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SRM (Selected Reaction Monitoring) es una técnica desarrollada en los
ultimos afos que permite la cuantificaciéon fiable de péptidos poco
abundantes en muestras complejas [1]. A pesar de su potencial SRM
presenta dificultades a las que aun no se ha dado respuesta.

En los experimentos de SRM no hay una observacion precisa de las
masas monitorizadas, y la identificacion en SRM se basa en la observacion
de coelucién exacta de varias masas hijas de un mismo ion parental en
perfiles cromatograficos, con lo que se plantea la pregunta: “;podemos
garantizar que las masas monitorizadas provienen del i6on parental que
deseamos monitorizar?”

Entre las posibles soluciones para mejorar la identificacion destaca la
utilizacion de tiempos de retencion estandar, aunque éstos pueden
presentar una alta variabilidad en funcién del sistema cromatografico, o de
la complejidad de la muestra.

Otras soluciones empleadas son el uso de transiciones que sean
firmas unicas (UIS, Unique lon Signature [2]), o afiadir péptidos referencia
(AQUA, DP, SILAC) que ayuden en la localizacion del pico de elucion de
los péptidos monitorizados. Ambas técnicas conllevan una disminucion de
la sensibilidad.

Se discutiran las cuestiones mencionadas y se abordaran las mejoras
en el analisis, entre ellas la utilizacidon de algoritmos para localizar la
coelucion de masas o la inclusidn de transiciones sefiuelo que permitan la
estimacion de la tasa de error [3]. Se mostraran ejemplos reales empleando
el software Skyline [4].
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