
蛋白質資料庫搜尋引擎
應用: 最常用的功能包含Peptide Mass Fingerprint :及MS/MS Ion 
Search。其中Peptide Mass Fingerprint的方式是比對蛋白質經酵
素水解成peptides後其分子量的分布，來計算資料庫中之發生隨
機比對符合(random matches)的機率。其給分方式使用以下公式: 
-10*LOG10(P)，其中P代表發生隨機比對符合的機率。因此高分
代表資料庫中隨機比對符合的可能性低。MS/MS Ion Search則是
將所得到之胜肽母離子及其碎片分子的質量的資訊統合 在與將所得到之胜肽母離子及其碎片分子的質量的資訊統合，在與
蛋白質序列 (模擬經蛋白酵素水解後) 之資料庫進進行比對，搜
尋隨機比對符合機率最低的的胜肽及其所屬的蛋白質，以共後
續實驗參照續實驗參照。


