着时代的发展，食品行业日益繁荣，各类

型食品层出不穷，在加工和运输过程中污染风险

相应增加。近些年经常会发生一些食源性致病微

生物引发的食品中毒或死亡事件，食物腐败污染

既造成了经济损失，还威胁到人类身体健康，极

易引起社会恐慌。因此需要快速准确鉴定出食源

性微生物的表型及基因，并且明确微生物污染的

来源及传播途径，从而为预防治疗提供重要的信

息资料和科学依据[30]。 
酵母作为发酵剂来发酵各种食品和饮料产

品(如面包、牛奶、啤酒以及肉制品的发酵)，但

是一些菌种如假丝酵母、酿酒酵母以及毕赤氏酵

母等会污染食品[31]，并且一些酵母过度发酵或

者过期后也会导致食物变质，从而滋生细菌，摄

入此类酵母发酵的食物会引起肠道不适，导致腹

痛、腹泻等症状[32]。为了最大程度地减少食品
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业的经济损失和消费者健康的潜在风险，及时采

取有效的措施依赖于快速准确地识别有害酵母

和变质酵母。传统的表型分类和鉴定不仅需要花

费大量时间和金钱，还需要一定的专业人员，而

且还可能存在对不常见物种的误认。因此，

Pavlovic 等[33]采用 MALDI-TOF MS 和常规方法

至少鉴定了包含 444 种食源性酵母分离株，2 种

方法将 62 个分离株准确鉴定到物种水平，常规

方法检测时有 15 株分离株被错误鉴定，而

MALDI-TOF MS 未发现错误检测，并且数据库

更新明显提高了识别效果。虽然 MALDI-TOF 
MS 可以区分大多数物种，但是对于某些物种复

合体如 Kazachstania tellulis 和 Mrakia frigida 复

合体，MALDI-TOF MS 显示出有限的分辨率，

虽然识别同系物种有时会出现问题，但是依旧适

用于食源性酵母的常规识别和验证[34]。研究使

用 MALDI-TOF MS 和主成分分析 (principal 
component analysis, PCA)建立了一种用于鉴定

食源性致病菌全细胞的方法，该方法不使用蛋白

质提取或昂贵的蛋白质数据库，结果表现出较好

的峰形和重现性，MALDI-TOF MS 与 PCA 联用

可以快速鉴别食品中病原体，但是需要数据库的

不断更新[35]。 
变质食品不仅会给人类健康造成威胁，还会

造成巨大的经济损失。因此，提前排除食品中不

需要的食源性微生物，对其进行快速准确的检测

和鉴定会帮助食品工业减少不必要的损失。目

前，食品相关微生物种类的鉴定相当具有挑战

性，因为只有一定数量的食品相关参考菌，所以

数据库的更新和扩大成为快速准确鉴别物种的

前提。 

2.3  MALDI-TOF MS 对环境微生物的鉴定 
自然界中分布的微生物数量极其庞大、种类

最为繁多，它们在整个生态系统中发挥着重要的

作用。然而目前仍有许多未知且未被鉴定的天然

微生物种群，自然微生物群落的高度复杂性，对

于进一步研究这些微生物的表型和基因来说具

有非常大的挑战性。随着新技术如生物标记和

MALDI-TOF MS 等的发展，众多新的微生物物

种被鉴定，并且在新技术的引领下，研究人员对

环境微生物的认知不断改善和拓展，既可以监测

病原菌的传播，也可以追踪细菌污染的来源，有

望解决环境污染及能源危机等问题。微生物在自

然环境中必不可少，它们维持生态系统的平衡，

在不同的系统中起到不一样的作用，一方面，它

既是生产者合成有机物提供养分，又是消费者将

有机物分解成无机物，还是分解者完成生物降

解；另一方面，一些微生物(如病原菌)可能对人

类有害，可能导致感染和疾病，甚至危及生命。

因此细菌在环境和生态系统中的作用不可忽视，

分离和鉴定环境微生物对环境研究乃至人类的

需求至关重要，从而促进环境研究的快速发展并

节省时间和成本[36]。 
水体中存在许多微生物，大部分对水生动物

无害，但有一小部分有害，例如软体水产养殖中

弧菌是主要病原体。DNA 扩增和测序可以准确

识别弧菌物种，但是既昂贵又费时。Moussa 等[37]

创建了软体动物疾病的弧菌物种的 120 个主要

光谱 newEnviBase数据库，使用MALDI-TOF MS
方法进行常规检测，足以识别正确的亚种。研究

人 员 从 湖 系 统 中 分 离 了 19 种 异 常 球 菌

(Deinococcus)分离株，构建了一个模型系统，结

果表明 MALDI-TOF MS 提供了比 16S rRNA 基

因序列分析或 BOX-A1R 指纹图谱更高的分类

学分辨率[38]。MALDI-TOF MS 还可用于鉴定根

际、叶际细菌的组成和多样性，并鉴定引起植物

病害的新细菌种类，所以可将其应用于环境样品

中新菌株和性状的鉴定，以及不同环境中细菌的

生物多样性研究[36]。 
空气中的病原性微生物污染是人们日益关
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注的公共卫生和安全问题，为了防治大气污染，

需 要 将 其 快 速 、 准 确 地 鉴 定 。 有 研 究 将

MALDI-TOF MS 用于多种大气污染物的快速鉴

别，从不同地点(医院、大学和家禽屠宰场)收集

的 400 个空气样本中，129 种异构体中的 119 种

(92.5%)被鉴定，该技术对监测空气污染物是有

效的[39]。在临床上，新生儿被耐甲氧西林金黄

色葡萄球菌(methicillin resistant staphylococcus 
aureus, MRSA)侵袭会导致严重感染，而且该菌

在病房中极易传播。尽早发现 MRSA 菌种，快

速鉴定出 MRSA 的分离株是非常有必要的，对

迅速采取适当的感染控制措施具有重要意义。通

过 MALDI-TOF MS 分型方法快速确认克隆菌

株，能控制细菌在多个医院内或跨多个医院的传

播，有助于改善疫情的管理[40]。研究表明脉冲

场 凝 胶 电 泳 (pulsed field gel electrophoresis, 
PFGE)以及 MALDI-TOF MS 对于鉴定 MRSA 菌

株具有良好的一致性，MALDI-TOF MS 分型表

现出良好的可分型性和鉴别能力，MALDI- TOF 
MS 是一种非常好的分型工具[41]。大量研究验证

了 MALDI-TOF MS 在环境细菌鉴定中的性能，

结论为该技术对环境微生物是有用且适用的。随

着参考数据库的进一步改进，由于其节省时间和

成本效益，应鼓励其在环境研究中的常规应用。 

2.4  MALDI-TOF MS 对其他领域的鉴定 
MALDI-TOF MS 还可应用于流行病学的研

究、生物制剂的检测、抗生素耐药性的检测、

血清学检测中以及尿和脑脊液中微生物的鉴 
定[42]。研究表明 MALDI-TOF MS 可用于临床标

本鉴定多种病毒，如人乳头瘤病毒 (human 
papillomavirus, HPV)、肠道病毒和流感病毒[43-44]；

还能作为附加工具对动物如臭虫[45]、蚊子[46]及

虱子[47]等进行鉴定，有研究表明该技术在昆虫

学调查中可以作为最有前途的工具[46]；也可以对

提取的成分如蓖麻毒素进行鉴定评价样品的毒

性[48]，检测药品中的污染菌，为预防微生物污

染提供早期防控，保障中药饮片的用药安全[11]；

还可对过甲基化或苯并咪唑衍生的多糖进行测

定，为多糖的分析提供一种新的可能[49]，是一

种成分分离与检测中快速且有效的方法。因此，

MALDI-TOF MS 是一种极具开发性并且潜力极

大的技术方法，随着科技的发展，将在更多领域

得到应用。 

3  MALDI-TOF MS在微生物鉴

定方面的局限性 
MALDI-TOF MS 将微生物鉴定错误或未鉴

定的根本原因是数据库中的错误、缺失或参考光

谱不完整[50]。幽门螺杆菌的鉴定准确性很低，

因为目前数据库中该物种的质谱较少。随着光谱

数 据 库 的 不 断 丰 富 和 光 谱 质 量 的 提 高 ，

MALDI-TOF MS 将在临床实验室得到更广泛的

应用[51]。因为物种之间的亲缘关系非常密切，

当具有几乎相同的质谱时需要一些生化测试来

区分，通过表型方法和血清学试验进一步证实。

志贺菌和大肠杆菌由于图谱相似，无法用

MALDI-TOF MS 准确鉴定[52]。傅里叶变换红外

吸收光谱仪(fourier transform infrared absorption 

spectrometer, FTIR)是一种很有发展潜力的细菌

分型工具，采用 MALDI-TOF MS 和 FTIR 技术

对 14 株大肠杆菌和 9 株志贺氏菌进行了分型，

FTIR 结合 MALDI-TOF MS 的分型准确率为

100%，比单独使用 MALDI-TOF MS (65.2%)和
FTIR (78.3%)分型的准确率要高[3]。因此 FTIR

可作为 MALDI-TOF MS 的补充用于微生物的鉴

定和分型。 

菌株的来源会影响 MALDI-TOF MS 的鉴定

结果，研究 MALDI-TOF MS 用于鉴定洋葱芽孢

杆菌复合物的应用，洋葱芽孢杆菌复合物来自 3 份
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不同的临床样品和环境土壤样品，与来自临床

样品的菌株相比，环境菌株的鉴定准确性明显

较低[53-54]。由于许多菌株存在于混合物和生物膜

中，使得它们的准确鉴定具有一定的挑战性，而

从多菌样本中分离和培养纯培养物最为关键，而

且蛋白质表达的模式会随着混合物的培养条件

而变化[55]。因此在 MALDI-TOF MS 的菌种鉴定

中，样品制备方法、基质溶液和培养条件对

MALDI-TOF MS 鉴定在物种水平上起着决定性

的作用。分枝杆菌属、诺卡氏菌属和丝状真菌具

有复杂的壁结构，导致用基质过程提取蛋白质较

差，甲酸提取法可以提高萃取效率[56]。鉴定细胞

壁厚或核糖体蛋白少的菌株，建议采用裂解破

壁、蛋白抽取等方法富集光谱，提高识别能力[57]。

然而未知细菌的培养基选择取决于疾病的临床

表征，不易标准化，培养基类型对鉴定的影响可

能具有特异性，而不是与所有被检细菌有关[58]。

根据特定的细菌代表和菌株要求，标准化培养条

件和样品制备方案，利用获得的质谱来更新和修

改参考数据库，有利于提高 MALDI-TOF MS 的

准确性。 

4  小结 
随着病原体流行病学的变化，许多以前从未

报道过的微生物已成为人类病原体，并且抗菌药

物的敏感性不同，抗真菌耐药性成为临床一大难

题，MALDI-TOF MS 的发展为抗菌药敏研究提

供了一种新的思路[59]。随着分子诊断技术的进

步，分类学也在发生变化，研究表明 MALDI- 
TOF-MS 是一种准确、可靠和快速的诊断技术，

可用于鉴定新出现的重要的临床致病菌，

MALDI-TOF MS 不仅可鉴定在固体培养基上培

养的菌株，还能直接从血液培养物、脑脊液和尿

液中鉴定菌株[60]。MALDI-TOF MS 技术在生态

学研究中具有极大的潜力，因为其在蛋白质指纹

图谱方面具有很高的灵敏度和准确性。本课题组

将 MALDI-TOF MS 应用于中药中菌落的研究，

鉴定出三七药材中的污染菌多为芽孢杆菌，后期

三七灭菌中可集中关注消杀此类微生物，以此来

保证中药的安全性及有效性，同时要注重高温对

三七中主要有效成分的影响[12]。然而，由于使

用仪器自带参考数据库的库存资源有限、操作失

误以及部分菌落的生长状况不好，导致少部分菌

种未被鉴定，后期还需借助传统生化鉴定和高通

量测序进一步进行确定。MALDI- TOF-MS 技术

也在新物种的鉴定上具有很大的潜力，为探究未

知物种提供了一定的基础。 
随着技术和生物信息学工具的进一步发展，

MALDI-TOF MS 的局限性将不再限制其在微生

物学领域的应用，并且还在生物制剂、昆虫学和

中药等领域发挥其研究价值。研究表明，

MALDI-TOF MS 结合其他技术的应用在未来的

发展中可能会比现在更为广泛。在国外的研究报

道中，MALDI-TOF MS 技术已非常普遍地应用

于微生物分型研究和耐药细菌的检测，而其在国

内的试验研究中较为普遍，应用方面还需要继续

加强以实现其价值。 
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