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Dai campioni alle risposte

Se analizzi sostanze farmaceutiche o campioni ambientali, proteine o peptidi sintetici, il sistema LC/MS
Agilent 6210 Time-of-Flight ti offre le prestazioni analitiche piu adatte, un software potente per applicazioni
specifiche e facilita d’uso, per trasformare ogni campione in risposte.

Prestazioni avanzate...

Il sistema LC/MS Agilent 6210 Time-of-
Flight offre ottime prestazioni analitiche:

+ Assicura grande affidabilita analitica,
grazie all'accuratezza di massa di 2 ppm.

* Risolve miscele complesse, distinguendo
i composti di interesse dalle interferenze.

+ Identifica simultaneamente componenti
presenti in alta e bassa concentrazione,
grazie al suo ampio intervallo dinamico.

« |dentifica componenti non risolti, anche
in picchi cromatografici stretti, grazie
alla sua elevata velocita di acquisizione
dei dati.

* Rivela componenti in bassa quantita,
grazie alla sua eccezionale sensibilita.

* Acquisisce un maggior numero di
informazioni dagli incogniti, grazie alla
commutazione della polarita da spettro
a spettro, specialmente quando é
accoppiato alla sorgente Multimode.

... pit facilmente

L'accuratezza di massa e le prestazioni
analitiche del sistema LC/MS Agilent
6210 TOF sono ottime e il suo
funzionamento é particolarmente
semplice. La messa a punto e
I'introduzione di uno standard di
riferimento di massa interno sono
completamente automatiche e assicurano
le massime prestazioni con il minimo
sforzo. Il software specifico ottimizza i
risultati e aumenta la produttivita nelle
applicazioni con molecole di grandi o
piccole dimensioni. Inoltre il software
facilita I'accesso multiutente e la
possibilita di rielaborazione remota

dei dati semplifica ulteriormente il
funzionamento.

Maggiore accuratezza e risoluzione
di massa aumentano |'affidabilita

Il sistema LC/MS Agilent 6210 TOF

@ stato progettato per fornire,
simultaneamente, elevate accuratezza
e risoluzione di massa, intervallo
dinamico e velocita di acquisizione

dei dati.

Per i composti a basso peso molecolare,
I'accuratezza di massa di 2 ppm del
sistema 6210 TOF consente la conferma
della composizione elementare e
I'identificazione degli incogniti. Per i
composti a pit elevato peso molecolare,
limita significativamente il numero di
possibili candidati, in modo da permettere
un'identificazione in base a una
combinazione fra accuratezza delle
misurazioni di massa e informazioni
complementari.

L'eccezionale potere risolutore del
sistema 6210 TOF riduce la possibilita
che un picco di massa di un composto

di interesse sia sovrapposto a uno

ione interferente del campione o del
background. Il sistema puo distinguere
molti composti con masse nominali
identiche e rende piti veloce I'identificazione
di varianti di proteine attribuibili a
modifiche post-traslazionali o a mutazioni.

Il sistema LC/MS 6210 TOF effettua, di routine,
misure di massa con accuratezza di 1-2 ppm,
come mostrato dai risultati di questa sequenza
della durata di 18 ore su campioni di standard
di B,-agonista e campioni di urina addizionati

Standard da 0,1 a 5 ng/mL Campioni di urina con aggiunte da
34 2ng/mL a 250 ng/mL
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Sistema LC/MS Agilent 6210 Time of Flight

L'elevato potere risolutore del

Masse da miscela standard Agilent per tuning sistema 6210 TOF assicura la
Unita Unita Unita massima probabilita di distin-
arbitrarie R=4,700 arbitrarie R=9,300 arbitrarie R=13,500 guere tutti i componenti del
campione
h |
m/z 118 119 120 m/z 622 623 624 m/z 2122 2724
L'ampio intervallo dinamico aiutaa |
identificare i componenti in tracce Campione
e semplifica il funzionamento m/z582,319
Il sistema LC/MS Agilent 6210 TOF offre T
1.6 ppm

un forte aumento, di oltre tre ordini di
grandezza, dell’intervallo dinamico senza
I'uso dell’attenuazione del fascio ionico,
che in altri strumenti TOF causa la
riduzione della sensibilita. Tale intervallo
dinamico consente di identificare i com-
posti meno abbondanti in presenza di
quelli sensibilmente piu concentrati,
anche con un singolo spettro. Inoltre, &
facilitato I'accesso multiutente perché il
rivelatore adatta automaticamente
I'ntervallo dinamico alla concentrazione
del campione.

Acquisizione veloce degli spettri
perfetta per la cromatografia veloce

Con 40 spettri al secondo, il sistema
6210 TOF fornisce un numero di dati piu
che sufficiente per ottenere risultati
qualitativi e quantitativi affidabili quando
si utilizza la cromatografia veloce.

Puoi identificare componenti poco risolti
o0 non risolti sia in picchi stretti che in
quelli pit ampi. L'acquisizione veloce
degli spettri assicura inoltre misurazioni
pit accurate dell’area dei picchi per una
quantificazione piu precisa.
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100000 unita arbitrarie
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errore di massa

L.

Massa di riferimento
m/z 922,010

250 unita arbitrarie

J

L'ampio intervallo dinamico consente I'identificazione sia dei componenti piii concentrati sia
di quelli in tracce e facilita I'uso di uno standard interno



Compatibile con la pit ampia gamma di applicazioni

Con il sistema LC Agilent, la sorgente ionica e il software piu appropriati, il rivelatore

LC/MS Agilent 6210 Time of Flight € in grado di fornire risposte alle piu diverse
richieste analitiche: dalla conferma dell’identificazione per prodotti di
sintesi al profiling veloce di campioni di proteine in matrici complesse.

Una sorgente per ogni tipo di
analisi

[l sistema Agilent 6210 TOF offre una
delle piu ampie scelte di sorgenti ioniche,
tra cui le sorgenti a doppio nebulizzatore.
Le sorgenti a doppio nebulizzatore
aumentano sia l'accuratezza di massa sia
la facilita d'uso, grazie all’introduzione

di uno standard di riferimento interno
per la massa tramite un secondo
nebulizzatore dedicato a tale scopo.

Cio facilita la messa a punto automatica,
una rarita negli strumenti TOF.

« Electrospray (ESI) a doppio
nebulizzatore per tutte le prestazioni

+ La sorgente nanospray a doppio
nebulizzatore assicura elevata
sensibilita

» APCI per composti meno polari che
non danno buona ionizzazione con
I'electrospray

+ APPI per composti che non rispondono
bene con ESI e APCI

* Interfaccia CE-TOF che permette di
trarre vantaggio dal potere risolutore
della tecnica CE

+ PDF-MALDI* per proteomica ad elevata
produttivita

* Multimode: aumenta la produttivita
grazie all'acquisizione simultanea di
dati ESI e APCI

* Interfaccia HPLC-Chip e HPLC-Chip
Cube MS per ottenere il massimo in
termini di separazione e sensibilita

“La sorgente PDF-MALDI [prodotto Laser Classe I]

La sorgente ionica ESI a doppio
nebulizzatore assicura la
massima accuratezza di massa

L'interfaccia HPLC-Chip Cube ottimizza la
sensibilita quando si lavora a nanoflussi

La sorgente ionica multimode
raddoppia la produttivita

Acido esansolfonico
ESI per ioni negativi
Errore di massa = -4,26 ppm

0,39

Carbazolo
APCI per ioni positivi
Errore di massa
=0,13 ppm

1,14

9-fenantrolo
APCI per ioni negativi
Errore di massa = 0,20 ppm

Crystal Violet
ESI per ioni positivi
Errore di massa = -2.57 ppm

.

2,0 3,0
Tempo (min)

J

In una singola analisi, il sistema 6210 TOF con commutazione della polarita da spettro a spettro e sorgente
Multimode identifica quattro composti, ciascuno dei quali risponde a combinazioni diverse di metodo e

polarita di ionizzazione



Analisi semplificate delle molecole
piul piccole

Quando devi effettuare screening ad
elevata produttivita e analisi di impurezze

in campo ambientale o forense, il
sistema Agilent 6210 TOF ti offre:

« Software per la conferma della formula
empirica, per verificare rapidamente e
con sicurezza i composti attesi

« Software per la generazione della
formula empirica, che potenzia
I'accuratezza delle misurazioni di
massa per identificare le impurezze
e altri incogniti

* Algoritmo Feature Extraction and
Correlation, che migliora I'accuratezza
della determinazione della formula
empirica e la ricerca nei database

J

[
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Sistema LC/MS Agilent 6210 Time of Flight

Migliore analisi delle
biomolecole

Se la tua ricerca riguarda proteine
e peptidi, sia naturali che
sintetiche, il sistema Agilent
6210 TOF puo essere
accoppiato con:

+ Software MassHunter
Bioconfirmation, per
conferma affidabile
dell'identita di proteine
e peptidi e per identi-
ficare sia varianti inattese
sia incogniti

+ Software MassHunter
Profiling che applica strumenti
ottimizzati per 'identificazione dei
composti e la visualizzazione dei dati

agli studi dell'espressione differenziale
e alla scoperta di biomarker

Maggiore produttivita e facilita
d’uso

E disponibile un ulteriore software per
rendere la potenza del sistema TOF
accessibile a un maggior numero di
ricercatori e per semplificare la
rielaborazione dei dati.

+ Software MassHunter Easy Access,
che semplifica il funzionamento walk-up
ed é ideale per strumenti condivisi in
ambiente multiutente

» Software Data Browser, che facilita la
rielaborazione dei dati su PC remoto
senza il software TOF

Questi pacchetti sono compatibili con le
applicazioni e i software relativi sia alle
piccole molecole che alle biomolecole.




Facile conferma dell’identita di piccole molecole e identificazione di incogniti

L'accuratezza di massa di 2 ppm del sistema 6210 TOF e un vantaggio sia per la conferma dell’identita dei composti
sia per l'identificazione degli incogniti. In molti casi, la sola accuratezza di massa é sufficiente. In altri casi, riduce
il numero di possibili candidati tanto da rendere pit semplice la conferma o I'identificazione.

Conferma rapida dell’identita
dei composti

{ N\

Il software per la conferma della . .
Report di conferma della formula empirica Page 10f 1

formula empirica permette di verificare

rapidamente e con facilita la presenza Empirical Formula: C10HOCIN402S __ fExact Mass: 284.01347 tSample Name: 10 ng sulfa_ tSample ID:
. . . Data File Name: p:\Projects\sulfa 2\Data\10ng_sulfa.wiff tAcq Time: May 08 2005, 12:05:38 PM
dei composti attesi. Partendo da una

formula empirica, rielabora gll spettri = 7)%(;5& +TOF MS: 284.9 to 307.1 amu from 10ng_sulfa.wiff 285.02 Max. 7.0e5 cps.
estratti, ricercando le masse attese. 6.0e5{ EIC degli ioni addotti target
Il software tiene conto di perdite neutre, , 50e5
addotti e altre modifiche comuni. Il i 4.0¢5
programma genera una singola pagina £ 3065
di conferma per ciascun composto = 205
d’interesse. 105
00 05 1.0 15 2.0 25 30 35 4.0 45 5.0 55
e . - agm Time, min
!dentlhcaZIone degll Incog.nltl con = +TOF MS: 3.773 to 4.124 min from 10ng_sulfa.wiff Agilent Max. 5.9e4 counts.
il software per la generazione della 5904 285.0202
formula empirica 5.0e4 Spettro di massa medio
Dai risultati nella lista delle masse € pos- EE
sibile generare un elenco delle possibili % 30041 130 1504
3

formule empiriche per ciascun incognito.
Il processo di generazione della formula &
personalizzabile grazie a un’ampia gamma

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

di parametri, fra cui: m/z
. = +TOF MS: 3.773 to 4.124 min from 10ng_sulfa.wiff Agilent Max. 5.9e4 counts.
* Tolleranza di massa 5.9e4, 28.0202 ) _
600t Spettro di massa medio —
* Elenco degli elementi possibili o eﬁ regione delle masse target espansa
S 4.0e4]
. . . . . o
* Valori massimo e minimo per ciascun 3 30
elemento g 287.0174
£ 2.0e4-
« Stato elettronico (pari o dispari) 1oeat | 20.09bs
28 25E 288.0202 307.0025
. . »
° Stato dl carica 0.0 286 288 290 292 294 296 298 300 302 304 306 308 310 312

m/z

* Massimo intervallo di errore
Species | Abundance (counts) | Target Mass (amu) | Measured Mass (amu) | Mass Error (m/z) | Mass Error (ppm)

» Massimo numero di risposte

[M+H]+ 59329.42 285.02075 285.02019 00056 -197

| risultati possono essere ordinati per [M+Nal+ 2799.10 307.00270 307.00248 —00021 -0
aderenza al rapporto isotopico o per Page 1 of 1 Thursday, May 8, 2005
errore di massa. ~ g

Il rapporto di conferma della formula empirica visualizza le informazioni essenziali per ciascun composto
target




Sistema LC/MS Agilent 6210 Time of Flight

Sample#: sulfa mix Sample Location: Sample Id: Operator: Trasformare dat| greZZ| n dat|
Data File Name: d:\pe sciex data\Projects\report app note\Data\alt_column206.wiff Acg Time: November 19 2003, 04:44:23 PM _gs
Method: DATOF_D \EZX_EFG listxml utili

W S o Il nuovo, potente algoritmo Feature
Extraction and Correlation migliora
I'analisi qualitativa delle miscele
complesse di peptidi o molecole piu
piccole. Tramite I'identificazione delle
informazioni correlate nei dati grezzi,
aumenta |'accuratezza della successiva
| o determinazione della formula
R R S Y . R— = o empirica e della ricerca nel database.
Period# : 1 Experiment# : 1

2. 0a.

L'algoritmo Feature Extraction and

Peak# | Experiment# | Time Area Most AbundanyMasses/scan
1 1 0.48 | 1.41327 ES 271.03181 1 1 i 1 1di 1
> -+ 17 e Corre!atm_n individua i gruppi di ioni
3 1] 064112099 E5 ] 285.02057 covarianti nel cromatogramma.
2 D j—Snoes Ciascuno di questi gruppi rappresenta
e T e e o un singolo composto. Di conseguenza,
-t I'algoritmo identifica tutti i componenti
nel cromatogramma, invece che
limitarsi a identificare i picchi
g Spettro di massa corrispondente cromatografici, il che potrebbe
2.504] 1 1 - oo 0q
P P nascondere componenti multipli. Cio
facilita una rimozione molto efficace
- | — dei dati generati dal background.
P i A . e s 55 =55 s +Hon
Peak# : 1 Experiment# : 1 Retention Time : 0.48 min e DOpO |'IdentlflcaZIOne de|
Mass Value = 271.03181 componenti e la rimozione del
#| F la_(+1) [ Calculated m/z | Error (mDa) [ * Error (ppm) | DBE_ | Isotope Match | Intensity Match ' A A
1 CQ:T’T::OZSZ 271.0318; o mU.Ua1 o ppl;“1 6.5 — ’9;7 = 6;2;0 baCkground’ I algo”tmo assegna gll
2 | C10H17025CI2 27103208 027 -10 15 732 66200  possibili stati di carica; identifica g|| addotti
3 | COH3NBO3 271.03226 -0.45 -1.7 12.5 998 652049 g a -
4 | C17TH7N2S 271.03245 -0.64 23] 155 0 0| formule in modo che ione molecolare e ione
5 | C4H12N8S2CI 271.03094 0.87 3.2 2.5 846 56655 Q
6 | CBH7N4O7 271.03093 0.88 33 7.5 999 62049 addOtto pOSSGnO essere trattatl
7| c19HeCI 271.03090 091 33| 155 937 66290 come un composto unico. Inoltre,
8 | CTH12N207CI 271.03276 -0.95 -3.5 2.5 0 0 o g o oo 0o -
I'algoritmo identifica gli isotopi e
~ g riporta solo le masse monoisotopiche
Il programma di generazione della formula empirica produce un elenco delle identita piu probabili, in base per una determinazione della formula
ai dati di massa accurati e alla tua conoscenza del campione empirica e una ricerca nel database
piu accurate.
~170 milioni di datapoint L. ~1,600 componenti
_ Applicazione

3 m/z
dell'algoritmo (g -

.| Feature Extraction
and Correlation

Tempo di ritenzione (min) Tempo di ritenzione (min)

L'elaborazione dei dati grezzi con I'algoritmo Feature Extraction and Correlation identifica circa 1600 composti su 170 milioni di datapoint grezzi da un campione
di BSA con aggiunta di mioglobina. Questi esempi si riferiscono a una regione ridotta della visualizzazione totale dei dati.

www.agilent.com/chem/tof



Trasforma i dati in risposte

L'eccezionale riproducibilita, risoluzione e accuratezza di massa del sistema Agilent 6210 TOF lo rendono
una piattaforma ideale per la ricerca sulle proteine. Sofisticati pacchetti software per la conferma e il profilo
di espressione delle proteine lo rendono capace di trasformare dati eccellenti in risposte utili.

Conferma delle identita e
identificazione delle varianti
con il software Bioconfirmation

Se la tua ricerca riguarda la sintesi di
peptidi o proteine ricombinanti, il software
Agilent MassHunter Bioconfirmation ti
aiuta nella conferma delle identita e
nell’identificazione delle varianti prima
dellavvio di test costosi.

Risultati piti accurati con la
deconvoluzione ottimizzata

L'analisi degli spettri di proteine e peptidi
inizia con la deconvoluzione. Diversamente
da alcuni software presenti sul mercato,
il software Bioconfirmation contiene
algoritmi di deconvoluzione separati,
uno ottimizzato per le proteine, I'altro
per i peptidi.

.

9,0eb5
8,0eb
7.0eb
6.0e5
5,0eb |

4,0eb

Intensita, cps

3.0e5
2,0e5

1,0eb

Nativo
8565.0 (MW = 8564,8, errore = 0,2 Da)

Ossidato
8580.9 (MW = 8564,8 + 16 = 8580,8, errore = 0,1 Da)

Nitrato
8610.0 (MW = 8564,8 + 44,9 = 8609,7, errore = 0,3 Da)

8625,5103
8661,0309

,J

8480

8520

8560 8600 8640

m/z

8680 8720 8760

J

Il software MassHunter Bioconfirmation distingue le forme modificate delle proteine, come mostrato nello
spettro di deconvoluzione dei tre prodotti principali in un campione di ubiquitina trattato con perossinitrito

March 16 2004, 09:52:16 AWM

Sample Name: Befa-Lac-2omo! Method Name: EATORdamethod s\orofein snall fol! 25.anm
Data File Name: EATORd3f3\Befal 3¢ wiff Acq Time:

TargetProteins
jlacguet Mas s Measured Measured
Protein Average Mass Mass Area +/- (Da)
(D2) Awverage (Da) Apex (Da)
18277.1700 18277.1391 18277.0266 |1238472.6971 |-0.0309
18363.2600 18363.2551 18363.0266 | 1208021.2043 |-0.0040
OtherProteins
Measured Mass Measured Mass Aran Time (min)
Awverage (Da) Apex (Da)
18363.2551 18363.0266 1298021.2043 3.76
18277.1391 18277 .0266 12384726971 3.76
18362.9925 18376.0266 922081.2178 3.76
184106222 18410.0266 266030.2022 3.76
18297 0366 18297 0266 258021.0757 3.76
18461.2824 18461.0266 187922.8009 3.76
18324.1605 18324.0266 163183.0441 3.76
18396.7208 18396.0266 118587 .3214 3.76

.

N\ Una migliore estrazione delle
caratteristiche molecolari migliora
I'identificazione dei peptidi

Il software MassHunter Bioconfirmation
usa l'algoritmo Feature Extraction and
Correlation per individuare con grande
accuratezza tutti i composti, non solo i

AeB, picchi, nelle miscele complesse di peptidi.

varianti E possibile importare I'elenco di massa
risultante in un programma di ricerca in
database, come il software Agilent
Spectrum Mill per MassHunter, per una
veloce identificazione con peptide
fingerprinting.

Altre Conferma rapida ed efficiente per le

proteine proteine ricombinanti...

non target Il software Bioconfirmation permette di

trovate

ottenere una rapida conferma dell'identita
delle proteine ricombinanti intatte.
Per ciascun campione genera un bollettino

Una parte del rapporto di Protein Confirmation, dall’analisi di 3-lattoglobulina, mostra le proteine target

(le varianti A e B) confermate con errore a livello di ppm

~di conferma che verifica la proteina attesa
ed elenca i pesi molecolari e altri dati
per impurezze e varianti non previste.



... e identificazioni di varianti inattese

Se durante l'identificazione delle proteine
vengono trovate varianti inattese, le
funzioni di digestione proteolitica e
rianalisi del software Bioconfirmation
permettono di individuare le parti della
sequenza che corrispondono a quella
attesa e quelle che invece differiscono,
informazioni utili circa il sito e la natura
della variazione.

Il software Expression profiling,
per I'efficiente scoperta di
biomarker e non solo

Con la giusta scelta del sistema Agilent
LC e della sorgente ionica, il rivelatore
Agilent 6210 TOF & uno strumento
eccezionale per una veloce ed efficiente
determinazione del profilo. Il software
Agilent MassHunter Profiling facilita
I'operazione grazie a strumenti
ottimizzati sia per I'individuazione del
composto sia per la visualizzazione dei
dati. Un'altra applicazione é la QA/QC
di glicoproteine tramite il profilo
dell’'espressione di glicani liberi.

Individuazione eccellente dei composti

Il software MassHunter Profiling usa
I'algoritmo Feature Extraction and
Correlation, che effettua al meglio
I'individuazione di tutte le componenti,
anche in miscele peptidiche molto
complesse.

Confronto statistico e visualizzazione
efficaci

Il software MassHunter Profiling confronta
statisticamente i risultati ottenuti su due
campioni e visualizza, in tabelle o grafici,
variabili multiple quali massa, tempo di
ritenzione e abbondanza.

www.agilent.com/chem/tof

Sistema LC/MS Agilent 6210 Time of Flight

JESequence 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| | 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 LCLAD PERTV RIWCTI 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 DGGLY YEAGL KPNNL 95
e i 96 KPVVA EFHGT KDNPQ THYYA 115
. - s o P — - v
r T an (1114 YAVVE WINTNE VILNRT RiGCVIVIE 138 J
Digestion Resufs Peptidi prodotti da digestione in silice
Index ILuu:ﬁun I TufgalMusleinks ISEquancﬁ 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
4 07089 1572395 05815 A(B-0E)  AISNNEADAV.. Trypsin  Complete
5 008 212998 29118 A{107-120) DNPQTHYYA.. Trypsin  Camplete ¥
1 | y
By Masse misurate contro masse teoriche 4

Quando I'analisi di proteine ricombinanti indica che é stata prodotta la proteina shagliata, la funzione
editor/matcher interattiva della sequenza aiuta a determinare il sito della variazione
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| campioni di BSA con aggiunta di due livelli differenti di mioglobina simulano un campione biologico
con proteine espresse in modo differente. Il software MassHunter Profiling identifica chiaramente gli ioni
della mioglobina presenti a differenti “livelli di espressione”. Informazioni specifiche relative a ciascuna
caratteristica sono mostrate nella tabella relativa e possono essere visualizzate in finestre pop-up
individuali.



Massima produttivita con il software dedicato

Il sistema LC/MS Agilent 6210 TOF usa il software di acquisizione dei dati MassHunter Workstation Agilent
per semplificare la messa a punto e il funzionamento e per aumentare la produttivita, indipendentemente
dall’applicazione. Ulteriori software per un'elevata produttivita facilitano la condivisione, I'accesso walk-up
e la rielaborazione remota dei dati.
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Facilita d'uso, software di controllo dello strumento e acquisizione dei dati ti permettono di avere il
controllo totale

Il software di elaborazione dei dati include

Analyst QS - [ +TOF MS: 2.913 to 3.022 min from ProteinA.wiff Agilent, subtracted (2.732 to 2.823 min)] _dmﬁj

Messa a punto e acquisizione pill
facili e veloci

Il software MassHunter Workstation rende
molto semplice I'utilizzo di tali sistemi.

* Messa a punto automatica - Un
programma di autotune di provata
affidabilita per elevate prestazioni.

Risparmia tempo nella messa a punto
delle analisi - Importa le sequenze di
lavoro direttamente da fogli elettronici
quali Microsoft® Excel.

Funzionamento con interfaccia a
singolo utente - E possibile eseguire le
operazioni di configurazione in un’unica
interfaccia per LC e MS in modo da
visualizzare solo le informazioni che ti
SoNo necessarie.

Potente elaborazione dei dati

Il software di elaborazione dei dati
fornisce risposte sia qualitative che
quantitative. [l programma puo essere
ulteriormente potenziato con pacchetti
software per applicazioni specifiche,
per la conferma e I'identificazione di
piccole molecole o la conferma e il
profilo dell’espressione di proteine.
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Sistema LC/MS Agilent 6210 Time of Flight

Facile accesso walk-up a
misurazioni di massa con

Agilent Easy-Access - STATUS

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

. -Sample Queue
accuratezza di 2 ppm 20 40 6080100 Vial | Baieh | Noteboskc® [ +/ )]l Methed. | Daafle | UseiNami=
557 alphal azt_342) . FastGradient 0SNTOODOMWIFF |alice_f
Il software Agilent MassHunter s alphal 22_343 g | Fast Giadient |OSNTOOD1.WIFF | alice_f
Easy ACCESS facilita I'accesso auna 2719 gorda_3 43_y67| mi. FastGradient OSNTOODDMWIFF | dougem
accuratezza di massa mai disponibile < | -

H H H H H JoblD I User I Group I LoainD ate -
prima in sistemi mUIFIUtente' Questo |1 |040513-104036 mschemist MS Chemist 05/13/04 10:40:36 _|
software permette di accedere | 2 040513104800 |mschemist MS Chemist 05/13/04 10:43.00

. . () 3 |040513105309  machemist MS Chemist 05/13/04 10.53.09
semplicemente al TOF, impostare le T B 4040513144348 | dougem MS Chemist 05/13/04 14:43:48 =
informazioni di base per il campione 100 2ml vials.— dd I3
e scegliere il metodo analitico da un

elenco. Il software mostra anche dove
porre il vial del campione. | risultati
sono inviati via e-mail e possono essere ﬁl Submit New Sample @‘
configurati in modo da includere solo

le informazioni necessarie.

Il software Easy Access presenta un'interfaccia utente semplificata, che rende facile a chiunque,
confermare i prodotti di sintesi e identificare gli incogniti
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Il software Agilent Data Browser
consente di rielaborare tutti i risultati
ottenuti senza dover installare il software

e S e e et g L di gestione del TOF sul tuo PC. E un
1 1461 342 0 646 [E] 167 MS BPC(11),11E6 . .
Visualizzazione risultati T s e i 3n emeiina complemento ideale delle capacita
piastra a colpo d'occhio multiutente del software Easy Access:
il programma invia automaticamente via
E T | e-mail i file di dati al PC remoto, dove

100: 4,339 43.90%. Nia 11E6 31108084, 310.07358"

il software Data Browser consente la
rapida e completa rielaborazione dei dati.

i (31,284, 4253%, Nia, 0.87EE, 270.09151

Per conferme high-throughput, il
software Data Browser visualizza in

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

T T e e e e e e e B

o o8 1 s B i, 4 A 3 un unico grafico i risultati per un’intera
R EY "S5 piastra a pozzetti. Una codifica a colori
a0 A . . . . .
% s mostra, in maniera immediata, quali
F oM [grearvon -] 30 333.08252 i i
I e— ¢ i sintesi h.anno avuto successo. In.oltre,
o | | l fornisce informazioni su errore di massa
B e purezza del campione.
La rielaborazione remota dei dati TOF, indipendentemente dall'applicazione, ¢ facilitata dal software Per I'analisi di incogniti, il software
Data Browser fornisce le formule empiriche o i risultati

di ricerca nel database.

www.agilent.com/chem/tof



Per ulteriori informazioni

Specifiche

Intervallo di massa
m/z50-12.000

Accuratezza di massa

< 2 ppm, RMS, misurata allo ione

(M + H)* della reserpina (m/z 609,2807)
usando il riferimento di massa interno

Risoluzione
Maggiore di 13.000 misurata a
m/z 2722

Velocita di acquisizione spettri
20 spettri/secondo da m/z 100
a 3.000

40 spettri/secondo da m/z 100
a 1.000

Specifica di sensibilita

> 10:1 segnale/rumore (picco a picco)
allo ione (M + H)* a m/z 609,2807

per I'iniezione in colonna, in un sistema
LC/MS, di 10 pg di reserpina

Condizioni
Colonna - ZORBAX Rapid Resolution
SB-C18 2,1-30 mm 3,5 micron

Fase mobhile - 25% acqua
75% metanolo 5 mM acetato d’ammonio

Flusso - 400 pl/min

Commutazione polarita
Commutazione di polarita da spettro
a spettro a 1 ciclo completo positivo
negativo/secondo

Per ulteriori informazioni:
www.agilent.com/chem/tof

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

Visita il nostro sito:
www.agilent.com/chem

Assistenza globale e supporto

Agilent é ritenuta una delle migliori
organizzazioni di servizi di assistenza

e supporto nei campi delle bioscienze e
dell’analisi chimica. Le nostre tecnologie
di comunicazione e infrastrutture
sofisticate ci consentono di operare
efficacemente in oltre 40 paesi; possiamo
aiutarti ovunque tu sia. Naturalmente,

la nostra prospettiva globale non ci
impedisce di intervenire anche nelle
realta locali.
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Chiama il Numero verde
800-012575

Oppure rivolgiti agli uffici
Agilent Technologies o ai
distributori autorizzati

Solo per I'uso nella ricerca. Le informazioni, descrizioni
e specifiche contenute in questa pubblicazione possono
essere modificate senza preawviso.

Agilent Technologies non puo essere ritenuta responsabile
per gli errori eventualmente contenuti in questa pubblicazione
né per incidenti o danni conseguenti alla fornitura, alle
prestazioni e all'uso di questo materiale.
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