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一、个人申报
（一）基本情况【围绕《浙江工程师学院（浙江大学工程师学院）工程类专业学位研究生工

程师职称评审参考指标》，结合该专业类别(领域)工程师职称评审相关标准，举例说明】

1.对本专业基础理论知识和专业技术知识掌握情况(不少于200字)

指导原则：熟悉掌握《中国药典》现行版的凡例，以及<高效液相色谱法>、<质谱法>、<分

析方法验证指导原则>、<生物样品定量分析>等相关通则；熟悉掌握《化学药物非临床药代

动力学指导原则》、《药物相互作用指导原则》、ICH《Bioanalytical method validation 

and study sample analysis 

M10》；可根据指导原则规定制定相关的分析方法验证方案、检测方案。

基础知识：熟悉掌握药物分析方法的原理，如液相色谱法、质谱法；熟悉掌握药物分析、药

物代谢、波谱解析相关理论知识，可根据相关理论知识分析分析实际项目中出现的问题。

仪器操作：能熟练使用液质联用仪建立相关分析方法，并解决分析方法建立过程中出现的常

见问题，如基线漂移、峰拖尾。

法规标准：熟悉药物分析过程中GMP/GLP/CNAS相关规定，按照相关规定进行药物质量分析、

生物样品药代/毒代动力学检测。

2.工程实践的经历(不少于200字)

自2017年6月毕业以来，就职于杭州先导医药科技有限责任公司，已有近8年工作经验，主要

进行液质相关分析研究工作，研究内容多样，涵盖面广包括结构确证及解析，药物代谢动力

学研究，药物与药物相互作用评价，药物体内外代谢物鉴定以及药物基因毒性杂质的检测。

多年来，本人承担了数十个项目的研究工作，数百个药物的分析方法开发，实践经验丰富，

能轻松并有效地解决研究过程中出现的问题。

自2022年9月开始，因公司人员结构调整，晋升为药代组组长，同时兼具项目负责人职责，

承担组内团队建设，包括人员岗位分工与能力培养，项目方案/报告起草制定，标准操作规

程及记录文件的制定及修改。

3.在实际工作中综合运用所学知识解决复杂工程问题的案例（不少于1000字)

近三年主要负责并参与的项目

作为项目负责人，负责项目组织安排及进度推进：YN17体外非临床药代动力学；LH-1901体

外非临床药代动力学；YZ001体外非临床药代动力学；WT-1108体外非临床药代动力学；

CB371制剂在比格犬中的生物等效性研究；头孢西丁钠中两个基因毒性杂质分析方法验证；

盐酸环丙沙星中N-亚硝基二甲胺分析方法验证;盐酸环丙沙星中N-亚硝基环丙沙星分析方法

验证；恩诺沙星中1-乙基-4-亚硝基哌嗪和N-亚硝基哌嗪分析方法验证；石杉碱甲在中国受

试者中代谢物鉴定研究；C2235非临床药代动力学研究；YH004体外药代动力学研究；ZAQ20

颗粒中柚皮苷和新橙皮苷体外非临床药代动力学研究；腺苷受体抑制剂ZM241385及其结构改

造物的体内代谢特征研究。

作为助理项目负责人，协助项目负责人安排项目开展：GB重组多肽在大鼠、兔血浆中生物样

品分析；CB275制剂在比格犬体内的药代动力学研究；CB272制剂在比格犬体内的生物等效性

研究。

参与制定的标准操作规程或文件

生物样品定量分析方法的验证技术规范、肝微粒体代谢稳定性试验技术规范、肝细胞代谢稳

定性试验技术规范、细胞色素P450抑制作用试验技术规范、细胞色素P450抑制作用试验技术

规范、细胞色素P450抑制作用试验技术规范等。
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实际案例

1. GB重组多肽在大鼠、兔血浆中生物样品分析

GB重组多肽是利用基因重组技术生产的1类生物制品，与大多数多肽化合物类似，它在容器

表面具有较强的非特异性吸附，同时在生物基质中缺乏足够的稳定性。基于上述特点，我们

对配制溶液、耗材和稳定性条件进行了考察，制定了样品配制流程，成功建立了用于大鼠/

兔血浆中GB重组多肽定量检测的分析方法。

2. 以半胱氨酸为还原剂的抗体肽图分析方法建立

当前广泛使用的还原剂β-ME和DTT虽能有效破坏蛋白质二硫键，但它们的应用具有共同的缺

点——它们在使用过程中会产生较强的刺激性气味，同时它们也是一种高毒性物质，具有较

高的生物毒性和环境污染风险。半胱氨酸，是一种生物体内常见的氨基酸，其-SH赋予其还

原能力。多项研究报道了半胱氨酸作为还原剂的应用，作为一种无毒且广泛可得的还原剂，

半胱氨酸具有一定的潜力和优势。本研究针对传统肽图分析方法中还原剂存在毒性强、挥发

性异味显著的缺陷，创新性构建了一种基于半胱氨酸的绿色还原体系。

3. 腺苷受体抑制剂ZM241385及其结构改造物的体内代谢特征研究

ZM241385是一种腺苷受体抑制剂，其在体内代谢较差，药代动力学性质不佳。通过对其官能

团进行改造，药代动力学性质明显改良，成功改造成功的化合物VG081821在体内代谢缓慢、

药代动力学性质良好，最终获得临床试验许可。本研究主要研究ZM241385及其一些列结构改

造物在体内的代谢情况，探究药物某部分官能团变化对药物代谢的影响。

4. 制定非临床药代动力学体外部分实验体系

为开展化合物非临床药代动力学研究，需建立相关实验体系。作为非临床药代动力学体外部

分（包括肝微粒体和肝细胞的代谢稳定性和代谢物鉴定实验，血浆蛋白结合率，酶诱导，酶

抑制，代谢表型和转运体实验等）的主要负责人，积极并主动学习相关指导原则，建立并完

善相关操作规程和实验体系。
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（二）取得的业绩（代表作）【限填3项，须提交证明原件（包括发表的论文、出版的著作、专利

证书、获奖证书、科技项目立项文件或合同、企业证明等）供核实，并提供复印件一份】

1. 
公开成果代表作【论文发表、专利成果、软件著作权、标准规范与行业工法制定、著作编写、科技

成果获奖、学位论文等】

成果名称

成果类别
[含论文、授权专利（含

发明专利申请）、软件著

作权、标准、工法、著作

、获奖、学位论文等]

发表时间/

授权或申

请时间等

刊物名称

/专利授权

或申请号等

本人

排名/

总人

数

备注

A Novel Peptide 

Mapping Method 

Utilizing Cysteine as 

a Reducing Agent

核心期刊
2025年01

月23日

Pharmaceut

ical 

Research

1/4
SCI期刊

收录

2.其他代表作【主持或参与的课题研究项目、科技成果应用转化推广、企业技术难题解决方案、自

主研发设计的产品或样机、技术报告、设计图纸、软课题研究报告、可行性研究报告、规划设计方

案、施工或调试报告、工程实验、技术培训教材、推动行业发展中发挥的作用及取得的经济社会效

益等】

1.主持的项目——YH004体外药代动力学研究；

2.参与的项目——GB重组多肽在大鼠和兔血浆中药物浓度检测；
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Abstract
Purposes  In the peptide mapping reduction process for monoclonal antibodies (mAbs) and other proteins, the conventional 
reducing reagents β-mercaptoethanol (β-ME) and dithiothreitol (DTT) pose challenges due to their strong odor and toxicity 
at high concentrations. Cysteine (Cys), an essential amino acid for new protein synthesis, is an overlooked, nontoxic, and 
odorless reducing agent. This study presents a novel peptide mapping method using Cys as the reducing agent.
Methods  We explored the reducing effect of Cys at different concentrations and pH levels for peptide mapping analysis of 
a specific mAb (mAb-1), using DTT as a positive control. RP-HPLC analysis, including UV chromatogram comparison and 
overall similarity calculation, was conducted for comparison. LC–MS analysis was subsequently utilized to characterize the 
primary sequence of mAb-1. We also applied the method to other mAbs or proteins to demonstrate its wide applicability.
Results  The UV chromatogram and overall similarity of Cys as a reducing agent at concentrations ranging from 10 to 40 mM 
and pH levels between 7.0 and 11.0 were consistent with those of the positive control. Reduced concentrations of Cys or 
lower pH levels compromised reducing efficacy. This novel reducing method proficiently characterized the primary sequence 
of mAb-1, achieving an overall sequence coverage of 97%. In the analysis of other mAbs or proteins, the peptide mapping 
results also showed high consistency.
Conclusions  Cys exhibits a reducing ability comparable to DTT and possesses the advantageous characteristics of being 
nontoxic and odorless, making it a potential alternative for disulfide bond reduction and peptide mapping analysis of proteins 
and mAbs.

Keywords  cysteine · dithiothreitol · monoclonal antibody · peptide mapping · reducing agent

Abbreviations
ADC	� Antibody–drug conjugate
β-ME	� β-Mercaptoethanol
BSA	� Bovine serum albumin
Cys	� Cysteine

DTT	� Dithiothreitol
EDTA	� Ethylene diamine tetraacetic acid
IAM	� Iodoacetamide
mAb	� Monoclonal antibody
RT	� Retention time
SD	� Standard deviation

Introduction

Peptide mapping analysis is a “bottom–up” approach that 
is crucial for elucidating protein primary structure and is 
used in the characterization of biotechnological drugs, such 
as peptides and mAbs [1, 2]. The production of protein and 
antibody drugs is complex and susceptible to stability issues. 
During production, purification, and storage, impurities, 
mutations, and post-translational modifications may occur, 
potentially leading to reduced drug yield, loss of function, 
or harmful immune responses [3]. Peptide mapping analysis 
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