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Von der Probe zur Antwort

Ob Sie nun Arzneimittel oder Umweltproben, Proteine oder synthetische Peptide analysieren, das Agilent 6210
Time-of-Flight LC/MS verfiigt iiber hervorragende analytische Leistungsfahigkeit, umfangreiche Applikations-
Software und ist leicht zu handhaben - Kriterien, mit denen Sie fiir jede Probe das richtige Ergebnis - die

richtige Antwort - bekommen.

Hochste Leistungsfahigkeit ...

Das Agilent 6210 Time-of-Flight LC/MS
verfiigt iber eine hervorragende
analytische Leistungsfahigkeit.

Dazu zahlen:

* Hohe Zuverlassigkeit dank einer
Massengenauigkeit von 2 ppm

» Auflésung komplexer Proben bei
gleichzeitiger Unterscheidung zwischen
analytisch relevanten Substanzen und
Interferenzen

* Durch groRen dynamischen Bereich
gleichzeitige Identifizierung von
Substanzen mit sowohl hoher als
auch geringer Konzentration

* Identifizierung nicht aufgeléster
Substanzen auch in schmalen Peaks
dank ultraschneller Datenakquisition

* Detektion niedrig konzentrierter
Substanzen durch hervorragende
Empfindlichkeit

« Erfassung weiterer Informationen zu
unbekannten Substanzen durch den
Polaritatswechsel von Spektrum zu
Spektrum, inshesondere in Verbindung
mit der Multimode Quelle

... ganz einfach

Die Massengenauigkeit und die hohe
analytische Leistungsfahigkeit des 6210
TOF sind iiberragend. Gleichzeitig ist die
Bedienung erstaunlich einfach. Das
automatische Tuning und die vollauto-
matische Dosierung eines internen
Massen-Referenzstandards gewahrleisten
maximale Leistung bei minimalem
Arbeitsaufwand. Die applikations-
spezifische Software optimiert die
Ergebnisse und verbessert die Pro-
duktivitat bei Applikationen sowohl mit
groBen als auch mit kleinen Molekiilen.

Die Software zur Erleichterung des Walk-

up-Betriebs und zur Dateniiberpriifung
durch Fernzugriff vereinfacht die
Bedienung noch weiter.

Hohe Massengenauigkeit und
Massenauflosung fordert das
Vertrauen

Das 6210 TOF bietet gleichzeitig
erstklassige Massengenauigkeit,
Massenauflosung, dynamischen Bereich
und Spektrenerfassungsraten.

Bei niedermolekularen Verbindungen
kann die Massengenauigkeit des 6210
Time-of-Flight LC/MS von 2 ppm zur
Bestatigung der elementaren
Zusammensetzung und zur Identifzierung
unbekannter Substanzen dienen. Bei
hoéhermolekularen Verbindungen kann
die Anzahl mdglicher Substanzen sehr
stark eingeschrankt werden, wodurch
eine positive Identifizierung basierend
auf der Kombination der genauen
Massenbestimmung sowie ergédnzenden
Informationen ermdéglicht wird.

Das erstklassige Auflésungsvermégen
des 6210 Time-of-Flight LC/MS
dezimiert die Wahrscheinlichkeit, dass
ein relevanter Massenpeak mit einem
stérenden lon aus der Probe oder dem
Untergrund iberlagert wird. Das 6210
TOF kann viele Substanzen mit gleicher
nomineller Masse unterscheiden und
identifiziert Proteinvarianten aus
posttranslationalen Modifikationen bzw.
punktuellen Mutationen.

Das 6210 TOF misst routinemaBig Massen in der
Genauigkeit von 1-2 ppm, wie es die Ergebnisse
dieser 18-Stunden Sequenz von [3,-Agonist
Standards und damit versetzte Urinproben zeigen.

Standards von 0,1 bis 5 ng/mL

~N
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Agilent 6210 Time-of-Flight LC/MS

 Das hohe Auflosungsvermdgen
des 6210 TOF garantiert eine gute
Unterscheidungsmaoglichkeit aller
Probenbestandteile.

Massen der Agilent Standard-Tuninglésung
Signal Signal Signal
R=4.700 R=9.300 R=13.500
A | L_A___ J
m/z 118 119 120 m/z 622 623 624 m/z 2122 2724

Der groRBe dynamische Bereich
ist bei der Identifizierung von
Spurenkomponenten hilfreich
und vereinfacht die Bedienung

Das Agilent 6210 TOF weisst einen
dynamischen Bereich in der
GroRenordnung 3+ auf, wobei keine
Strahlabschwéachung erfolgt, die bei
einigen anderen TOF-Geraten zu einer
Verringerung der Empfindlichkeit fiihrt.
Dieser dynamische Bereich ermdglicht
die Identifizierung von Substanzen
geringerer Konzentration in Gegenwart
hoher konzentrierter Substanzen sogar
innerhalb eines Spektrums. Es erleichtert
ferner den unbeaufsichtigten Walk-up-
Zugang, da es nicht notig ist, die
Probenkonzentration genau dem

Nachweisbereich des Gerétes anzupassen.

Schnelle Spektrenerfassung fiir
schnelle Chromatographie

Bei 40 Spektren pro Sekunde liefert

das 6210 auch bei schnellster Chromato-

graphie mehr Daten, als sie fiir eine
qualitativ und quantitativ verlassliche
Analyse erforderlich sind. Nicht aufgeléste
oder schlecht getrennte Substanzen
konnen auch in schmalen, ein oder zwei
Sekunden breiten Peaks identifiziert
werden. Die schnelle Spektrenerfassung
garantiert genaue Peakflachenmessungen
fir exakte Quantifizierungen.

www.agilent.com/chem/tof

Probe
m/z 582,319

T 1.6 ppm

Massenabweichung

100.000 Signaleinheiten

JULL.

250 Signaleinheiten

Referenzmasse
m/z 922,010

\.

J

Der grof3e dynamische Bereich ermdglicht die Identifizierung von Haupt- und Nebenkomponenten

und erleichtert die Verwendung interner Standards.



Kompatibel mit einer Vielzahl an Applikationen

Mit der entsprechenden Agilent LC, lonenquelle und Software liefert das Agilent 6210

Time-of-Flight LC/MS Antworten auf viele analytische Fragestellungen - von der
Identitatsbestatigung fiir Syntheseprodukte der chemischen Industrie
bis zum schnellen Expression Profiling komplexer Proteinproben.

Eine Quelle fiir alle Analysen

Das 6210 TOF bietet eine groRtmaogliche
Auswabhl an lonenquellen, einschlieRlich
der Dualzerstauber-Quellen.
Dualzerstauber-Quellen erhéhen die
Massengenauigkeit und die leichte
Handhabung durch das Einbringen des
internen Referenz-Massenstandards
durch einen zweiten Zerstauber fir
diese Funktion. Dies vereinfacht auch
das automatische Tuning, was bei TOF-
Systemen eher eine Seltenheit darstellt.

* Dualzerstauber-Elektrospray (ESI) fiir
allgemeine Anforderung

* Dualzerstauber-Nanospray fiir
besondere Empfindlichkeit

+ APCI fiir weniger polare Proben, die
mittels Elektrospray nicht ausreichend
ionisiert werden

+ APPI fiir Substanzen, die weniger gut
mit ESI und APCI reagieren

* CE-TOF Interface, um den Vorteil des
Auflésungsvermdgens der CE zu nutzen

* PDF-MALDI* fur Proteomics mit
hohem Durchsatz

+ Multimode steigert die Produktivitat
durch gleichzeitiges Erfassen der ESI-
und APCI-Daten

+ HPLC-Chips und HPLC-Chip Cube MS-
Interface fir ultimative Trennungen
und Empfindlichkeit

*Die PDF-MALDI Quelle ist ein Laserprodukt der Klasse |

Die Dualzerstauber ESI-
lonenquelle sichert maximale
Massengenauigkeit bei
minimalem Aufwand.

HPLC-Chip Cube MS Interface steigert
Empfindlichkeit und Komfort.

Die Multimode-lonenquelle kann den Durchsatz
und die Produktivitat verdoppeln.

Hexansulfonsaure
Negative lonen ESI
Massenabweichung = -4,26 ppm

0,39 1,14 2,64

9-Phenanthrol
Negative lonen APCI
Massenabweichung = 0,20 ppm

Carbazol

Positive lonen APCI
Massenabweichung
=0,13 ppm

Kristallviolett
Negative lonen ESI
Massenabweichung = -2,57 ppm

Zeit, min

. J

Ein 6210 TOF mit Spektrum-zu-Spektrum-Polaritaitsumschaltung und einer Multimode-lonenquelle
identifiziert in einem Analysenlauf vier Substanzen, die jeweils auf unterschiedliche Kombinationen
aus lonisationsmethode und lonisationspolaritét reagieren.




Agilent 6210 Time-of-Flight LC/MS

Vereinfachte Analyse kleiner Verbesserte Analyse von
Molekiile Biomolekiilen

Fiir Screening bei High-Throughput Falls lIhre Untersuchungen
Analysen und Analysen von natirliche oder synthetische
Verunreinigungen, Umweltproben oder Proteine und Peptide

forensischen Proben bietet das 6210 TOF beinhalten, kann das 6210
auch damit betrieben
+ Bestatigungssoftware fiir empirische werden:
Formeln, und damit eine schnelle,

positive Bestatigung der erwarteten + MassHunter
Substanzen, Bioconfirmation
Software, sowohl zur

+ Software zur empirischen Formelgene- sicheren Bestatigung
rierung, die zusammen mit der genauen der Identitit von
Massenmessung die Identifizierung von Proteinen und Peptiden
Verunreinigungen und unbekannten als auch zur Identifizierung
Substanzen ermdglicht, sowie unerwarteter Varianten und

. unbekannter Substanzen
* Merkmalerkennungs- und Korrelations-

algorithmus, der die Genauigkeit der « MassHunter Profiling Software und
empirischen Formelbestimmung und damit optimierte Werkzeuge zur
der Datenbanksuche verbessert. Substanzlokalisierung und optischen

Datendarstellung differentieller
Expressionsstudien und Biomarker-
Auffindung

Verbesserte Produktivitat und
leichtere Handhabung

Weitere Software steht zur Verfiigung,
damit noch mehr Wissenschaftler das
Agilent 6210 Time-of-Flight LC/MS
einsetzen kénnen und die
Dateniberpriifung fiir jeden vereinfacht
wird.

+ MassHunter Easy Access ermdglicht
eine einfache Walk-up-Bedienung
und ist ideal fir die gemeinsame
Geratenutzung in Umgebungen mit
mehreren Nutzern.

» Data Browser erleichtert die
Daten(berpriifung auf "Remote-PCs"
ohne TOF-Software.

Diese Softwarepakete sind kompatibel
mit Applikationen fiir kleine Molekiile
und Biomolekiile und Software.

www.agilent.com/chem/tof



Einfache Bestitigung der Identitét kleiner Molekiile und ldentifizierung unbekannter Substanzen

Die 2-ppm-Massengenauigkeit des 6210 TOF ist sowohl fiir die Bestatigung der Identitat bestimmter Substanzen
als auch bei der Identifizierung unbekannter Substanzen sehr hilfreich. In vielen Féllen ist die exakte
Massenbestimmung alleine bereits ausreichend. In anderen Féllen engt sie die méglichen Kandidaten soweit
ein, dass die Bestatigung oder Identifizierung erleichtert wird.

Schnelle Bestétigung der
Substanzidentitat

{ N\

Die Software zur Bestétigung der Empirical Formula Confirmation Report Page 10f 1

empirischen Formel erméglicht eine
Empirical Formula: C10HICIN402S  tExact Mass: 284.01347 tSample Name: 10ngsulfa tSample ID:

schnelle und einfache Uberpriifung und Data File Name: p-\Projects\sulfa 2\Data\10ng_sulfawiff ___ tAcq Time: May 08 2005, 12.05:38 PM
Bestétigung der erwarteten Substanzen. = XIC of +TOF MS: 284.9 to 307.1 amu from 10ng_sulfawiff 285.02 Max. 7.065 cps.
Ausgehend von der empirischen Formel 7.0e5
iiberpriift sie die erhaltenen Spektren auf 6.0e5 EIC des Addukt-lons der Zielkomponente
die erwarteten Massen. Sie berechnet g 0%
©  4.0e5
neutrale Verluste, Addukte und andere .
.. . .pe . 2 3.0e5
gangige Modifikationen. Das Programm 2 2095
. e -y ® - .Ue
erzeugt einen 1-seitigen Bestatigungs- o
. . . . .Ue
bericht fiir jede Zielsubstanz. 00
: 0.5 1.0 15 2.0 25 30 35 4.0 45 5.0 55
Time, min
Ident|f|2|erung unbekannter = +TOF MS:3.773t0 4.124 minzg??zg]gngfsulfa.wiffAgilent Max. 5.9e4 counts.
Substanzen mit Software zur ot . Gemitteltes Massenspektrum
Erzeugung empirischer Formeln 5.0e4 P
4.0e4-

Aus den Ergebnissen in der Massenliste
kann eine Liste mit den wahrscheinlichen
empirischen Formeln fiir jede unbekannte
Substanz erstellt werden. Die Formel-
erstellung kann mit einer Vielzahl an

130.1594

Intensity, counts
w
o
@
iy

622.0285 922.01
307.0025 591.0169
300 350 400 450 5 U/ 550 600 650 700 750 800 850 900 950

Parametern den eigenen Bediirfnissen m/z
) = +TOF MS: 3.773 to 4.124 min from 10ng_sulfa.wiff Agilent Max. 5.9e4 counts.
angepasst werden: 5.9¢4, 285.0202
00t Gemitteltes Massenspektrum —
* Massentoleranz o erwarteter Massenbereich vergroRert
. e S 4.0e4]
« Liste der moglichen Elemente 3
L i . ; 3.0e4
» Minimal - und Maximalwert fiir jedes 8 20w 287.0174
= .Ue:
Element =
1.0e4 2512335,02p8
+ Elektronenstatus (gerade oder 00l EE 288.0202 307.0025
Ungerade) 286 288 290 292 294 296 m}?S 300 302 304 306 308 310 312

* Ladungsstatus -
Species | Abundance (counts) | Target Mass (amu) | Measured Mass (amu) | Mass Error(m/z) | Mass Error (ppm)

» Maximaler Fehlerbereich

[M+H]+ 59329.42 285.02075 285.02019 —~.00056 -197
* Maximale Trefferanzahl

[M+Na]+ 2799.10 307.00270 307.00248 -.00021 -70
Die Ergebnisse kénnen nach Page 1 of 1 Thursday, May 8, 2005
Isotopenverhéltnis oder Massenfehler \ b,

sortiert werden. Der Report zur Bestatigung der empirischen Formel zeigt fiir jede Zielsubstanz wichtige Informationen.




Agilent 6210 Time-of-Flight LC/MS

4 N\
Sampled: sulfa mix Sampie Location: Sample Id: Operator: ) ) Umwandlung von Rohdaten in
Data File Name: d:\pe sciex data\Projects\report app note\Data\alt_column206.wiff Acqg Time: November 19 2003, 04:44:23 PM g
Method: DATOF_D \EZX_EFG listxml aussagekraftlge Daten
i Ein leistungsstarker neuer Merkmaler-
kennungs- und Korrelationsalgorithmus
e verbessert die qualitative Analyse
\ komplexer Mischungen von Peptiden
I oder kleinen Molekiilen. Durch das
[ Erkennen zusammengehdérender
oqre | o.838 . . .
N Informationen in den Rohdaten wird
_ AL % IR die Genauigkeit der anschlieBenden
S S - R, ;{?a' = o o % empirischen Formelermittlung bzw.
Perlodt:1  Experimentt: 1 der Datenbanksuche verbessert.
Peak# | Experiment# | Time Area Most AbundanyMasses/scan
1 1] 048] 141327E5 i 271.03181 Der Merkma|erkennungs_ und
2 1 0.54 | 438872 E5 ] 279.09140 . . .
3 7| osa [ 112099€E5 ] 285.02057 Korrelationsalgorithmus bestimmt
4 11 072|352979E5 "L die Gruppe der kovarianten lonen
T <R T im Chromatogramm. Jede dieser
Gruppen stellt eine eigene Substanz
dar. Der Algorithmus identifiziert
somit alle Substanzen in einem
- E hendes M K Chromatogramm, auch in chromato-
I e ntsprachendes Nassenspektrum graphischen Peaks, die mehrere
o Komponenten enthalten. Dies
vooe] A S erleichtert sehr effektiv die Beseitigung
R — e e e o der Daten des Untergrundes.
Peak# : 1 Experiment# : 1 Retention Time : 0.48 min
Mass Value = 27103181 Nach der Substanzidentifizierung und
#| Formula (+1) [ Calculated m/z | Error (mDa) | * Error (ppm) | DBE | Isotope Match | Intensity Match 111
1| COH11N40252 271.03180 0.01 01 6.5 987 66290 der Beseltlgung deS Untergrundes
2 [ C10H17025C12 271.03208 027 10 5 732 56290 Magliche ermittelt der Algonthmus den
3 | COH3NBO3 271.03226 -0.45 -1.7 12.5 998 62049 . g
4 [ Ci7HiNzs 271.03245 .64 23| 155 0 0] Formeln Ladungszustand. Er identifiziert auch
5 | C4H12N8S2CI 271.03094 0.87 3.2 2.5 846 56655 i1l
6 | CBHTN4O7 271.03093 0.88 33 75 999 62049 AddUkte' WOdurCh das M0|ekU| Ion
7 | cisHec 271.03080 0.91 33| 155 a7 56290 und das Addukt-lon als eine
8 | CTH12N207CI 271.03276 -0.95 -3.5 2.5 0 1] o=
Substanz behandelt werden kdnnen.
~ g Weiterhin identifiziert der Algorith-

Das Programm zur Erzeugung der empirischen Formel erstellt eine Liste der ahnlichsten Identititen mus Isotope und gibt nur monoisotope
basierend auf den genauen Massendaten, lhren Probenangaben und deren Wichtigkeit. Massen fiir eine genauere Berechnung
der empirischen Formel und die

Datenbanksuche weiter.

~170 Millionen Datenpunkte ~1.600 molekulare Merkmale
m/z T T S Nach Anwendung m/z - - - S
1000 = = des Merkmalerkennungs- 1000 - = :
Und Korrelationsalgorithmus

900 900 -

800 8001{_

700 700 A

600 - 600 -

500 500 A

= 400 = = = _
12 16 20 24 28 32 12 16 20 24 28 32
Retentionszeit (min.) Retentionszeit (min.)

Die Verarbeitung der Rohdaten mit dem Merkmalerkennungs- und Korrelationsalgorithmus identifiziert annahernd 1.600 Substanzen aus 170 Millionen
Rohdatenpunkten aus einer mit Myoglobin versetzten BSA-Probe. Dieses Beispiel zeigt die Vergréerung eines kleinen Ausschnittes

www.agilent.com/chem/ tof 7




Umsetzung proteomischer Daten in Antworten

Die hervorragende Massengenauigkeit, Auflésung und Reproduzierbarkeit macht das 6210 TOF zu einer
hervorragenden Plattform fir die Proteinforschung. Verfeinerte Softwarepakete fiir Proteinbestatigung und
Expression Profiling erleichtern die Umsetzung hervorragender Daten in niitzliche Antworten.

Bestatigung der Identitadt und
Identifizierung von Varianten mit
der Bioconfirmation Software

Wenn Sie mit rekombinanten Proteinen
oder Peptiden arbeiten, kann die Agilent
Software MassHunter Bioconfirmation
lhnen bei der Bestatigung der Identitat
und der Identifizierung von Varianten
helfen, bevor Sie kostspielige Tests
beginnen.

Genauere Ergebnisse mit optimierter
Dekonvolution

Die Analyse von Protein- und Peptid-
Spektren beginnt mit der Dekonvolution.
Anders als bei Software anderer
Hersteller enthalt die Bioconfirmation
Software unterschiedliche Dekonvolutions-
Algorithmen fiir Proteine und einen fiir
Peptide.

.

9,0eb5
8.0eb
7.0eb
6.0e5
5,0eb |

4,0eb

Intensitat, cps

3,0e5
2,0e5

1,0eb

Nativ

8565,0 (MW = 8564,8, Abweichung = 0,2 Da)

)

Oxidiert
(MW=8564,8 + 16 = 8580,8, Abweichung =0,1 Da)

Nitriert
(MW =8564,8 + 44,9 = 8609,7, Abweichung = 0,3 Da)

8625,5103
8661,0309

8480

8520

8560

8600

8640
m/z

8680 8720 8760

Die MassHunter Bioconfirmation Software unterscheidet modifizierte Proteinformen, wie in diesem
dekonvolierten Spektrum dreier Hauptprodukte in einer Peroxynitrit-behandelten Ubiquitin Probe
ersichtlich ist.

.

Sample Name: Befa-Lac-2omo! Method Name: EATORdamethod s\orofein snall fol! 25.anm
Data File Name: EATORd3f3\8efal ¢ wiff Acq Time: March 16 2004, 03:52:16 AWM
TargetProteins
jlacguet Mas s Measured Measured
Protein AvVerace Mass Mass Area +/- (Da)
g Awverage (Da) Apex (Da)
(Da)
18277.1700 18277.1391 18277.0266 |1238472.6071 |-0.0300 | Varianten
18363.2600 18363.2551 18363 .0266 | 12028021.2043 |-0.0040 Aund B
OtherProteins
Measured Mass Measured Mass Aran Time (min)
Average (Da) Apex (Da)
18363.2551 18363.0266 1208021.2043 3.76
18277.1391 18277 .0266 12384726971 3.76 | Andere
183620925 18376.0266 9220812178 378 | gefundene,
184106222 18410.0266 266030.2022 3.76 n!cht der
Zielsubstanz
18297 .0366 18297 .0266 258021.0757 3.76 entsprechend
18461.28249 18461.0266 187922.8009 3.76 | Proteine
18324.1605 18324.0266 163183.0441 3.76
18396.7208 18396.0266 118587 .3214 3.76

J

Der Auszug aus einem Protein Confirmation Report der Analyse von B-Lactoglobulin zeigt die Zielproteine
(Varianten A und B), bestatigt durch niedrige-ppm Massenfehler

Bessere Peptididentifizierung durch
héhere molekulare Merkmalserkennung

Die MassHunter Bioconfirmation Software
verwendet den Merkmalerkennungs- und
Korrelationsalgorithmus zur genauen
Erkennung aller Substanzen (und nicht
nur einfach der Peaks) in einer komple-
xen Peptidmischung. Die so erhaltenen
Massenlisten kénnen fiir eine schnelle
Identifizierung mittels Massen-Fingerprint
in ein Datenbank-Suchprogramm wie
Agilent Spectrum Mill for MassHunter
Software importiert werden.

Schnelle und effiziente Bestétigung
rekombinanter Proteine

Die Bioconfirmation Software ermdglicht
eine schnelle und effiziente Bestatigung
der Identitaten intakter, rekombinanter
Proteine. Fiir jede Probe erstellt sie einen
Protein-Bestatigungsreport, welcher das
erwartete Protein bestatigt und das Mole-
kulargewicht und andere Daten nicht
vorhergesehener Varianten und
Verunreinigungen auflistet.



Identifizierung unerwarteter Varianten

Wenn bei der Identitatshestétigung un-
erwartete Varianten gefunden werden,
konnen durch einen proteolytischen
Aufschluss und eine erneute Analyse
mit der Peptidmassen-Mappingfunktion
der Bioconfirmation Software die Teile
der aktuellen Sequenz identifiziert
werden, welche der erwarteten
Sequenz entsprechen bzw. nicht
entsprechen. Dies liefert wertvolle
Informationen Gber die Lage und Art
der Variation.

Expression Profiler Software fiir
effiziente Biomarker-Auffindung
sowie weitere Funktionen

Mit der entsprechenden Agilent LC-
und der lonenquellenauswahl ist das
6210 TOF ein hervorragendes Werkzeug
fir eine schnelle und effiziente Profil-
erstellung der Expression. Die Agilent
MassHunter Profiler Software erleichtert
dies mit optimierten Werkzeugen zur
Substanzlokalisierung und visuellen
Datendarstellung. Eine weitere Applika-
tion ist die QA/QC von Glykoproteinen
mittels Expression Profilerstellung der
freien Glykane.

Hervorragende Lokalisierung von
Substanzen

Die MassHunter Profiling Software
verwendet den Merkmalerkennungs-
und Korrelationsalgorithmus, der alle
Substanzen auch in komplexen
Peptidmischungen sicher lokalisiert.

Herausragende statistische
Auswertung und grafische Darstellung

Die MassHunter Profiling Software
vergleicht die Ergebnisse zweier Proben
statistisch und stellt mehrere Variablen
wie Masse, Retentionszeit und Haufigkeit
in Tabellen oder Grafiken dar.

www.agilent.com/chem/tof
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“J:Sequence Editor-Matcher - C:\picard\ProteinSequences'\serotransferrin,psq -|0| %
Fie Edt Operations Optiors View Hep
Sample Neme: [Serotiansterrin | Monaisotopic w: Average MW:
Sample Type: |Protein Digest x| Molecular Formule: |C3470H54p5Nag1 01030543
~Amino Acid List
A Ala 60 4|/ | Chain: JAChainA ¥| Sequence Coverage: 741477%
R Arg 25 [ e 5 ey A - =
N Asn 43 1 e, S o Sl fepils L j
D Asp 47 16 L PERTV R(IWCTI STHEA 35
C cys 38 36 N FRENV LRILE SGPFY 55
E Glu 44 56 SCVEX, TSHMD CIKIAI SHNEA 75
gzi“ g 76 DAVTL DGGLY YEAGL KPNNL 95
e i 96 KPVVA EFHGT KDNPQ THYYA 115
. - s . P — - v
r T an (1114 YAVVE WINTNE VILNRT RiGCVIVIE 138 J
Digestion Resufs Proteine aus einem In-Silico Aufschluss
Index lLuu:ﬁun I TufgalMusleinks ISEquance Modifications Reagent | Missed Cleavage | #
1 Al5) 7204116 MRPAVR Trypsin 0
2 AR23) 18409539 ALLACAVLGLCLADPER Alkylation (iodoacetamide)(.. Trypsin 0
3 A(24-26) 3742278 VR Trypsin 0
4 AIAT 1346 AR WCTIRTHFANK Alllinn findnarstamiall_ Trnsin 2 7
Match Results
Index| AT (. | Abundance | Measured Me gss | Dettappm | Location | Sequence | Modificati. | Links | Reagent | Descriptii &
1 oz seed  CaGEIR.) 24511 AR1-37)  WCTISTHEANK  Alkylation... Tiypsin - Comple
2 0230 21 34559 A(ZI37)  WCTISTHEANK Alkylation.. Tiypsin  Complete
3 02991 20583 259% A(4659)  ILESGPFVSCVK Alkylation.. Trypsin  Complete
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Wenn die Analyse rekombinanter Proteine zeigt, dass das falsche Protein erzeugt wurde, kann der
interaktive Sequence Editor/Matcher helfen, die Lage der Abweichung zu finden
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BSA versetzt mit zwei unterschiedlichen Myoglobin-Stufen simuliert eine biologische Probe mit Proteinen
unterschiedlicher Expression. Die MassHunter Profiler Software identifiziert Myoglobin-lonen eindeutig
an unterschiedlichen Expression Levels. Besondere Angaben zu jeder Eigenschaft werden in der Eigen-
schaftstabelle aufgefiihrt und kdnnen in separaten Pop-up-Feldern angezeigt werden.



Erhdhte Produktivitat durch gut durchdachte Software

Das 6210 TOF verwendet zur Datenerfassung die Agilent MassHunter Workstation Software, was das Setup
und den Betrieb vereinfacht und den Durchsatz unabhéngig von der Applikation erhéht. Zusatzliche, die
Produktivitat verbessernde Software erméglicht einen Walk-up-Zugang durch mehrere Benutzer und eine
Dateniiberpriifung durch Fernzugriff.
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Einfacher Walk-up-Betrieb

Agilent Easy-Access - STATUS

Agilent 6210 Time-of-Flight LC/MS

3 runs in queue (est. 13 mins 30 secs to completion)

mit 2-ppm-genauen
Massenbestimmungen

Die Agilent MassHunter Easy Access
Software erleichtert den Zugang zu einer
bedeutend besseren Massengenauigkeit,
als sie bisher bei Walk-up-Betrieb méglich
war. Die MassHunter Easy Access Soft-
ware ermoglicht ein einfaches Walk up
beim TOF - Eingabe der grundlegenden
Probeninformationen und Auswahl einer

analytischen Methode aus einer Liste.
Die Software zeigt sogar den Stellplatz
fir die Probenflasche an. Die Ergebnisse
werden mittels E-Mail verteilt, wobei
deren Inhalt konfiguriert und eingegrenzt

-Sample Queue
20 40 60 80 100) Vial | Batch | MNotebook # [ +/] Method |  Datafile | UserName~
w7 alphal azt_342| g FastGradient OSNTOODDWIFF |alice_f
1118 alphal azt_343 g, FastGradient |OSNTOO01WIFF | alice_f
2719 gorda_3 43_y67| mi. FastGradient OSNTOODDMWIFF | dougem
=
| >
JoblD I User I Group I LoainD ate -
|1 |040513-104036 mschemist MS Chemist 05/13/04 10:40:36 _|
|2 |040513104300 | mschemist MS Chemist 05/13/04 10:43.00
© | 3 |040513105309  mschemist MS Chemist 05/13/04 10:53.09
1214618l 4 |040513-144348 dougem MS Chemist 05/13/0414:43.48 ~
100 2ml vials,— dd 2]
ﬁ l Submit New Sample ﬁ?‘

werden kann.
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Die Easy Access Software bietet eine einfache Benutzeroberfliache, die es jedem - ob Spezialist oder
Anfanger - einfach macht, Syntheseprodukte zu bestatigen oder unbekannte Substanzen zu identifizieren.
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Die Ferniiberpriifung der TOF-Daten wird durch die Data Browser Software erleichtert, und dies
unabhéngig von der Applikation.

Die Data Browser Software
erleichtert die Dateniiberpriifung
mittels Fernzugriff

Die Agilent Data Browser Software erlaubt
die Uberpriifung aller TOF-Ergebnisse,
ohne TOF-Software auf dem PC geladen
zu haben. Sie ist eine ideale Ergédnzung
zur Walk-up-Funktion der Easy Access
Software. Die Easy Access Software
versendet automatisch per E-Mail die
Datendateien an lhren Biiro-PC, wo die
Data Browser Software eine schnelle,
einfache Uberpriifung der Daten
ermdglicht.

Bei Bestatigungen mit hohem Proben-
durchsatz zeigt die Data Browser
Software die Ergebnisse eines ganzen
Wellplates in einer Grafik an. Eine
hilfreiche Farbkodierung zeigt auf einen
Blick, welche Synthesen erfolgreich
waren. Weiterhin stehen Angaben zu
Massenfehler und Probenreinheit zur
Verfiigung.

Bei der Analyse unbekannter Substan-
zen liefert die Data Browser Software
empirische Formeln oder die Ergebnisse
der Datenbanksuche.

www.agilent.com/chem/tof



Weitere Informationen

Spezifikationen

Massenbereich
m/z50-12.000

Massengenauigkeit

<2 ppm, RMS, gemessen beim (M + H)*
lon von Reserpin (m/z 609,2807) mit
interner Massenreferenz

Auflosung
> 13.000 gemessen bei m/z 2722

Spektren-Erfassungsrate
20 Spektren/Sekunde von m/z 100
bis 3.000

40 Spektren/Sekunde von m/z 100
bis 1.000

Empfindlichkeit

> 10:1 Signal-Rausch-Verhéltnis
(Peak-zu-Peak)

beim (M + H)* lon bei m/z 609,2807
bei der LC/MS-Injektion von 10 pg
Reserpin auf die Saule

Bedingungen
Saule - ZORBAX Rapid Resolution
SB-C182,1-30 mm 3,5

Mobile Phase - 25 % Wasser
75 % Methanol, 5 mM Ammoniumacetat

Flussrate - 400 pl/min

Polaritat

Spektrum-zu-Spektrum
Polaritatsumschaltung bei 1
vollstandigen positiven/negativen Zyklus
pro Sekunde

Weitere Informationen erhalten Sie
online unter
www.agilent.com/chem/tof

Kaufen Sie online:
www.agilent.com/chem/store

Agilent Kundendienstzentren
in lhrem Land:
www.agilent.com/chem/contactus

Weltweiter Service und Support

Agilent hat sich den Ruf als eine der
besten Service- und Support-Organisa-
tionen im Bereich Life Science und
Analysentechnik erworben. Unsere
hochentwickelte Kommunikations-
technologie und Infrastruktur erlauben
das reibungslose Arbeiten in mehr als 40
Landern. Daher kénnen wir Sie tiberall
unterstiitzen. Unsere globale Perspektive
hélt uns jedoch nicht davon ab, auch
den ortlichen Gegebenheiten gegeniiber
aufgeschlossen zu sein.

Europa
info_agilent@agilent.com

Nur fiir den Einsatz in der Forschung. Anderungen
vorbehalten.

Agilent Technologies tibernimmt keinerlei Gewahr fir in
dieser Broschiire enthaltene Fehler oder fiir zuféllige
Schéaden oder Folgeschaden im Zusammenhang mit der
Benutzung dieser Broschiire.
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