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摘 要 近 10 多年来随着色谱( 气相色谱和液相色谱) 和高分辨率质谱联用技术以及相关数据处理软件和

数据库的发展，使得高通量的非目标化合物分析方法得以实现，并在环境研究、食品监管、药物研发以及生物

代谢物研究等领域得到日益广泛的应用．本文综述了基于气相 /液相色谱-高分辨率质谱联用技术的非目标化

合物分析方法的研究进展，包括其分析方法策略、流程及其在环境研究领域的实际应用情况，并探讨了该方法

所存在的问题和发展前景，为环境中的新兴污染物及其代谢转化产物、关键致毒物的甄别、环境健康风险评估

等提供一种新兴的高通量分析鉴别技术．
关键词 非目标化合物分析，目标化合物分析，高分辨率质谱，解卷积软件，数据库，高通量筛选．
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Abstract: Over the past decade，with the development of high-resolution mass spectrometry
( HＲMS) coupled to gas liquid chromatography ( GC /LC) ，and specialized data-processing software
and database，the high-throughput method of non-target analysis is realized． The state-of-the-art
analytical methods is increasingly applied in the fields of environmental studies，food regulation，

drug development，biological metabolites，and so on． This review summarizes the advance of the
non-target analytical methods based on GC /LC-HＲMS，including analytical strategies and analytical
procedures，and the practical applications of the methods in the field of environmental studies． The
problems and prospects of the applications are also discussed． This method can be used as a high-
throughput analysis ＆ identification technique for the environmental studies，such as the fields of
emerging pollutants and their metabolic products， effect-directed analysis ( EDA ) ， and
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environmental health risk assessment．
Keywords: non-target analysis，target analysis，high-resolution mass spectrometry，deconvolution
software，database，high-throughput screening．

高分辨率质谱具有分辨率高、质量数精确、全扫灵敏度高等特点，可以同时对大量的未知化合物进

行分析和鉴别．随着色谱-高分辨率质谱联用技术以及计算机和软件技术的发展，使得一次检测分析就

能筛选到样品中大部分的化合物成为现实［1］．基于气相 /液相色谱-高分辨率质谱联用技术的非目标化

合物分析方法已在食品药品等领域的研究中得到广泛而深入的应用［2-5］，也为食品组学和脂质组学等学

科的成分分析提供了有力的技术支撑［6-8］，其在生物代谢产物的研究中尤为重要［9-18］．
随着环境学科各个研究领域的深入，特别是在关键致毒物鉴别( Effect-directed analysis，EDA) 、新兴

环境污染物( Emerging pollutants) 及其转化产物的筛选分析、生态与环境风险评估等领域中，需要快速且

全面地分析环境介质中复杂的污染物成分组成，包括对未列入常规监测的化合物以及其他未知化合物

的识别和鉴定，这使传统的目标化合物分析方法面临着越来越大的挑战［19-20］．为了应对这种挑战，一方

面要求所采用的分析方法具有高度的选择性以减少环境样品复杂的基底效应，另一方面要求其能够同

时筛选出环境样品中存在的种类繁多且浓度相差很大的各类化合物，因此所使用的分析方法需要具备

良好的分离效果、较高的分辨率和较低的检出限，并且能快速对大量的化合物分子进行结构解析和鉴

别．近 10 多年来不断发展的基于气相 /液相色谱-高分辨率质谱联用技术正适应了这种发展需求［21-22］，

因此该方法将在这些研究领域中得到日益广泛的应用和长足的发展．由欧盟委员会资助建立的诺尔曼

网络( www．norman-network．net) 在 2015 年的研究计划中已将非目标化合物分析方法列为优先发展的

方法．
基于色谱-高分辨率质谱联用技术的非目标化合物分析方法是新兴的分析技术，目前对该技术方法

的研究和应用还比较有限，其在环境科学领域中的应用研究更少．为了能较全面地了解非目标化合物分

析方法的研究进展及其在环境研究领域中的应用情况，本文综述了非目标化合物分析方法的方法策略

和流程，以及样品前处理方法的选择与优化、主要仪器类型、数据处理软件和数据库资源，并对存在的问

题及其发展前景进行了探讨．

1 分析方法策略和流程( Strategies and procedures of analytical methods)
1．1 分析方法策略

基于气相色谱 /液相色谱-高分辨率质谱联用技术的分析策略主要有 3 种: 目标化合物分析方法

( Target analysis) 、可疑化合物分析方法( Suspect analysis) 、非目标化合物分析方法( Non-target analysis) ．
Bletsou 等［1］总结出了以上 3 种分析策略的分析流程，如图 1 所示．不同研究［1，2，21，23-26］所采用的具体分

析流程有所不同，但都遵循以下基本原则:

( 1) 目标化合物分析方法: 当所分析的化合物是已知的，并且有相应的标准物质做校准以进行定量

分析时，采用该分析方法策略．
( 2) 可疑化合物分析方法: 当所分析的化合物是已知的，但是没有相应的标准物质做校准而无法进

行定量分析; 或者所分析的化合物( 特别是代谢转化产物) 是未知的，但如果这些物质可以进行预测，比

如利用计算机软件进行产物预测或者通过数据库 /文献资料对所要分析的化合物进行预测，可采用可疑

化合物分析方法．Diaz 等［27］将这种策略称为“后目标化合物分析方法( Post-target analysis) ”．
( 3) 非目标化合物分析方法: 当所分析的化合物是未知的，而且也无法进行预测，只能通过全扫描

的方法进行化合物的筛选和分析，就需要采取该分析方法策略．
非目标化合物分析方法和目标化合物分析方法策略是具有互补性的［28］，利用非目标化合物分析方

法的筛选结果可以扩展和精炼目标化合物分析方法所研究的对象．Helbling 等［29］在研究外源性物质在

微生物作用下的代谢转化产物时，先利用液相色谱-高分辨率质谱( LC-HＲMS) 对样品进行全扫描以获

得非目标化合物图谱，对筛选出来的化合物再用液相色谱-串联质谱( LC-MS /MS) 进一步进行定量分析，

结果表明将这两种方法结合起来能够快速、全面地对微生物代谢转化产物进行结构鉴别和定量分析．
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图 1 3 种分析方法策略流程图［1］

Fig．1 The flow chart of three analysis strategies［1］

1．2 分析方法流程

非目标化合物分析方法的基本工作流程如下［1，26，29-30］:

( 1) 样品前处理的选择和优化: 根据待测样品特征采用合适的样品前处理方法．
( 2) 仪器分析: 将处理好的样品进行仪器分析，如利用气相色谱-高分辨率质谱( GC-HＲMS) 和液相

色谱-高分辨率质谱( LC-HＲMS) ．
( 3) 数据处理( 解卷积) : 仪器采集到数据后可利用解卷积软件进行分析，得到有用信息，如准确的

质谱质量数( exact mass) 、色谱保留时间( ＲT) 、分子式( formula) 等，以获得可能的分子式清单和分子结

构．该步骤也是目前非目标化合物分析方法的难点所在．
( 4) 数据库匹配: 基于质谱数据库和化学数据库的化合物结构匹配和筛选，对所筛选的化合物清单

及它们的结构式进行确认．至此所进行的分析为定性分析或半定量分析．
( 5) 定量分析: 当所得到的化合物有相应的标准物质时，可以进一步通过 LC-MS /MS 等仪器进行定

量分析．

2 样品前处理方法选择与优化( Selection and optimization of sample pretreatment methods)
2．1 水环境样品

目前文献报道的水环境样品的前处理方法主要有固相萃取( Solid-phase extraction，SPE) 和直接进

样法两种，并以 SPE 法为主［31-33］．Martínez Bueno 等［24］在利用基于液相色谱-飞行时间质谱 ( LC-TOF-
MS) 和 LC-MS /MS 的非目标化合物分析方法研究河水中的药物残留成分时指出，随着色谱-质谱联用技
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术的发展，其灵敏度甚至能达到飞克( 10－15 g) 水平，因此对水样的分析可采用直接注射法而不需要额外

的预富集步骤，并能符合最严格的环保法规．Pérez-Parada 等［34］研究比较了直接进样法和 SPE 法两种前

处理方法: 采用直接进样方法时，取 900 μL 水样加入 100 μL 乙腈( 并加 d3-尼古丁内标) ，用 0．45 μm 聚

四氟乙烯( PTFE) 滤膜过滤后直接上机; 对于水样所检出的 10 种药物类化合物，SPE 前处理方法的基底

效应明显高于直接进样法，但是其方法检出限( MDLs) 则优于直接进样法．由于直接进样法前处理简单，

适合高通量分析的要求，随着高分辨率质谱的发展，将在水环境样品分析中，特别是用常规方法难以筛

选到的化合物的分析研究中得到更多的应用．
2．2 沉积物及环境生物样品

目前，对于沉积物及环境生物样品等复杂样品的前处理方面，非目标化合物分析方法与传统的目标

化合物分析方法基本一致，主要区别在于对样品或提取液的分离净化程度．为了尽可能使待筛选的化合

物能够进入待测溶液中，非目标化合物分析方法主要利用化合物的极性特性进行分离，而不再进行严格

的净化，对于因此而产生的大量仪器分析数据，需要依靠后期的数据处理软件进行处理．如 Skoczyńska
等［35］在分析易北河( 捷克共和国) 沉积物样品时指出，高污染的沉积物样品需要采用硅胶柱进行分离净

化，但是为了确保潜在的化合物损失最小，就不采取进一步的净化工作，该课题组仅采用硅胶柱将沉积

物提取液依据分子极性大小分离成 4 种组分，并用 GC×GC-TOF-MS 进行测定．此外，也有学者采用经过

优化的其他前处理方法，如 Bu 等［36］在分析海河沉积物中的有机污染物时，依次采用凝胶渗透色谱

( GPC) 和含弗罗里硅土的固相萃取柱( SPE) 对沉积物提取液( 二氯甲烷 /丙酮混合提取液) 进行净化，

并用气相色谱-质谱检测器( GC-MSD) 筛选出了 847 种有机污染物．对生物样品脂质的净化一般仅采用

GPC 法，而不采取其他更加严格的净化方法，如 Hoh 等［37］在研究海洋环境中持久性和生物蓄积性有机

污染物时，采用 GPC 法对海豚中的油脂匀浆进行净化比起采用酸化法或者 GPC-硅胶色谱联合处理法

能更好地避免待测组分的损失，共检测到 24 类 271 种化合物，其中有 86 种化合物不在常规监测的化合

物范围之中; Byer 等［38］在利用 GC-TOF-MS 分析美国鳗鱼中的有机卤代污染物时，采用 GPC 法去除鱼

肉匀浆中的脂类物质( 约占 40%) ，除此以外不采用其他任何的净化方法，共筛选出 51 种化合物，除了

几种多溴联苯醚( PBDEs) 外，其余化合物大部分属于溴苯酚、间溴茴香醚、溴苯类．

3 仪器测定( Instrumental detection)

高分辨率质谱( HＲMS) 通过很高的准确度和专属性缩小了观测离子的可能范围，荷质比测量的有

效误差限使相符的分子式目标范围缩小．不同的高分辨率质谱仪的质量数误差是不相同的，一般来说傅

里叶变换离子回旋共振质谱仪 ( FTICＲ-MS ) 的质量数误差最小，其次是轨道离子阱质谱仪 ( Obitrap-
MS) ，飞行时间质谱仪( TOF-MS) 的误差相对前二者而言较高［39］．但由于飞行时间质谱仪在全扫描模式

下分析效率非常高，且价格相对便宜，因此它在非目标化合物分析中得到广泛的应用［40］．色谱与质谱联

用技术使得一次进样就能同时实现定性和定量分析［34］; 尤其是与高分辨率质谱的联用，在全扫描模式

下具有足够的分辨率和灵敏度，使得非目标化合物分析方法得以实现并得到广泛应用．
3．1 气相色谱-高分辨率质谱联用技术( GC-HＲMS)

在基于气相色谱-高分辨率质谱联用技术的非目标化合物分析方法中，所采用的仪器类型主要有:

GC-TOF-MS、全二维气相色谱-质谱联用仪( GC×GC-MS) 等．GC-TOF-MS 应用较广泛，主要用于中等极性

和非极性物质( ［KOW］＞ 3) 的目标和非目标化合物分析，如 Allan 等［41］采用 GC-HＲ TOF-MS 分析水中的

中等极性和非极性物质，筛选出了多环芳烃( PAHs) 、多氯联苯( PCBs) 和 PBDEs 等化合物．此外，该技术

也应用于亲水性代谢产物的非目标化合物分析中，如 Alder［42］等利用 GC-TOF-MS 的全扫描模式对代谢

产物的非目标化合物进行分析; 同一课题组的 Tsugawa 等［43］进一步对三甲基衍生物的 110 多种亲水性

的代谢产物进行了研究，并建立了基于 GC-TOF-MS 的选择反应监测方法( SＲM) ．
当复杂样品的组分超过百种时，传统的一维气相色谱已经不能很好地分离．全二维气相色谱( GC ×

GC) 则具有强大的分离能力、很高的分辨率和峰值容量，比一维 GC 更能够满足复杂样品的分析要

求［44-45］，因此 GC×GC 在非目标化合物分析、交叉样品组分分析和指纹分析中的研究中越来越得到重

视［46］． Pena-Abaurrea 等［47］探讨了利用该技术对沉积物中多环芳烃化合物族群的非目标化合物分析的
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可行性; Hoh 等［48］将全二维 GC×GC-MS 与直接自动进样系统 ( Automated direct sample introduction，

DSI) 结合，分析了鱼类油脂中的有机污染物; 此后 Hoh 等［37］又采用直接进样法，利用基于 GC×GC-TOF-
MS 的非目标化合物分析方法对海洋环境中持久性和生物蓄积性污染物进行了研究．Mohler 等［28］利用

GC×GC-TOF-MS 分析了受石油类污染的地下水样品 22 个，共检测出了 760 多种极性物质，包括酸 /酯、
醇类、酚类、酮类和醛类物质．Skoczyńska 等［35］利用 GC×GC-TOF-MS 检测到了易北河沉积物中的 400 多

种化合物，其中有些化合物是先前采用其他传统方法没有检测到的复杂化合物．然而，全二维 GC×GC-
MS 会产生结构高度复杂的海量数据( 数据量动辄几百 GB) ，目前全二维气相色谱的发展重点在于开发

它的数据处理算法和软件，特别是便捷高效的化学计量法，同时也注重二维谱图解析方法的开发［49-50］．
3．2 液相色谱-高分辨率质谱联用技术( LC-HＲMS)

液相色谱( LC) 适用于分析难挥发性或热稳定性的物质，具有分离度好、分析速度快和检测灵敏度

高等的优点，并能与各种类型的 MS 仪器串联，成为功能最全面、应用最广泛的技术平台之一［51］．在近年

来的文献报道中，与液相色谱联用的质谱仪类型主要有飞行时间质谱( TOF-MS) 、线性离子阱质谱( LIT-
MS) 、轨道阱质谱( Obitrap MS) 以及它们与四极杆联用的串联质谱仪; 也有学者利用全二维液相色谱-质
谱( LC×LC-MS) 进行这方面的研究［52］，其第二维色谱以反相液相色谱( ＲP ) 为主［53］．对于 LC-HＲMS 的

大部分质谱仪而言，其灵敏度依赖于荷质比的扫描范围和扫描速度，并与离子源中的化合物电离效率密

切相关，典型的荷质比( m/z) 扫描范围在 300—400 之间，某些仪器或配置的灵敏度要高于这个值［54］．当
要进一步确定目标化合物的分子结构等信息时，所使用的质谱仪参数要达到一定的要求［55］: 质量数误

差小于 5 ×10－4%; 样品检测的色谱保留时间与标准物质的色谱保留时间误差小于 2．5%．
由于 TOF-MS 在全扫描模式下具有很高的分辨率和准确的质量数，使其在非目标化合物筛选、代谢

产物的分子结构鉴别时具有很高的选择性( 干扰少) 和专一性( 基于合适准确的经验公式) ［56］．目前主要

采用 LC-TOF-MS 进行非目标化合物的筛选，并将筛选出的非目标化合物再利用 LC-MS /MS 进行定量分

析．如 Picó 等［57］使用基于超高效液相色谱-四极杆飞行时间质谱仪( UPLC-QqTOF-MS) 的非目标化合物

分析方法，从成分复杂的梨子果肉提取物中筛选出了农药残留物，如多灵菌、抑霉唑、促长啉等，此外还

筛选出残留在水果上的塑化剂和乳胶类化学物质; 随后采用液相色谱-三重四极杆串联质谱法( LC-QqQ-
MS /MS) 对上述发现的物质进行定量分析．Martínez Bueno 等［24］在此后也采用相同的分析方法，利用

UPLC-QqTOF-MS 和 LC-QqQ-MS /MS 对河水中的药物残留成分进行筛选，通过一次性检测( 采用直接进

样法，进样量 100 μL) 就筛选出了酮咯酸、曲唑酮、氟康唑、二甲双胍和万拉法新等药物成分．这些研究表

明，LC-TOF-MS 结合 LC-MS /MS 在对复杂样品的非目标化合物筛选以及目标化合物的定量分析方面应

用潜力巨大．
由于 Obitrap MS( 轨道离子阱质谱) 分辨率高达 100000，质量数精度高达 2 ×10－4%，线性动态范围

在 103—104，全扫描模式下灵敏度达到 10－15—10－12 g，而且能对目标物进行多级质谱分析，因此可在没

有标准物质的情况下通过精确质量数对未知化合物进行快速筛查与结构确认［54］．LC-Obitrap MS 已被用

于环境样品中未知污染物［20］、食品中的农药残留［58］等研究领域之中．如 Schymanski 等［59］利用高效液相

色谱 /线性离子阱-轨道离子阱串联质谱( HPLC /LTQ Orbitrap XL) 对瑞士国内 10 个污水处理厂尾水的

近万种有机化合物及其代谢转化产物进行了全面的分析，并筛查出了尾水中的主要污染物; 该研究利用

LTQ Orbitrap XL 对目标化合物分析方法、可疑化合物分析方法和非目标化合物分析方法等 3 种分析方

法策略在环境样品检测的实际应用展开系统的研究和探索，具有积极的借鉴意义．
3．3 其他辅助仪器及联用技术

在进行非目标化合物分析时，当全扫描所得到的质谱碎片离子的特征信息不够充分时，可能会面临

化合物结构鉴别讹误的情况［21］; 同时为了更全面深入地分析未知化合物的元素组成、分子式和结构式，

也可能需要其他的辅助分析手段［35］．因此，在进行非目标化合物分析时，有时需借助于其他仪器设备进

行补充测定，如核磁共振( NMＲ) 、傅里叶红外( FTIＲ) 等仪器，目前也发展出了核磁共振与液相色谱-串
联质谱联用的技术( NMＲ-LC-MS /MS) ［60］，如 Levsen 等［61］于 2000 年左右就开始利用高效液相色谱-质
谱( HPLC-MS) 与 NMＲ 联用技术应用于复杂环境样品的分析．

NMＲ 是一种无损分析，而且能够提供定性、半定量和定量的分析信息，并且该技术不需要或者仅进
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行简单的前处理，因此它在有机物质的分析中应用广泛．但由于 NMＲ 不能单独分离化合物，并且其灵敏

度也较低，因此目前出现了相应的改进技术，如 HPLC-NMＲ 、LC-SPE-NMＲ /TOF-MS 等联用技术［21］．
Alves Filho 等［62］利用 HPLC-( UV /MS) -SPE-ASS( Automatic sampling storage) -NMＲ 对拉美污水处理厂中

的非目标化合物进行分析，对线性烷基表面活性剂等污染物进行了筛选分析．Godejohann 等［63］利用基

于1H-NMＲ 和 HPLC-SPE-NMＲ /TOF-MS 的非目标化合物分析方法，全面分析弹药破坏场地的受污染地

下水的未知化合物．

4 数据处理软件和数据库资源( Data-processing software and database resources)
4．1 数据处理软件

( 1) 数据处理的基本步骤

利用高分辨率质谱仪、串联质谱仪以及多维色谱仪等进行样品分析时都会产生海量的分析数据，如

何对这些数据进行高效、准确的分析是非目标化合物分析方法的难点所在．数据处理的基本流程包括以

下步骤［21，24，26，29，54-55］: ( a) 首先是质谱峰的选择和提取，在这个过程之中需要扣除对照样品 /空白样品

的信号背景值，以排除干扰峰; ( b) 对信号噪声进行消除，进行质量数的校正、同位素和加合物的构建

等，这些可利用软件自动进行; ( c) 根据得到的准确质谱峰等获取化合物分子式，在这个过程中采用各

种启发式的算法进行分子式筛选，比如“七条黄金法则”( Seven golden rules) ［64］; ( d) 获得的化合物分子

式需要与数据库 ( 包括质谱数据库和化学数据库) 进行匹配，并进行质谱碎片解析，以确定化合物结

构式．
由于利用单一的经验公式去分析质谱图将会得到成千上万种可能的分子结构，因此必须采用合适

的算法或分类器( classifiers) 以将待选的众多分子结构式控制在可接受的范围内．因此，分子式筛选的算

法开发是数据处理软件开发的一项重要内容，除了上述的“七条黄金法则”之外，Ulrich 等还利用“线性

溶解能关系”( Linear solvation energy relationships) 作为化合物分类器进行算法开发并应用于环境非目

标化合物分析方法上，通过模拟实验研究相继得到毛细管色谱［65］、气相色谱［66-67］、液相色谱［68］等一系

列仪器的色谱保留指数的参数．
( 2) 解卷积软件

对于非目标化合物分析方法而言，选择合适的数据处理软件( 解卷积软件) 是先决条件［31］．Bletsou
等［1］总结了部分商用和免费的数据处理软件，如:

MZmine ( http ∶ / /mzmine．sourceforge．net / )
XCMS ( https ∶ / / xcmsonline．scripps．edu)

EnviMass ( http ∶ / /www．eawag．ch / forschung /uchem /software /enviMass1)

Non-target，ACD MS /Workbook Suite
 仪 器 生 产 商 提 供 的 软 件，比 如: 沃 特 世 ( Waters ) 的 MassLynx and MetaboLynx; 赛 默 飞 世 尔

( Thermo Scientific) 的 Metworks and Sieve，Applied Biosystems Data Explorer ( MDS-Sciex Analyst QS) ，以及

安捷伦( Agilent) 的 MassHunter．
此外，文献报道的此类软件还有 Kendrick mass defect software、AMDIS 软件 ( Automated mass spectral

deconvolution and identification system，NIST) 等软件．Kendrick 软件是基于精确质量数和利用质量亏损进

行分析的新数据软件，针对含卤素化合物尤其是含卤素 POPs 等而开发的．Ubukata 等［69］利用 Kendrick
软件对从电子废弃物检测中获得的 GC×GC-HＲMS 数据进行处理，得到了一系列常见污染物和新兴污染

物，比如 PBDEs、磷酸三 ( 2-氯丙基) 酯 ( TCPP ) 、PCBs、多氯三联苯 ( PCTs ) 等． Skoczyńska 等［35］ 利用

AMDIS 软件通过手动解卷积，从 GC×GC-MS 获取的结构高度复杂的数据中筛选出显著性的质谱峰，并

将获取的质谱图送到 NIST 中进行再次检索．但 Oreič［25］指出目前对这些软件平台的开发和使用都各自

为阵，平台之间还缺乏系统的合作研究．
( 3) 可疑化合物预测软件

对采用可疑化合物分析策略( Suspect analysis) 而言，选择合适的预测工具对可疑化合物进行分子式

和结构式的预测是最重要的步骤之一．Bletsou 等［1］总结了目前一些可以预测生物代谢转化产物的工具:
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University of Minnesota Pathway Prediction System ( UM-PPS: http: / / eawag-bbd．ethz．ch / )
CATABOL ( http ∶ / /oasis-lmc． org /products /models /environmental-fate-and-ecotoxicity /catabol-301c．

aspx)

PathPred ( http ∶ / /www．genome．jp / tools /pathpred / )
Meteor ( http ∶ / /www．lhasalimited．org /products /meteor-nexus．htm)

其中，UM-PPS 和 CATABOL 用于预测微生物代谢转化产物; Meteor 用于预测哺乳动物的代谢产物;

PathPred 用于预测外源性化合物的生物代谢和次代谢产物，并可对多代的代谢产物进行预测．UM-PPS
是开源免费的，得到最广泛的应用，如 Kern 等［70］在研究污水处理厂及其尾水排放河流中的维甲酸受体

兴奋剂时，利用 UM-PPS 对微生物降解代谢产物进行预测，包括在好氧和厌氧条件下的两代代谢产物，

在该研究中 UM-PPS 比 META 和 CATABOL 的预测结果更好．
4．2 数据库资源

( 1) 质谱数据库

目前可使用的数据库包括政府机构或公益组织建立的大型质谱数据库，如:

NIST Mass Spectral Library ( http ∶ / /www．nist．gov /srd /nistla．cfm)

MassBank ( http ∶ / /www．massbank．jp)

NOＲMAN MassBank ( http ∶ / /massbank．ufz．de /MassBank / ) ［71］: 由欧盟委员会于 2005 年资助成立

的诺尔曼网络建立了供欧洲各研究机构交流共享的高分辨率质谱数据库，汇集了由欧洲各个成员实验

室提供的未知化合物或优先监测化合物的质谱信息，目前已经有将近 5 万个质谱图．
此外，还有仪器开发商提供的数据库，如安捷伦公司提供的 AMDIS 质谱图库．仪器自带数据库的数

据量一般比较有限，比如 AMDIS 质谱图库中只有几百种化合物谱图，而 NIST05 谱库中超过 16 万 3 千

个化合物．
研究人员还可以根据研究课题的需要建立自己的数据库，为了避免自建的数据库因不同质谱仪之

间的差别而带来的再现性问题，这些质谱数据的采集均采用了不同的碰撞能量［21］．另外，有的学者利用

文献资料提供的质谱信息与所筛选的化合物的质谱信息进行比对分析，从而获得一些新兴污染物或者

代谢产物的结构信息，如江桂斌院士课题组利用文献上的质谱信息来辅助确定从河流沉积物中筛查出

的具有神经毒性的四溴双酚 A 双烯丙基醚( TBBPA DAE) 的结构信息［72］．
( 2) 化学数据库

进行数据库搜索匹配的另外一类数据库为化学数据库．化学数据库集成的是化合物的分子式、结构

式、理化性质以及色谱保留指数等信息，是非目标化合物筛选过程中确定化合物分子式的重要参考．主
要的化学数据库有:

ChemSpider ( http ∶ / /cssp．chemspider．com)

PubChem ( http ∶ / /pubchem．ncbi．nlm．nih．gov)

NIST Chemistry WebBook ( http ∶ / /webbook．nist．gov)

4．3 数据资源的回顾性研究

对于环境监测程序而言，非目标化合物分析方法的一个重要优势在于能够对全扫描数据进行回顾

性分析，使得实验研究人员能够在几年之后还能够通过处理这些数据探索新的污染物［54］，如 Cervera
等［73］在利用 GC-TOF-MS 对水果和蔬菜农药残留物进行目标化合物分析和非目标化合物分析时，仅使

用解卷积软件对已有的数据进行分析，而不需要再进行额外的样品分析．许多研究机构在参与诺尔曼组

织( NOＲMAN) 于 2013 年发起的非目标化合物分析方法协同实验之后，还在对之前的协同实验数据进

行进一步的回顾性研究［29］．

5 研究展望( Ｒesearch prospects)
由于非目标化合物分析方法尚处于发展完善阶段，目前该方法也存在一些不足之处尚待解决．

Weigel 等［32］在 2001 年率先利用该技术研究北海( 德国) 海水中新兴污染物的时候，已经指出相对于目

标化合物分析而言，非目标化合物分析能够提供更全面的样品成分特征，但它并不能筛选出样品中的所
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有成分，其一、不是所有化合物的质谱图都储存在质谱库里; 其二、当化合物浓度很低时，所使用的解卷

积软件无法将其质谱信息从大量的数据中筛选出来． Jernberg 等［31］在 2013 年利用 TOF-MS 研究城市水

环境有机外源性物质时，也指出由于非目标化合物分析方法采用全扫描的模式，其方法检出限比目标化

合物分析方法的检出限较高，当污染物浓度较低时，无法将其筛选出．Terzic 等［40］认为非目标化合物分

析方法存在的困难与挑战有: 其一、满足这种分析方法要求的高分辨率仪器比较昂贵，一定程度上限制

了其应用的广泛性; 其二、由于目前对数据处理的解析算法( 如分子拟合算法) 研究与开发有限，且缺乏

完善的综合性质谱图数据库，因此对未知化合物的结构分析存在不足，这些是限制该方法广泛应用的难

点所在．Gómez-Ｒamos 等［22］也指出非目标化合物分析方法最主要的不足在于缺乏强大的数据处理分析

软件，使得这种分析方法在数据处理速度方面比较慢．
非目标化合物分析方法的进一步发展和推广，需要在以下几个方面进行完善和突破: ( 1) 解析算法

与解卷积软件: 数据处理软件( 解卷积软件) 在非目标化合物分析方法中具有非常重要的作用———这方

面已经得到许多研究人员的探讨和肯定，因此非目标化合物分析方法的进一步发展离不开解析方法

( 如分子式拟合算法) 与解卷积软件的开发和完善．( 2) 方法检出限: 数据处理软件( 解卷积软件) 的完善

以及样品前处理方法的优化将有助于降低方法检出限． ( 3) 数据库资源: 虽然目前已经有很多商业或者

免费的数据库，但是尚无法满足进一步的分析需要，因此相关数据库( 主要是质谱库) 的进一步完善是

非常必要的．( 4) 计算机处理能力: 在全扫描模式下，高分辨率质谱以及二维乃至多维的质谱或者色谱联

用技术将产生海量的、结构高度复杂的数据，因此就必然需要较高的计算机储存和计算能力．非目标化

合物分析方法是一种新兴的分析技术，随着上述问题的不断解决和完善，必将为生态环境、食品药品、生
物代谢等研究领域提供一种强有力的研究手段．
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