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Актуальность исследования: масс-спектрометрические методы химического анализа ос-
нованы на ионизации атомов и молекул анализируемой пробы, разделении образовавшихся 
ионов в пространстве или во времени и последующем определении их массы (точнее — отно-
шения массы иона m к его заряду z — m/z). Эти методы объединяют общим названием 
масс-спектрометрия.

цель исследования: проанализировать данные научной литературы по использованию 
масс-спектрометрических методов химического анализа в клинической фармакологии.

Материалы и методы: анализ медицинской литературы реферативных баз данных и си-
стем цитирования Pubmed, Web of science, scopus, Googlescholar, elibrary методам моделиро-
вания печеночной недостаточности.

Результаты: аналитические приложения масс-спектрометрических методов анализа, ори-
ентированные, прежде всего, на установление химического состава вещества, широко исполь-
зуются в различных областях науки и техники. масс-спектрометрия в настоящее время явля-
ется одним из наиболее чувствительных, информативных и надёжных методов, продолжая 
совершенствоваться и развиваться [1].

масс-спектрометрия используется для идентификации и количественного определения со-
единений или изучения их структуры и реакционной способности. также данный метод позво-
ляет идентифицировать уникальные метаболиты в образцах сыворотки крови от пациентов с 
различными заболеваниями, например, сахарным диабетом, проводить скрининг новорожден-
ных, тестирование на наркотики, анализ на токсикологические вещества, осуществлять кон-
троль качества лекарственных препаратов. Допинг-контроль в профессиональном спорте осу-
ществляется также при помощи масс-спектрометрии [2]. С этой задачей справляется метод 
масс-спектрометрии mAlDI (матрично-активированная лазерная десорбция/ионизация). ме-
тод mAlDI позволяет изучать микроэкологию человека и получить качественно новый вари-
ант микробиологического исследования благодаря возможности одновременного количествен-
ного определения более сотни микробных маркеров непосредственно в биологических пробах 
без предварительного культивирования микроорганизмов и использования биохимических те-
стовых материалов и генетических маркеров. Идентификация в короткие сроки некультивиру-
емых микроорганизмом с целью начала противомикробной химиотерапии у пациентов с ин-
фекционными заболеваниями. также исследование метаболического профиля протеинов в 
биологическом отделяемом у больных с хроническими заболеваниями, например, сахарным 
диабетом, позволяет своевременно по данным протеомного профиля прогнозировать субкли-
нические изменения, ассоциированные с осложненным течением заболевания и своевременно 
скорректировать терапию [3].

Выводы: в настоящее время существует огромный потенциал применения масс-спектроме-
трических методов как инструмента для принятия решений в клинической фармакологии, осо-
бенно для подбора первой линии противомикробной терапии.
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