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Espectrometria de Massa: Dos atomos aos seres
vivos

Nota da redacgao

Durante o Ano Internacional da Quimica, a info-Ciéncias digital publica uma série de
artigos sobre essa ciéncia fundamental. O quarto artigo é dedicado a espectrometria
de massa, cuja capacidade analitica tem sido celebrizada por aplicages no dominio
forense em séries televisivas de grande expressdo como Crime Scene Investigation
(CSI).

Por Carlos Cordeiro*

A espectrometria de massa teve a sua origem nas investigagdes sobre a constituicdo
da matéria realizadas em finais do século XIX com os raios catodicos por J. J.
Thompson. Pela descoberta do electrdo, Thompson foi agraciado com o prémio Nobel
da Fisica em 1906.

O seu discipulo Aston recebeu em 1922 o prémio Nobel da Quimica pela descoberta
dos isétopos. A capacidade de manipular iGes em fase gasosa usando campos
eléctricos e magnéticos permite determinar a sua razdo massa/carga (m/z) e,
consequentemente, investigar a sua constituicdo usando a propriedade mais
fundamental da matéria, a massa.

A espectrometria de massa permite, enquanto técnica analitica, determinar a
composicdo elementar de moléculas e consequentemente proceder a sua identificacdo
em misturas complexas e em quantidades vestigiais. Esta capacidade analitica tem
sido celebrizada por aplicagbes no dominio forense em séries televisivas de grande
expressao como Crime Scene Investigation (CSI). O equipamento mais usado nesta
série, o cromatdgrafo gasoso acoplado a um analisador de massa (GC-MS) é dos mais
ubiquos em laboratérios de quimica, tendo sido criado por Fred MacLafferty e Gohlk
nos anos 50. Também nos anos 50 ocorreu uma descoberta que revolucionou a
espectrometria de massa e a investigagdo nos dominios da biologia e bioquimica: a
elucidagdo da estrutura do DNA e do seu mecanismo de replicagdo (Watson e Crick,

Prémio No6bel da Medicina 1963).

Carlos Cordeiro

Com a resolugdo do cdédigo genético por Nirenberg, Khorana e Holley (Ndbel da
Medicina e Fisiologia em 1968) foi possivel estabelecer uma relagdo entre o genoma e
as proteinas por ele codificadas, o proteoma. O proteoma é o conjunto de todas as
proteinas presentes num dado instante numa célula que definem o seu fenétipo e a
sua funcionalidade. Numa levedura, aproximadamente 6000 proteinas sdo codificadas
enquanto o genoma humano codifica cerca de 20000. Ndo somente é possivel
determinar a massa molecular exacta de cada uma destas proteinas como também
conhecer a sequéncia de residuos de aminoacidos que a identifica.

Para a analise das proteinas por espectrometria de massa, os métodos de ionizagdo
entdo conhecidos eram absolutamente indteis. Ndo s6 a sua massa molecular é muito
superior a das moléculas organicas e inorganicas tradicionalmente estudadas em
quimica, como sdo incompativeis com métodos de ionizagdo da época. A ionizagdo
por electrospray (ESI) e a ionizagdo associada a desorpgdo por laser (MALDI)
permitiram resolver este problema, preservando a estrutura primaria destas
moléculas (Fenn e Tanaka, Nébel da Quimica 2002).

Finalmente, Peter Roepstorff (ainda ndo é Nobel!) descobriu a relagdo entre
sequéncia e padrdo de fragmentagdo de péptidos e proteinas, abrindo caminho para a
protedmica, a identificagdo e quantificagdo em larga escala do proteoma. Na
actualidade, um dos principais desafios da espectrometria de massa consiste em
preservar a estrutura tercidria e quaterndria de proteinas e outras moléculas



bioldgicas e, em particular, de complexos macromoleculares como o proteassoma,
ribossomas e virus de modo a investigar a sua composicdo e estrutura. Neste
dominio, os trabalhos de Carol Robinson, Albert Heck e Michal Sharon constituem o
seu expoente maximo. No Futuro... conseguiremos analisar células e organismos
intactos para além dos virus?

Nota final

A imagem representa o espectrometro de massa de ressonéancia ciclotrénica de ido
com transformada de Fourier do laboratorio de FTICR e Protedmica de Precisdo da
FCUL. Este instrumento de alta resolugdo e massa exacta permite determinar a
composigdo elementar de moléculas. E o principal equipamento da Rede Nacional de
Espectrometria de Massa e uma das suas principais aplicacdes é a carac,terizagéo e
sequenciacdo de proteinas bem como a andlise de proteomas. E um dos
equipamentos que suportam a participagdo de Portugal na iniciativa europeia
INSTRUCT, An Integrated Structural Biology Infrastructure for Europe. [m] *
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