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Convierta las muestras en respuestas

Ya analice farmacos potenciales o muestras medioambientales, proteinas o péptidos sintéticos, el LC/MS
TOF Agilent 6210 posee el extraordinario rendimiento analitico, el software potente y especifico para cada
aplicacion y la facilidad de uso que usted necesita para convertir todas sus muestras en respuestas.

El rendimiento lider del sector...

EI LC/MS TOF Agilent 6210 esta dotado
del excepcional rendimiento analitico
que usted precisa. Este equipo:

* Proporciona una fiabilidad analitica
superior, gracias a su exactitud de masa
de 2 ppm

 Resuelve mezclas complejas, distin-
guiendo los compuestos de interés de
las interferencias

* ldentifica simultdneamente los
componentes de alta y baja
abundancia, utilizando su amplio
rango dinamico

+ ldentifica los compuestos no resueltos,
incluso en picos cromatograficos estre-
chos, mediante su adquisicion de datos
ultrarrapida

* Detecta incluso componentes a bajos
niveles por medio de su excepcional
sensibilidad

» Adquiere mas informacion acerca de
compuestos desconocidos por medio de
la alternancia de polaridad de espectro
a espectro, especialmente cuando se
combina con la fuente multimodo

.... con mayor facilidad

Aunque la exactitud de masay el ren-
dimiento analitico general del TOF 6210
son superlativos, el funcionamiento es
sorprendentemente sencillo. La sintoni-
zacion automatica y el aporte
totalmente automatizado de un estandar
de referencia interno para la masa,
aseguran la maxima eficacia con el
minimo esfuerzo. El software especifico
para cada aplica-cion optimiza los
resultados y maximiza la productividad
en las aplicaciones tanto para las
moléculas grandes como para las
pequeias. Y el software para facilitar el
funcionamiento manual y la revision
remota de los datos, puede aumentar
alin mas la sencillez del funcionamiento.

Su exactitud y resolucion de masa
optimas incrementan la fiabilidad

ElI TOF 6210 ha sido disefiado desde el
principio, de forma que proporcione
simul-taneamente una exactitud y
resolucion de masas, un rango dindmico

y un ritmo de adquisicion espectral
excelentes.

En compuestos de bajo peso molecular,
la exactitud de masa de 2 ppm del
6210 puede confirmar positivamente
la composicion elemental e identificar
compuestos desconocidos. Para los
compuestos de pesos moleculares
mayores, puede limitar drasticamente
el nimero de candidatos probables,
por lo cual puede llevarse a cabo una
identificacion positiva basada en una
combinacion de mediciones exactas de
masas e informacion complementaria.

La excepcional capacidad de resolucion
del 6210 minimiza la posibilidad de que
un pico de una masa de interés pueda
agregarse a un ion interferente de la
muestra o del fondo. El TOF 6210 puede
diferenciar numerosos compuestos con
masas nominales idénticas e identifica
facilmente variantes de proteinas
atribuibles a modificaciones
postranslacionales o mutaciones
puntuales.

El TOF 6210 mide rutinariamente masas con exactitudes de 1-2 ppm,
como muestran los resultados de esta secuencia de 18 horas, de
patrones de [3,-agonistas y muestras de orina marcadas

Patrones desde 0,1 a 5 ng/mL

Muestras de orina marcadas desde

Numero de analisis

34 2 ng/mL hasta 250 ng/mL
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Unidades Unidades
arbitrarias R=4,700 arbitrarias
A
m/z 118 19 120

Masas de la solucion combinada estandar de sintonizacion de Agilent

Unidades
R=9,300 arbitrarias R=13,500
m/z 622 623 624 m/z 2722 2724

El amplio rango dinamico ayuda a
identificar componentes minoritarios
y simplifica el funcionamiento

EI TOF 6210 de Agilent presenta un
impresionante rango dindmico de mas
de 3 6rdenes de magnitud en el
espectro, sin emplear la atenuacion del
haz que reduce la sensibilidad en otros
equipos de TOF. Este rango dinamico le
permite identificar los compuestos
menos abundantes en presencia de
compuestos significativamente mas
abundantes, incluso en un Unico espec-
tro. Ademas, facilita el acceso manual
sin vigilancia porque no hay necesidad
de ajustar cuidadosamente la
concentracion de la muestra al rango de
deteccion del equipo.

Adquisicion espectral rapida para
su cromatografia rapida

A un ritmo de 40 espectros por segundo,
el 6210 proporciona datos mas que
suficientes para obtener resultados
cualitativos y cuantitativos fiables, incluso
cuando se usa la cromatografia mas
rapida. Podra identificar componentes
sin resolver o escasamente resueltos,
incluso en picos estrechos, de uno a dos
segundos. La adquisicion espectral
rapida, asimismo, asegura mediciones
de area de pico mas exactas para una
cuantificacion mas correcta.

www.agilent.com/chem/tof

LC/MS TOF Agilent 6210

El gran poder de resolucion del
TOF 6210 garantiza la mayor
posibilidad de distinguir todos
los componentes de la muestra

Muestra
m/z 582,319

T 1.6 ppm

error de masa

100000 unidades arbitrarias

JULL.

Masa de referencia
m/z 922,010

\.

>

250 unidades
arbitrarias

El amplio rango dinamico asegura la identificacion de los componentes mayoritarios y

minoritarios y facilita el uso de un patron interno



Compatible con la mayor variedad de aplicaciones

Con el LC, fuente de iones y software de Agilent adecuados, el LC/MS TOF Agilent 6210

dara respuesta a numerosos desafios analiticos: desde la confirmacion de
la identidad de productos quimicos sintéticos, hasta rapidos perfiles de
expresion de muestras de proteinas complejas.

Una fuente para cada analisis

EI TOF 6210 ofrece una de las mas am-
plias variedades de fuentes ionicas, que
incluyen fuentes de doble nebulizador.
Las fuentes de doble nebulizador maximi-
zan tanto la exactitud de la masa como la
facilidad de uso, introduciendo un patrén
de masa de referencia interno por medio
de un segundo nebulizador destinado a
tal efecto. Esto ademas facilita la sintoni-
zacion automatica, toda una rareza en
equipos de TOF.

* Electrospray de doble nebulizador (ESI)
para uso general

* El doble nebulizador de nanospray
proporciona una sensibilidad fuera de
serie

» APCI para muestras poco polares que no
se ionizan adecuadamente por
electrospray

* APPI para los compuestos que no
responden bien ni a ESI ni a APCI

* Interfase CE-TOF para sacar partido del
poder de resolucion del CE

* PDF-MALDI* para una proteémica de
alta productividad

* El multimodo incrementa la
productividad adquiriendo datos ESIy
APCI simultaneamente

 HPLC-Chips e interfase HPLC-Chip Cube
MS para lo tltimo en separacion y
sensibilidad

La fuente de iones ESI de doble
nebulizador garantiza la maxima
exactitud de masa con el minimo
esfuerzo

La interfase HPLC-Chip Cube MS maximiza
la sensibilidad y la comodidad

La fuente de iones multimodo puede duplicar
el rendimiento y la productividad

Acido hexanosulfonico
lon negativo ESI
Error de masa = -4,26 ppm

0,39 1,14 2,64

9-Fenantrol
lon negativo APCI
Error de masa = 0,20 ppm

Carbazol
lon positivo APCI
Error de masa
=0,13 ppm

Violeta cristal
lon positivo ESI
Error de masa =-2,57 ppm

1.0 2,0 3.0
Tiempo, min.

. J

En un tnico analisis, un TOF 6210 con alternancia de polaridad de espectro a espectro y una fuente de iones
multimodo, identifica cuatro compuestos, cada uno de ellos respondiendo a una diferente combinacion de
método y polaridad de ionizacion



Analisis simplificado de pequeiias
moléculas

Si realiza cribados de alta eficacia, analisis
de impurezas o bien analisis medio-
ambientales o forenses, el TOF 6210 le
ofrece:

+ Software de confirmacion de formulas
empiricas que permite una rapida
confirmacion positiva de los compuestos
esperados

 Software de generacion de formulas
empiricas que aprovecha la potencia
de las mediciones exactas de la masa,
para identificar impurezas y otros
compuestos desconocidos

* Algoritmo de extraccion y correlacion de
caracteristicas que mejora la exactitud
de la determinacion de formulas
empiricas y la busqueda en bases de
datos

J
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Analisis optimizado de
biomoléculas

Si su investigacion se refiere
a proteinas y péptidos, tanto
naturales como sintéticos,
el 6210 puede combinarse
con:

+ Software MassHunter
Bioconfirmation, para
confirmar con
fiabilidad las
identidades de
proteinas y péptidos e
identificar tanto varian-
tes inesperadas como
compuestos absolutamente
desconocidos

+ Software MassHunter Profiling
que utiliza herramientas optimizadas
para localizacion de compuestos y la
visualizacion de los datos para estudios

diferenciales de expresion y descubri-
miento de biomarcadores.

Aumento de la productividad y
facilidad de uso

Se dispone de software adicional para
hacer accesible la capacidad del TOF a
mas investigadores y simplificar la revision
de los datos para todo el mundo.

+ Software MassHunter Easy Access,
que permite un uso sencillo y manual y
resulta ideal para equipos compartidos
en entornos multiusuario

« Software Data Browser, que facilita la
revision de datos desde PC remotos sin
software TOF

Estos paguetes son compatibles con
aplicaciones y software de biomoléculas
y pequefias moléculas.



Confirme facilmente la identidad de moléculas pequeiias e identifique compuestos desconocidos

La exactitud de masa de 2 ppm del TOF 6210 resulta muy apropiada tanto para la confirmacion de identidades de
compuestos como para la identificacion de compuestos desconocidos. En muchos casos, sélo con la medicion
exacta de la masa es suficiente. En otros, acota los posibles candidatos lo suficiente para que la confirmacion o
identificacion sean mucho mas faciles.

Confirme rapidamente la identidad
de los compuestos

El software de confirmacion de la formu-
la empirica le permite verificar rapida y
facilmente la presencia de compuestos
esperados. Partiendo de una formula
empirica, revisa los espectros extraidos,
buscando las masas esperadas. Acaba
con las pérdidas neutras, aductos y otras
modificaciones frecuentes. El programa
genera un informe de confirmacién de
una sola pagina para cada compuesto
objetivo.

Identifique compuestos
desconocidos con el software de
generacion de formula empirica

A partir de los resultados de la lista de
masas, puede generar una lista de
formulas empiricas probables para cada
compuesto desconocido. Puede perso-
nalizarse la generacion de férmulas
mediante una gran variedad de parame-
tros, que incluyen:

* Tolerancia de masa
+ Lista de elementos posibles

» Valores minimos y maximos para cada
elemento

+ Estado electronico (par o impar)
+ Carga
* Rango maximo de error

* Numero maximo de opciones

Los resultados pueden ordenarse por
ajuste a relacion isotdpica o por error de
masa.

Empirical Formula: C10H9CIN402S

Empirical Formula Confirmation Report

tExact Mass:

284.01347 _tSample Name: 10 ngsulfa__tSample ID:
Data File Name: p:\Projects\sulfa 2\Data\10ng_sulfa.wiff tAcq Time: May 08 2005, 12:05:38 PM

~
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5.0eb
4.0eb5
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2.0eb
1.0e5

0.0

EIC de iones aducto objetivo

= XIC of +TOF MS: 284.9 to 307.1 amu from 10ng_sulfa.wiff

285.02 Max. 7.0€5 cps.

05 1.0

15 2.0

25 3.0
Time, min

35

4.0 45 5.0 55

5.9e4

Intensity, counts

130.1594

+TOF MS: 3.773 to 4.124 min from 10ng_sulfa.wiff Agilent
285.0202

Espectro de masas promedio

622.0285 922.01
307.0025 591.0169
300 350 400 450 500 550 600 650 700 750 800 850 900 950

m/z

Max. 5.9e4 counts.

= +TOF MS: 3.773 to 4.124 min from 10ng_sulfa.wiff Agilent
85.0202

Max. 5.9e4 counts.

.

5.9e4,
6 00t Espectro de masas promedio —
o region de masas objetivo expandida
S 4.0e4
8
2 3.0e4
g 287.0174
E 2.0e4
1.0e4 86.02p8
28 2%5E 288.0202 307.0025
0.0% A L
286 288 290 292 294 296 298 300 302 304 306 308 310 312
m/z
Species | Abundance (counts) | Target Mass (amu) | Measured Mass (amu) | Mass Error(m/z) | Mass Error (ppm)
[M+H]+ 59329.42 285.02075 285.02019 —.00056 -1.97
[M+Na]+ 2799.10 307.00270 307.00248 —-.00021 -70
Page 1 of 1 Thursday, May 8, 2005

J

El informe de confirmacion de la formula empirica muestra informacion imprescindible del resultado para
cada compuesto objetivo

*La fuente PDF-MALDI es un producto Laser Clase |



Method: D:\TOF_D: \EZX

Sample#: sulfa mix Sample Location: Sample Id: Operator:

Data File Name: d:\pe sciex data\Projects\report app note\Data\alt_column206.wiff Acqg Time: November 19 2003, 04:44:23 PM
EFG.

list.xml

2. 0a.

% 38e5 ohn

5]

o

o'e

Period# : 1 Experiment# : 1

Peak# | Experiment# | Time Area Most Abundan#‘\_ﬂasus{scan
1 1 0.48 | 1.41327 ES 271.03181
> 1 0.54 | 438872 ES [ 279.09140
3 i 0.64 | 1.12099 E5 I 285.02057
4 1 0.72 | 3.52979 ES I 311.08153

271
5.504

5.0m4

a5es

Tem

2.504

1.60a]

1.0ma3

s000.0

o0l [

WO ST O A6 TS O a6 i i

oa1e

CEn A G

Espectro de masas correspondiente

2pa 014t

Sre.onez aze.1620

541,055 563 0575

=260

360 a80

) idoo

Peak# : 1 Experiment# : 1 Retention Time : 0.48 min

Mass Value = 271.03181

#| Formula (+1) | Calculated m/z | Error (mDa) | * Error (ppm) | DBE | Isotope Match | Intensity Match

1 [ CoH11N40252 271.03180 0.01 01 65 987 66250

2 | Cl0H17025C12 271.03208 027 10 15 732 56290 .

3 | coHaneo3 271.03226 045 17| 125 998 52049 Forr_nulas
4| C17H7TNzS 271.03245 064 25| 155 0 o] posibles
5 [ CaH12NBS2C] 271.03094 0.87 32| 25 846 56655

& | CBH7NAO7 271.03093 0.88 33| 75 599 52049

7 [ c1gHec 271.03090 0.91 33| 155 937 56290

8 | C7TH12N207CI 271.03276 095 35| 25 0 [

.

El programa de generacion de formulas empiricas produce una lista de las identidades mas probables

basada en los datos de masa exactos y las prioridades y otros detalles de su muestra

~170 millones de puntos de datos

Algoritmo de extraccion

Tiempo de retencion (min.)

y correlacion de
caracteristicas
aplicado

LC/MS TOF Agilent 6210

Convierta los datos primarios en
datos utiles

El nuevo y potente algoritmo de
extraccion y correlacion de
caracteristicas, mejora el analisis
cualitativo de mezclas complejas de
péptidos o de moléculas mas pequefas.
Por medio

de la identificacion de informacion
relacionada en los datos primarios,
aumenta la exactitud de la determi-
nacion de la formula empirica o de la
blusqueda en bases de datos.

El algoritmo de extraccion y correla-
cion de caracteristicas localiza los
grupos de iones covariantes en un
cromatograma. Cada uno de estos
grupos representa un unico
compuesto. Asi, el algoritmo identifica
todos los componentes del cromato-
grama, en lugar de hacerlo soélo con los
picos cromatograficos, los cuales
pueden encubrir multiples componen-
tes. Esto facilita una eliminacion muy
efectiva de los datos del fondo quimico.

Tras la identificacion de los
componentes y la supresion del fondo,
el algoritmo asigna los estados de
carga. También identifica aductos, por lo
que el ion molecular y el aducto pueden
tratarse como un Unico compuesto.
Mas aun, el algoritmo identifica
is6topos y registra s6lo masas mo-no-
isotopicas para una determinacion de
la formula empirica y unas bus-quedas
en bases de datos mas correctas.

~1,600 caracteristicas moleculares

m/z
1000 -

Tiempo de retencion (min.)

El procesamiento de los datos primarios con el algoritmo de extraccion y correlacion de caracteristicas identifica aproximadamente 1.600 compuestos de los
170 millones de puntos de los datos primarios de una muestra de BSA marcada con mioglobina. Estos ejemplos se centran en una pequeiia region de la

representacion total de los

datos.

www.agilent.com/chem/tof



Convierta los datos proteomicos en respuestas

La exactitud, resolucion y reproducibilidad extraordinarias del TOF 6210 lo convierten en una importante
plataforma para la investigacion de proteinas. Los paquetes de software refinados para confirmacion de
proteinas y perfiles de expresion hacen mas sencilla la conversion de datos superiores en respuestas (tiles.

Confirme identidades e identifique
variantes con el software de
bioconfirmacion

Si investiga acerca de sintesis de proteinas
recombinantes o péptidos, el software
MassHunter Bioconfirmation de Agilent le
ayudara a confirmar las identidades e
identificar variantes antes de emprender
costosos ensayos.

Resultados mas exactos mediante
deconvolucion optimizada

Los analisis de espectros de proteinas y de
péptidos comienzan con la deconvolucion.
Al contrario que otros softwares de la
competencia, el software de
bioconfirmacion contiene algoritmos
independientes de deconvolucién, uno
optimizado para proteinas y el otro para
péptidos.

.

Nativa

9,0eb 8565,0 (MW = 8564,8, error = 0,2 Da)

8,0eb

7.0eb

6.0¢5 Oxidada

' ] 8580,9 (MW = 8564,8 + 16 = 8580,8, error = 0,1 Da)

172}
%_ 5,0eb
B
2 4,065
g Nitroderivado
£ 3,0e5 8610,0 (MW = 8564.8 + 44,9 = 8609,7, error = 0,3 Da)

2,0eb

1,0e5 8625,5103

8661,0309
8480 8520 8560 8600 8640 8680 8720 8760
m/z

J

El software MassHunter Bioconfirmation es capaz de discernir formas modificadas de proteinas, como se
muestra en este espectro deconvolucionado de tres productos mayoritarios en una muestra de ubiquitina

tratada con peroxinitrito

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 | 12384726071 |-0.0300 | Variantes
18363.2600 18363.2551 18363.0266 |1208021.2043 |-0.0040 A y 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
18362.9925 18376.0266 922081.2178 3.76 Otras
184106222 18410.0266 265030.2022 376 | Proteinas
18207 0366 18207 0266 258021.0757 3.76| no-objetivo
encontradas
18461.28249 18461.0266 187922.8009 3.76
18324.1605 18324.0266 163183.0441 3.76
18396.7208 18396.0266 118587.3214 3.76

.

Detalle del Informe de Confirmacion de Proteina del analisis de B-lactoglobulina, que muestra proteinas
objetivo (variantes A y B) confirmadas con errores de masa de pocas ppm

Una mejor extraccion de

caracteristicas moleculares favorece la

identificacion de los péptidos
El software MassHunter Bioconfirmation

utiliza el algoritmo de extraccion y correla-

cion de caracteristicas para localizar con
gran exactitud todos los compuestos, no
solo la totalidad de los picos, en complejas
mezclas de péptidos. Pueden importarse
las listas de masas resultantes, a un

programa de busqueda en bases de datos,

como el Spectrum Mill de Agilent para el
software MassHunter, para su rapida
identificacion mediante la técnica de
“huellas dactilares” de masas de pép-
tidos.

Rapida y eficiente confirmacion para
proteinas recombinantes...

El software de bioconfirmacion le ayuda
a confirmar con rapidez y eficiencia la
identidad de proteinas recombinantes
intactas. Genera un informe de
confirmacion de proteinas para cada
muestra que verifica la proteina
esperada y enumera los pesos
moleculares y otros datos de variantes
inesperadas e impurezas.



... e identificacion de variantes
inesperadas

Cuando la confirmacion de identidad
encuentra variantes inesperadas, la
digestion proteolitica y el reanalisis con
la funcion de mapeo de masas de
péptidos del software de
bioconfirmacion, pueden distinguir
entre las partes de

la secuencia real que coinciden con la
secuencia esperada y las que no,
aportando una valiosa informacion
sobre la ubicacion y la naturaleza de la
variacion.

Software de perfiles de expresion
para un descubrimiento eficiente
de biomarcadores, y mas

Eligiendo el LC y la fuente de iones
Agilent apropiados, el TOF 6210
constituye un excepcional equipo para
obtener unos perfiles de expresion
rapidos y efi-cientes. El software
MassHunter Profiling de Agilent lo hace
mas facil mediante herramientas
optimizadas tanto para la localizacion
de compuestos como para la
visualizacion de datos. Otra aplica-cion
es la QA/QC de glicoproteinas por
medio de perfiles de expresion de glica-
nos libres.

Excelente localizacion de compuestos

El software MassHunter Profiling utiliza
el algoritmo de extraccion y correlacion
de caracteristicas, optimizando la tarea de
localizar todos los componentes incluso
en mezclas de péptidos muy complejas.

Potentes comparaciones estadisticas y
visualizacion

El software MassHunter Profiling
compara estadisticamente los
resultados de dos muestras y presenta
multiples varia-bles tales como masa,
tiempo de retencion y abundancia, en
tablas o gréficas.

www.agilent.com/chem/tof
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JESequence Editor-Matcher - C:\picard\ProteinSequences'\serotransferrin,psq =0/ %
Fie Edt Operations Optiors View Hep
Sermple Name: Serotransferrin | Monsisotopic Mw: Average MW:
Sample Type: |Protein Digest x| Molecular Formule: |C3470H54p5Nag1 01030543
~Amino Acid List
A Ala 60 4| | Chein |AChainA ¥| Sequence Coverage: 741477%
R Arg 25 (T S TR v T AR =
S i 6 1 MRPAV RALLA CAVL 15 j
D Asp 47 16 LECLAD PERTV RYWCTI STHEA 35
C cys 38 36 N K|C A FRIEN LRIILE SGPFY 55
E Glu 44 56 SCVEX, TSHMD CIKIAI SHNEA 75
gzi“ g 76 DAVTL DGGLYV YEAGL KPNNL 95
e i 96 KPVVA EFHGT KDNPQ THYYA 115
r T3 An ¥ H11A v aAvveg W0 TNHE KaL N R T B VA€ 138 j
Digestion Resuls Péptidos producidos en Ta digestion in silico
Index ILuu:ﬁun I TufgalMusleinks ISEquancﬁ Modifications Reagent | Missed Cleavage | #
1 A1) 7264116 MRPAVR Trypsin 0
2 AR 18409538 ALLACAVLGLCLADPER Aliylation (iodioacetamide)(.. Trypsin 0
3 AR4-25) 3742278 TR Trypsin 0
4 ADIAT) 1346 ARG WCTISTHFANK Allstatinn fininaretamidell _ Tnmsin 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 1am am 34558 A(21-37)  WCTISTHEANK Alkylation... Trypsin  Complete
3029 22583 -259% A(4659)  ILESGPFVSCVK Alkylation.. Tiypsin  Complete
4 07089 157.03% 05815 A®BS-105) AISNNEADAV.. Trypsin  Complate
502808 2129 29118 A107120) DNPOTHYYA.. Trypsin  Complete ¥
1 | y
Ready Masas medidas versus tedricas y.

Cuando el analisis de proteinas recombinantes indica que se ha producido la proteina erronea, la
secuencia interactiva editor/comparador ayuda a localizar la ubicacion de la variacion
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El BSA marcado con dos niveles diferentes de mioglobina simula una muestra biolagica con proteinas
diferencialmente expresadas. El software MassHunter Profiling identifica con claridad los iones de
mioglobina presentes a diferentes “niveles de expresion”. En la tabla de caracteristicas se muestra
informacion especifica sobre cada una de ellas y puede visualizarse en recuadros emergentes
individuales.
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Maxima productividad con un software bien diseiado

El TOF 6210 utiliza el software de adquisicion de datos MassHunter Workstation de Agilent para simplificar
la configuracion y el funcionamiento, asi como para maximizar la eficacia, independientemente de la aplicacion.
El software adicional para el aumento de la productividad facilita el acceso manual compartido para mdltiples
usuarios y la revision remota de datos.
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El facil uso del software de control del instrumento y de adquisicion de datos, ya con todas sus funciones,

deja todo el control en sus manos

El software de analisis de datos incluye
una coleccion de herramientas para un
analisis cualitativo y cuantitativo eficiente

Configuracion y adquisicion mas
rapidas y sencillas

Tanto si es usted un experto o un nuevo
usuario de LC/MS, el software MassHunter
Workstation simplifica en gran medida el
uso de su sistema LC/MS.

+ Sintonizacion automatica: un programa
contrastado y fiable maximiza el rendi-
miento y minimiza el esfuerzo.

Ahorre tiempo en la configuracion de
sus analisis: importe listas de trabajo
directamente desde programas de hojas
de calculo como Microsoft® Excel.

+ Opere desde una Unica interfase de
usuario: se puede configurar una Unica
interfase para LC y MS de modo que
muestre solo la informacion que necesite.

Potente analisis de datos

El software de analisis de datos
proporciona respuestas tanto
cualitativas como cuantitativas. Se
pueden ampliar sus capacidades con
paquetes de software especificos de
aplicaciones para confirmacion e
identificacion de pequeiias moléculas, o
perfiles de expresion y confirmacion de
proteinas.
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Acceso manual y sencillo a medidas
exacta de masas de hasta 2 ppm

El software MassHunter Easy Access de
Agilent facilita el acceso a una exactitud
de masa muy superior a la que nunca antes
habia estado a su disposicion en un
sistema manual. El software
MassHunter Easy Access permite
acceder manualmente con facilidad al
TOF, introducir informacion basica de la
muestra y selec-cionar un método
analitico de una lista.

El software incluso sefiala donde colocar
el vial de la muestra. Los resultados se
distribuyen por correo electronico y
pueden ser configurados de modo que
incluyan solo la informacion que necesite.

Fle E@ View Tecs Windaw belp
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LC/MS TOF Agilent 6210
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El software Easy Access presenta una interfase de usuario simplificada, que lo hace mas facil para todo el
mundo, desde expertos a noveles, para confirmar productos de sintesis o identificar compuestos
desconocidos

El software Data Browser facilita la
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" Compound Confirmation Screening Table

revision remota de los datos

Formain | ExpMass RIEn | Compound | Species
31108084 CIZHIANAGAS | 31103083 | 020 0705 Suladmethomre | [MeH)s

El software Data Browser de Agilent le

permite revisar todos los resultados del
TOF sin tener instalado el software TOF

R ,m[mm|wm‘

e

resultados de la placa

[E:]
22

167
27

MS BPC (1.1, 11166,
MS BPC(11), 11165

Panorama general de los 3 23t 1253 oze7 289 318 WS EPC(1).101E

en su PC. Se trata de un complemento
ideal a las capacidades manuales del

software Easy Access; éste envia auto-
maticamente por correo electrénico los

':| RICIO( 1)|[ WS BPC(1.1] Overlayill| Stack

MS BPC(.1)

ficheros de datos al PC de su oficina,

1.11EB:

4.339,4390%, Nia 11E8, 311.08084, 310 07356
(3], 204, 4253%, Nia, 0.87E6, 270.09151

20d {21,247, 10.08%, MiA, 1 52E5, 265.02052

T T e e e e e e e B
05 10 15

20

25
Time{minute)

donde el software Data Browser le facili-
ta la revision rapida y sencilla de los datos.

Para lograr una confirmacion de alta
productividad, el software Data Browser
muestra los resultados de una placa de

[Peck4 of +TOF M5 BPC(1.1)
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La practica codificacion por colores
muestra, de un vistazo, qué analisis
finalizaron con éxito. También puede

I Average Puity

o A pail TEiE sy

incluir informacion sobre el error de

masas y la pureza de la muestra.

La revision remota de datos del TOF, independientemente de la aplicacion, se ve facilitada por el software

Data Browser

www.agilent.com/chem/tof

En analisis de compuestos
desconocidos, el software Data Browser
muestra formulas empiricas o los
resultados de las bisquedas en bases
de datos.




Para mas informacion

Especificaciones

Rango de masas
m/z50-12.000

Exactitud de masa

< 2 ppm, RMS, medida en el ion (M + H)*
de la reserpina (m/z 609,2807) usando
masa de referencia interna

Resolucion
Mayor que 13.000 medida a m/z 2722

Velocidad de adquisicion espectral
20 espectros/segundo desde m/z 100
hasta 3.000

40 espectros/segundo desde m/z 100
hasta 1.000

Especificacion de sensibilidad

> 10:1 seal-ruido (pico a pico)

en el ion (M + H)* con m/z 609,2807
para inyeccion en LC/MS de 10 pg de
reserpina en columna

Condiciones
Columna - ZORBAX de resolucion rapida
SB-C18 2,1-30 mm 3,5 micras

Fase mavil - 25% agua
75% metanol 5 mM acetato amonico

Flujo - 400 pL/min

Alternancia de polaridad
Intercambio de polaridad de espectro
a espectro de 1 ciclo completo
positivo/negativo por segundo

Para mas informacion:
www.agilent.com/chem/tof

Compras online:
www.agilent.com/chem/store

Encuentre un centro de atencion al
cliente Agilent en su pais:
www.agilent.com/chem/contactus

Servicio global y soporte

Agilent se ha ganado su reputacion por
ser una de las mejores organizaciones en
servicio y soporte del sector de la
biociencia y el analisis quimico.
Nuestras sofisticadas comunicaciones,
tecnologias e infraestructura nos
permiten operar de forma homogénea en
mas de 40 paises; de este modo
podemos ayudarle dondequiera que
esté. Nuestra perspectiva global no nos
impide prestar un servicio local que
atienda hasta el mas minimo detalle.

0

EE.UU. y Canada
1-800-227-9770
agilent_inquiries@agilent.com

Europa
info_agilent@agilent.com

Asia Pacifico
adinquiry_aplsca@agilent.com

Solo para uso en investigacion. La informacion,
descripciones y especificaciones que aparecen en este
folleto estan sujetas a cambios sin previo aviso.

Agilent Technologies no se responsabiliza de los errores
que pudieran aparecer o de los dafios accidentales
subsecuentes en relacion con el acondicionamiento,
prestaciones o uso de este material.
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