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개요 

대사체란 세포나 유기체가 대사과정에서 생성하는 모든 작은 분자를 말합니다. 따라서 
대사체학 데이터는 대사 활동과 생리적 상태를 보여주는 직접적인 기능적 지표로 사용될 
수 있습니다. 표적 대사체학은 생물학적 과정에 관여할 가능성이 높은 미리 정의된 대사체 
그룹을 정기적으로 검출하고 정량화하는 것을 목표로 합니다. 본 응용 자료에서는 표적 
대사체학을 위한 시료 전처리와 기기 분석 솔루션을 결합한 강력한 워크플로를 제시하며, 
이를 혈장과 포유류 세포 시료에 적용할 수 있습니다. Agilent Bravo Metabolomics 
시료 전처리 플랫폼과 Agilent Captiva EMR–Lipid 플레이트를 결합하여 시료를 
자동으로 전처리했습니다. 대사체 분리는 Agilent 1290 Infinity II Bio LC 초고성능 액체 
크로마토그래피 시스템과 Agilent InfinityLab Poroshell 120 HILIC-Z 컬럼을 사용하여 
수행했습니다. 대사체 검출은 Agilent 6495 QQQ LC/MS 시스템과 Agilent MassHunter 
Optimizer 소프트웨어를 사용하여 만든 500개 맞춤형 대사체 데이터베이스를 사용하여 
수행했습니다. Dynamic MRM(dMRM) 분석법에는 다양한 수의 ion transition에 
사용되고, 500개의 대사체 각각에 대해 하나의 transition을 유지할 수 있으며 1ms의  
dwell time에서도 재현성 있게 작동할 수 있습니다. 또한, 데이터 분석은 Agilent 
MassHunter Quantitative Analysis 10과 Mass Profiler Professional(MPP) 
소프트웨어를 사용하여 수행했습니다. 여기에 제시된 결과는 이 분석법이 여러 화합물 
계열로부터 대사체를 재현성 있고 효율적으로 분리할 수 있음을 보여줍니다. 더 나아가, 
6495 QQQ LC/MS는 짧은 dwell time에서도 매우 높은 감도로 대사체를 검출할 수 
있습니다. 요약하자면, 이 방법은 재현성이 높고 사용이 쉬우며, 특정 요구 사항에 맞게 
맞춤화가 가능하여 대사체학 전문 지식이 많거나 적은 다양한 연구자에게 적합합니다.

포괄적인 표적 대사체학 워크플로
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소개 
세포는 대사물질이라고 하는 작은 분자(< 1500 Da)를 생산, 변형 
및 소비합니다. 이를 통틀어 대사체라고 합니다. 이러한 대사체는 
유기체의 표현형을 반영하기 때문에 중요합니다. 여기에는 포도당, 
콜레스테롤, ATP, 지질, 아민 신경전달물질, 아미노산, 유기산, 
스테로이드와 같이 대사 중에 합성되는 분자가 포함됩니다.1 
대사체학 연구는 이러한 작은 분자를 측정하고 다양한 생리적 
상태와의 상관 관계를 찾는 것을 목표로 합니다.2 대사체학 
분석법은 크게 비표적 분석과 표적 분석의 두 가지 범주로 
나뉩니다. 비표적 대사체학은 시료에 존재하는 모든 측정 가능한 

분석물질, 즉 알려지지 않은 화합물을 포함한 모든 것을 포괄적으로 
분석합니다. 이와 대조적으로, 표적 대사체학은 정의된 그룹을 
측정합니다.2 결과적으로, 비표적 분석은 일반적으로 대사체 
발견에 사용되는 반면, 표적 대사체학은 관심이 있는 특정 대사체의 
상대적 또는 절대적 정량화 및 검증을 제공하는 데 사용됩니다. 

포괄적인 표적 대사체학 워크플로에는 시료 전처리, 분리, 검출, 
대사체의 통계 분석이 포함되므로 다양한 분석 기술의 결합이 
필요합니다. 애질런트는 워크플로의 모든 단계에 필요한 하드웨어, 
소모품, 소프트웨어를 완벽하게 제공합니다(그림 1). 또한 모든 
프로토콜, 분석법 및 데이터베이스가 이미 패키징되어 있어 모든 
실험실에서 빠르게 구현할 수 있습니다.

애질런트의 포괄적
대사체학 솔루션

시료 전처리
Bravo Metabolomics 시료 전처리 플랫폼
Captiva EMR-Lipid

분리
1290 Infinity ll 시리즈
C18 & HILIC 컬럼 포트폴리오

분석법 솔루션

검출

HILIC Metabolite dMRM 데이터베이스
biocrates AbsolutelDQ p180
MxP Quant 500 Metabolamics dMRM
데이터베이스 및 분석법

LC/TQ 및 LC/Q-TOF
GC/TQ 및 GC/Q-TOF

소프트웨어 제품군
MassHunter Quantitative Analysis
MassHunter Profinder
MassProfiler Professional (MPP)

그림 1: 표적 대사체학을 위한 애질런트 솔루션.
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여기에 제시된 워크플로는 자동화된 시료 전처리, 친수성 상호작용 
크로마토그래피(HILIC), QQQ 질량 분석법(LC/TQ)을 결합하여 
표적 대사체 검출을 달성합니다. 그 결과, 다양한 수준의 대사체학 
전문성을 가진 다양한 연구자들이 다양한 시료 유형에서 민감하고 
재현성 있는 결과를 얻을 수 있습니다.

분석법 
시료 전처리
Bravo Metabolomics 시료 전처리 플랫폼과 Agilent Captiva 
EMR-Lipid 고체상 추출 플레이트(그림 2A 및 B)를 사용하여 시료 
전처리를 수행했습니다. 세포 시료 전처리를 위해 추가적으로 Dual 
Metabolite + Lipid Cell Sample Preparation VWorks 프로토콜도 
필요합니다.3 Bravo 플랫폼을 사용하여 시료 전처리 과정을 
자동화하면 사용 편의성이 향상되고, 실제 작업 시간이 줄이고, 
사용자의 실수를 줄임으로써 재현성이 높아집니다. Captiva  
EMR-Lipid 기술은 크기 배제와 소수성 상호작용을 기반으로 
지질을 제거합니다. 긴 탄화수소 사슬을 가진 지질을 효과적으로 

제거하면 표적 극성 대사체의 이온 억제가 최소화되고 분석법의 
신뢰성과 견고성이 향상됩니다.4 이 단계는 극성 대사체를 
재현성 있게 용출하고 크로마토그래피의 견고성을 높이는 데도 
필수적입니다.

이전 응용 자료에 설명된 프로토콜에 따라 20μL의 소 혈장(BioIVT)과  
100만 개의 K562 만성 골수성 백혈병 세포에서 대사체를 
추출했습니다.3,5 세포를 배지에서 먼저 분리한 다음, PBS로 
세척하고 용해시키고, 세포 용해물을 96웰 플레이트에 첨가하기 
전에 대사를 퀀칭시켰습니다. 두 가지 시료 유형 모두를 Bravo 
플랫폼을 사용하여 자동으로 극성 대사체를 추출했으며, 사용한 
일반 프로토콜은 그림 2C에 나와있습니다. 이 워크플로는  
LC/MS 분석을 위해 건조하고 재구성할 수 있는 극성 대사체 
추출물이 담긴 플레이트를 제공합니다.

분리
이전 단계에서 추출한 대사체를 1290 Infinity II Bio LC 
시스템을 사용하여 분리했습니다(그림 3A). 이 초고성능 액체 
크로마토그래피(UHPLC) 시스템은 MP35N 금속 합금으로 

그림 2: 표적 대사체학 연구에서 자동화된 시료 전처리를 위한 애질런트 솔루션입니다. A. Bravo Metabolomics 시료 전처리 플랫폼 B. Captiva EMR–Lipid 고체상 추출 
플레이트 C. 일반적인 극성 대사체 추출 프로토콜.

96웰 플레이트 형태에 혈장 또는 세포 용해물 넣기

단백질 침전 용매를 추가

대사체 회수 용매를 추가

Captiva EMR–Lipid 플레이트로 이동

단백질과 지질을 제거 여과액의 대사체를 수집

Captiva EMR-Lipid 플레이트를 세척 여과액의 대사체를 수집

시료를 건조(보관 옵션)

LC/MS 용매에서 시료 재용해

LC/MS 분석

A C

B

https://www.agilent.com/ko-kr/product/automated-liquid-handling/automated-liquid-handling-applications/bravo-metabolomics-sample-prep-platform
https://www.agilent.com/ko-kr/product/sample-preparation/filtration/captiva-emr-lipid
https://www.agilent.com/ko-kr/product/sample-preparation/filtration/captiva-emr-lipid
https://www.agilent.com/ko-kr/product/liquid-chromatography/hplc-systems/bio-lc-solutions/1290-bio-lc-system
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코팅되어 금속에 민감한 분석물질에 대해 재현 가능한 피크와 낮은 
검출 한계를 얻을 수 있습니다. 이 시스템은 InfinityLab Poroshell 
120 HILIC-Z 컬럼과 결합되어 극성 물질을 잘 유지하는 동시에 
양이온 및 음이온 모드에서 이온화를 허용합니다.

사용된 조건은 그림 3B에 자세히 설명되어 있습니다. Poroshell 
120 HILIC-Z 컬럼(2.1 x 150mm, 2.7µm)을 표준 인산화 절차에 
따라 플러싱하고 분석 완충액(30:70 A:B)으로 1시간 동안 
평형화했습니다. 버퍼 시스템에는 20mM 아세트산 암모늄, pH 
9.3 + 5uM 메드론산 수용액(이동상 A) 및 순수한 아세토니트릴
(이동상 B)을 사용했습니다. 분석에는 비선형 그레디언트가 
사용되었습니다(그레디언트에 따른 용출 시간은 0.5-16분).  

각 주입은 재평형 시간을 포함해 24분 동안 지속되었습니다. 
여러 컬럼 배치에서, 여러 실험실에서, 그리고 다양한 숙련도의 
사용자를 대상으로 이 분석법과 관련 프로토콜을 테스트했습니다. 
이러한 최적화와 테스트를 통해 재현 가능한 머무름 시간과 다양한 
실험실로의 이전 가능성을 보장합니다. 

검출 및 분석

장비: 대사체 검출에는 6495 QQQ LC/MS(LC/TQ) 시스템 
(그림 4A)을 사용했습니다. 이 시스템은 강력하고 신뢰할 수 있는 
질량 분석기로, 짧은 dwell time(0.5ms)에서도 재현 가능하고 
민감한 데이터를 생성합니다. 

컬럼

컬럼 온도

주입량

자동 샘플러 온도

니들 세척

이동상

유속
그레디언트 프로그램

총 분석 시간

LC 조건

Agilent InfinityLab Poroshell 120 HILIC-Z, 2.1 x 150mm 2.7μm, 제품 번호 683775-92

표준 세척, 10초, IPA:ACN:H20 1:1:1

15°C

3μL

5°C

0.400mL/분

시간

24분

A = 20mM 아세트산 암모늄, pH 9.3 + 5μM 메드론산 수용액
B = 순수 ACN

그림 3: A. Agilent 1290 Infinity II Bio LC 시스템 B. 극성 대사체 분리에 사용된 프로토콜.* 재평형화 동안 0.5mL/분의 유속이 사용되었습니다.

AJS 파라미터

lon mode

Gas temperature

Drying gas flow

Nebulizer gas

Sheath gas temperature

Sheath gas flow

Capillary voltage

Nozzle voltage

Positive/Negative

200 °C

14 L/min

50 psi

375 °C

12 L/min

(+)3000/(-)2500 V

0 V

그림 4: A. Agilent 6495C QQQ LC/MS. B. AJS에 사용되는 파라미터. iFunnel positive high pressure RF 150 V, positive low pressure RF 60, negative high pressure RF 90 
V, negative low pressure RF 60. 

A

A

B

B

https://www.agilent.com/ko-kr/product/small-molecule-columns/hilic-columns/infinitylab-poroshell-120-hilic
https://www.agilent.com/ko-kr/product/small-molecule-columns/hilic-columns/infinitylab-poroshell-120-hilic
https://www.agilent.com/ko-kr/product/liquid-chromatography-mass-spectrometry-lc-ms/lc-ms-instruments/triple-quadrupole-lc-ms/6495-triple-quadrupole-lc-ms
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3세대 이온 퍼널은 중성 이온을 제거하는 동시에 불필요한 
이온을 수집하고 집중시킵니다. Agilent Jet Stream(AJS)은 열 
포커싱 및 열 전달을 통해 표준 전기 분무 기술보다 높은 효율로 
탈용매화하고, 5배 더 많은 이온을 생성합니다. AJS에 사용된 
이온소스 조건은 그림 4B에 요약되어 있습니다.

데이터베이스 구축: 다양한 ion transition이 dynamic MRM(dMRM)  
분석법에 사용되었습니다.6 dwell time은 테스트된 가장 낮은 
값(1ms)에서도 재현 가능했습니다. 500개가 넘는 분석물질에 
대한 ion transition 데이터베이스를 자동으로 구축하는 데
MassHunter Optimizer 소프트웨어가 사용되었습니다. 각 
분석물질의 MRM transition을 최적화하기 위해 순수 표준물질을 
사용했습니다. 이러한 transition은 검증 및 선별되어 머무름 
시간에 할당되었습니다. 가능한 경우, 양이온 및 음이온 모드에서의 
ion transition을 추가했고, 각 이온 모드에 대해 최소 두 개의 
transition이 포함되었습니다. 

분석법 맞춤화: 데이터베이스 구현은 각 실험에 맞게 맞춤화 
가능하며, 연구자가 대사체를 프로파일링하거나 정량적 분석법을 
구축할 수 있는 유연성을 제공할 수 있습니다. 잠재적으로 4가지 
워크플로가 있습니다. 1) 모든 분석물질을 프로파일링, 2) 시료에 
존재하는 것으로 알려진 특정 분석물질에 대한 프로파일링, 
3) pathway에 대한 프로파일링, 4) Cambridge Isotope 
Laboratories의 안정적 동위 원소 제품을 사용한 정량 또는 반정량 
분석법.7 이 응용 자료에서는 두 번째 워크플로를 사용했습니다 
(그림 5). 

소프트웨어: MassHunter 10 Acquisition 소프트웨어를 사용하여 
LC/TQ 기기를 제어했습니다. 모든 분석물질의 정량화와 적분은 
MassHunter Quantitative Analysis 10 소프트웨어를 사용하여 
수행했습니다. Mass Profiler Professional(MPP)을 사용하여 
데이터에 대한 통계 분석을 수행했습니다. 이 소프트웨어는 분석을 
간소화하기 위해 자동화와 wizard를 사용합니다.

결과 및 토론
이 워크플로를 통해 혈장과 세포 시료에서 각각 266개와 274개의 
대사체를 식별했습니다. 구축된 데이터베이스에는 아미노산, 보조 
효소, 트리카르복실산(TCA) 회로, 해당작용 분석물질을 포함하는 
500개 이상의 분석물질이 포함되어 있습니다. 이를 통해 연구자는 
에너지 대사의 기본 pathway를 자신 있게 탐색할 수 있습니다.  

다양한 분석물질 클래스에 대한 재현 가능한 피크 
HILIC-Z 컬럼과 1290 Infinity II Bio LC 시스템을 결합해 
다양한 화학적 성질을 지닌 대사체를 효율적이고 재현성 있게 
분리했습니다(그림 6). HILIC 분석법으로 이온 쌍 시약을 사용하지 
않고도 류신 및 이소류신과 같은 여러 극성 이성질체 화합물을 
재현성 있게 분리하는 것이 가능했습니다(그림 6B). 

기존 C18 분석법에서 작은 대사체를 유지하는 데 사용된 이온 쌍 
시약은 LC/MS 시스템에 양전하 이온의 백그라운드를 도입하여 
양이온 모드에서의 분석을 방해합니다. 이온 쌍 시약이 필요 없는 
HILIC 분석법은 대사체과 기타 저분자를 그대로 유지하므로 
연구자들은 두 이온 모드에서 대사체를 모두 검출하여 대사체 
커버리지를 넓힐 수 있습니다. 

각 시료 그룹 풀(pool)에서 전체 데이터베이스를 
테스트합니다. 각 극성마다 하나씩, 두 가지 
분석법이 사용됩니다.

풀에서 검출된 분석물질에 대한 최적의 ion 
transition을 선택합니다. 주요 pathway에 있는 
분석물질을 추가합니다(선택 사항).

최종 분석법으로 274개 분석물질 시료를 
분석합니다. 2분 RT 창, 최소 dwell time 4.8ms

모든 분석물질의 적분 및 정량 또는 반정량(선택 
사항)을 위한 MassHunter Quant(�Compounds 
at-a-Glance� 사용)

데이터 정규화(선택 사항), 통계 분석 및 데이터 
해석을 위한 Mass Profiler Professional(MPP)

2

3

4

5

1

그림 5: 시료에 존재하는 특정 분석물질을 프로파일링하는 데 사용되는 
워크플로입니다.

https://www.agilent.com/en/promotions/masshunter-mass-spec
https://www.agilent.com/ko-kr/product/software-informatics/mass-spectrometry-software/data-analysis/quantitative-analysis
https://www.agilent.com/ko-kr/product/software-informatics/mass-spectrometry-software/data-analysis/mass-profiler-professional-software
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재현 가능한 머무름 시간 
기존의 인식 중 하나는 HILIC이 재현성이 없고 성공적으로 
수행하려면 고도의 기술이 필요하다는 것입니다. 그러나 
여기에 설명된 강력한 워크플로와 표준화된 프로토콜은 여러 
사용자 사이에서 재현성을 보장했습니다. 그림 7은 서로 다른 
사용자가 준비한 여러 용매 배치와 서로 다른 날짜, 다른 컬럼 
로트를 사용하여 다양한 분석물질에서 얻은 머무름 시간(RT)을 

보여줍니다. 400건 이상의 주입을 테스트한 결과, 어떤 대사체도 
제안된 dMRM 범위를 벗어나는 머무름 시간 오차를 보이지 
않았습니다. 이러한 결과는 표적 대사체학을 위한 HILIC dMRM 
분석법이 다양한 실험실에서 일상적으로 구현될 수 있으며, 이를 
통해 사용자가 생물학적 문제를 일상적으로 해결할 수 있음을 
보여줍니다.

류신 및 이소류신

Pyruvate GTP GABA

Phosphophenyl Pyruvate cCMP Malonyl coezyme A

Counts (%) vs. Acquisition Time (min)

Counts (%) vs. Acquisition Time (min)Counts (%) vs. Acquisition Time (min)Counts (%) vs. Acquisition Time (min)

Counts (%) vs. Acquisition Time (min)Counts (%) vs. Acquisition Time (min)Counts (%) vs. Acquisition Time (min)

그림 6: A. HILIC-Z 컬럼과 표준화된 컬럼 및 완충액 제조 워크플로를 사용하여 얻은 크로마토그램의 예입니다. B. 160개의 서로 다른 혈장 추출물에서 얻은 160개의 
크로마토그램을 중첩한 결과로, isobaric 물질인 류신(왼쪽)과 이소류신(오른쪽)을 재현성 있게 분리한 모습을 보여줍니다.
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Injection Number

용매 배치
#1

용매 배치
#2

용매 배치
#3

용매 배치
#4

용매 배치
#5

용매 배치
#6

컬럼 #1 컬럼 #2 컬럼 #3

dT / Thymidine
2'-Deoxyinosine
D-Phenylalanine
L-Leucine
L-Tryptophan
L-Isoleucine
L-Methionine
L-Tyrosine
DL-3-amino-isobutanoic acid
L-Glutamic acid
Isovaleryl-CoA
Succinic acid
cis-Aconitic acid
ADP / Adenosine 5'-diphosphate
D-Fructose 6-phosphate
Folic acid
D-Sedoheptulose-7-phosphate
Adenosine 5'-triphosphate (ATP)
D-Glucose 6-phosphate
Argininosuccinic acid
trans-Aconitic acid
D-fructose 1,6-bisphosphate

그림 7: 두 명의 다른 사용자가 준비한 세 개의 컬럼 로트와 여섯 개의 용매 배치를 사용하여 다양한 분석물질의 머무름 시간을 측정했습니다.8
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높은 분석 감도 
생물학적 통찰력을 극대화하기 위해, dMRM 데이터베이스는 TCA 
및 해당작용 경로의 화합물과 같은 중요한 대사체와 핵심 세포 
에너지 과정에 대한 통찰력을 제공하는 중요한 보조 효소에 초점을 
맞추었습니다. 또한, 아미노산과 뉴클레오티드와 같은 생물학적 
구성 요소에 초점을 맞추면 생물체의 더 광범위한 대사 상태를 
이해하는 데 도움이 될 수 있습니다. 대사체의 정량화는 동위원소로 
표지된 내부 표준물질을 사용하여 정규화를 통해 할 수 있습니다. 
그림 8은 두 가지 분석물질의 감도를 보여줍니다: 혈장 추출물에 
함유된Adenosine diphosphate (ADP)와Phenylalanine (Phe).  
이 실험에서는 다양한 농도의 15N5-Adenosine-5�-diphosphate 
(15N5-ADP) 과 13C-Phenylalanine (13C-Phe)를 풀링한 소 혈장 
추출물에 첨가했습니다. 각 시료는 dwell time이 5ms인 분석법을 
사용하여 4번 주입했습니다. 이 분석법을 사용하여 10% RSD로  
20amol의 15N5-ADP를 검출할 수 있었습니다(그림 8A). 
아미노산은 1% RSD로 1.2amol의 13C-Phe를 검출할 수 있었기 
때문에 검출 한계가 더 우수했습니다(그림 8B). 두 경우 모두, 
검량선은 강한 선형 회귀를 보였습니다(그림 8C, R2 = 0.98 및  
그림 8D, R2 = 0.99). 

이 결과는 Agilent 6495 LC/TQ 기기를 사용하면 짧은 dwell time
에서도 재현성 있고 민감한 측정이 가능하다는 것을 보여줍니다. 
따라서 이는 연구자들이 복잡한 매트릭스에서 소량의 분석물질을 
검출하고 정량화 할 수 있는 견고하고 사용하기 쉬운 분석법입니다. 

간단하고 빠른 데이터 분석 
MassHunter Quantitative Analysis 10 소프트웨어를 사용하여 
데이터 세트의 모든 transition을 통합했습니다. 소프트웨어 
도구인 �Compounds-at-a-Glance�는 화합물과 시료를 그리드 
형식으로 표시하여 이 작업을 용이하게 해줍니다. 이러한 결과는 
Mass Profiler Professional(MPP) 소프트웨어와도 연결되어 통계 
기반의 생물학적 통찰력을 제공할 수 있습니다. MPP는 wizard 
기반 인터페이스를 사용하여 데이터를 프로그램으로 옮기고 
정규화, baseline 설정, 분산 테스트, 통계 테스트를 적용합니다. 
그림 9는 5개의 고유한 세포 매트릭스 시료에 대한 6회 반복 
주입의 클러스터의 PCA 플롯과 해당 히트맵을 보여줍니다. 
MPP는 box-and-whisker 플롯, 화산(volcano) 플롯, 계층적 
클러스터링, 바이올린 플롯 등 시료의 추세를 조사하기 위한 여러 
가지 다른 플롯도 제공할 수 있습니다. 따라서 이 워크플로에 
포함된 소프트웨어와 대사체학 데이터베이스는 빠르고 편리한 
데이터 분석을 가능하게 하여 새로운 생물학적 통찰력을 더욱 
신속하게 제공합니다.

그림 8: 내인성 ADP와 Phe를 사용하여 플라스마 추출물에서 표지된 ADP와 Phe를 절대 정량화하고, 분석물질 클래스의 감도가 각각 20amol과 1.2amol임을 보여주기 위해 
정규화했습니다.
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결론 
애질런트 솔루션은 연구자들이 대사체학 연구를 바로 시작할 수 
있도록 포괄적인 표적 대사체학 워크플로를 제공합니다. Agilent 
Bravo Metabolomics 시료 전처리 플랫폼과 Agilent Captiva 
EMR-Lipid 플레이트를 결합하면 혈장 및 세포 시료에서 극성 대사
체를 효율적으로 추출할 수 있습니다. 추출물은 크로마토그래피 분
해 없이 HILIC-Z 컬럼에 수백 번 주입할 수 있을 만큼 깨끗했습니
다. 500개가 넘는 분석물질에 대한 ion transition과 머무름 시간을 
담은 맞춤형 데이터베이스를 사용하여 포괄적인 dMRM 분석법을 
구축했습니다. Agilent 1290 Infinity II Bio LC 시스템과 HILIC-Z 
컬럼을 사용해 분리한 결과, 다양한 대사체 화합물 종류에 대해 
재현 가능한 피크와 머무름 시간이 얻어졌습니다. Agilent 6495 
LC/TQ 기기의 빠른 속도와 높은 분석 감도 덕분에 짧은 dwell 
time(<1ms)으로 수백 가지의 소량 분석물질을 검출할 수 있었습니
다. 이 워크플로 분석법은 맞춤화가 가능하여 고객에게 다양한 연
구 질문을 해결할 수 있는 유연성을 제공합니다.

Agilent 6495 QQQ LC/MS 기능과 기타 표적 대사체학 솔루션에 
대해 자세히 알아보세요.
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그림 9: A. 5개 세포 매트릭스 시료가 명확하게 클러스터링 되어 있음을 보여주는 PCA 플롯으로, 각각 다른 수준의 대사체 spike-in을 포함하고 있습니다. 녹색 = 스파이크 없음, 
빨간색 = 0.05ppm spike-in, 노란색 = 0.5ppm spike-in, 파란색 = 1ppm spike-in, 검정색 = 5ppm spike-in. B. 시료에서 서로 다르게 존재하는 분석물질을 보여주는 히트맵. 이는 
세포 시료에 첨가된 항목과 일치합니다.
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