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The power of

MSとMS/MSの新たな境地へ



Q-TOF 性能の向上

Agilent 6520 Accurate-Mass Q-TOF LC/MS は、Q-TOF のパフォーマンスを飛躍的に向上させました。32 ギガビット/秒の
データサンプリング、高効率イオン光学系、温度安定化 ADC (Analog to Digital Convert) 飛行時間型エレクトロニクスな
どの技術革新により、6520 Q-TOF は、他の Q-TOF システムやトラップ型 LC/MS システムをはるかに超える、質量精度
と分解能、感度、ダイナミックレンジを実現します。6520 Accurate-Mass Q-TOF は、医薬品不純物、代謝物、タンパク
質バイオマーカーなどの多様なサンプルについて、プロファイリング、同定、キャラクタライゼーション、定量に必要
な能力を提供します。

妥協のないパフォーマンスで、
あらゆる難題に対処します

Agilent 6520 Accurate-Mass Q-TOF LC/MS
は、以下の点において、Q-TOF 性能を向上
させました。

• 1 ～ 2 ppm MS と 2 ～ 4 ppm MS/MSの
質量精度

• 質量分解能の向上、低質量でのスペクト
ル、取り込み速度の低下なし

• 高フェムトグラムから低ピコグラム(アト
モルから低フェムトモル)レンジのオンカ
ラム感度

• 最高 5 桁のダイナミックレンジ

• 最高 10 MS/MS スペクトル/秒のスペク
トル取込速度

• m/z 25 ～ 20,000 の幅広い TOF 質量範囲

他社 Q-TOF やトラップ型システムとは異な
り、6520 Q-TOF は、特定の性能を犠牲に
することなく、必要な性能のすべてを実現
します。

データを結果に変えるソフトウェア

6520 Q-TOF には、以下の機能を含む拡張
データ取込とデータ解析能力を持つ、強力
な MassHunter Workstation ソフトウェア
が搭載されています。

• 最新の特徴抽出およびデータマイニング

• 組成式確認および組成式作成

• デコンボリューションおよび正確なイン
タクトタンパク質質量測定

• バッチ一覧データ確認など、便利な機能
を用いた定量

さらに、以下のアプリケーション固有
の拡張ソフトウェアパッケージにより、
MassHunter ソフトウェアを強化すること
が可能です。

• 潜在的なバイオマーカーを検出するため
の示差質量プロファイリング

• 代謝物同定および代謝物データベース
検索

• データベース検索および de novo シーケ
ンシングによるタンパク質同定

LC/MS の成功を確実にするための
完全なソリューション

アジレントは、サンプル前処理からデータ
解析まで、サンプル分析のための完全なソ
リューションを提供します。

• 高濃度血漿タンパク質の OFFGEL 電気泳
動やマルチプルアフィニティ除去システ
ムなどの革新的なサンプル前処理技術

• 画期的な HPLC-Chip/MS 技術を含む、さ
まざまな流量とアプリケーションに対応
する業界有数の LC システム

• E S I、A P C I、マルチモード、A P P I、
MALDI を含む、豊富なイオン化法ライン
アップ

• Accurate-Mass Q-TOF システムの生産性
を常に高めるサービスとサポート

• 知識豊富なアプリケーションコンサル
ティング
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良好な同定と
高い信頼性のための
精密質量測定

6520 Q-TOF は、MS では
1 ～ 2 ppm、MS/MS で
は 2 ～ 4 ppm の卓越し
た Q-TOF 質量精度を誇
ります。困難な条件下
でも、分析結果に対す
る信頼性を得るために
必要な質量精度を提供
します。

6520 Q-TOF は、2 秒の狭
いピークからも、質量
精度を落とさずに、多
くの高品質の MS およ
びMS/MS スペクトルを
取り込むことが可能で
す。この高速スペクトル
取り込みにより、複雑な混合物のサンプリ
ングを高い品質で行うことができます。
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また、6520 Q-TOF の高速データ取込シス
テムは、最高 5 桁のダイナミックレンジを
示します。これにより、濃度の高い化合物
を含むサンプル中の低濃度化合物の検出お
よび同定が容易になります。TDC (Time to
Digital Convert) 検出器を搭載した TOF/
Q-TOF ではビームアテネーションにより感
度低下が見られますが、6520 Q-TOF は感
度も分解能も犠牲にしません。ダイナミッ
クレンジは、他の Q-TOF や、イオントラッ
プのキャパシティ制限のあるトラップ型シ
ステムのダイナミックレンジを上回り
ます。

E. coli サンプルの消化により、さまざまな組成と濃度の数千のペプチド断片が生成されました。極めて困難な条件の下でも、6520
Accurate-Mass Q-TOF は、データ依存取込を用いて、数千の真陽性ペプチドの一致の検索において、卓越した質量精度を発揮します。
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9 x 106 / 250 = 3.6 x 104

最大理論値

エリスロマイシン、500 fg/µL
[M+H]+ = m/z 734.46852
質量誤差 = +0.6 ppm
濃度 = ~250 カウント

ナイアシンアミド、10 ng/µL
[M+H]+ = m/z 123.05529
質量精度 = +0.8 ppm
濃度 = ~9 x 106 カウント

~3 x 107 / 250 = 1.2 x 105
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分子量が大幅に異なる化合物を含む混合物の分析でも、6520 Q-TOF は 5 桁を超えるダイナミックレンジを示しています。

卓越した感度と幅広いダイナミック
レンジで微量成分も検出

低濃度不純物や低濃度のタンパク質の同定
などのアプリケーションには、感度とダイ
ナミックレンジの両方が重要になります。
6520 Q-TOF は、高濃度フェムトグラムか
ら低濃度ピコグラム (アトモルからフェム
トモル) までの範囲に及ぶオンカラム感度
を実現します。



トラップ型システムとは異なり、6520 
Q-TOF はデータ取込速度を犠牲にせずに、
卓越した質量分解能を実現します。20 MS
スペクトル/秒、10 MS/MS スペクトル/
秒、あるいはより一般的には多くの MS お
よび MS/MS スペクトル/秒の組み合わせ
で、取り込むことが可能です。高速スペク
トル取込により、6520 Q-TOF はラピッド
レゾリューション (高速高分離) クロマト
グラフィーを求めるハイスループットアプ
リケーションにも使用できます。

複雑なプロテオームサンプルを分析す
るための幅広い質量範囲

6520 Q-TOF は、低分子量化合物または断
片とインタクトタンパク質の両方を検出す
ることが可能な、m/z 25 ～ 20,000 の幅広
い TOF 質量範囲を有します。トラップ型
システムは、質量範囲の上下限に制限があ
るため、 de novoシーケンシングや翻訳後
修飾分析に不可欠な断片データを見逃す可
能性があります。また、抗体などの大きな
インタクトのタンパク質には対応できない
場合もあります。
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スペクトル取込速度を犠牲にせずに、
近接した質量を分離する能力

6520 Accurate-Mass Q-TOF は、特に低質
量側の質量分解能を大幅に高める、32 ギ
ガビット/秒のデータ取込システムを搭載
しています。6520 Q-TOF の卓越した高分
解能により、対象質量ピークがサンプルや
バックグラウンドの干渉イオンにより隠さ
れる可能性を最小限に抑えます。6520 
Q-TOF は、同一の整数質量を持つ低分子量
化合物を区別することが可能です。
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6520 Q-TOF は、正確な質量がわずか 0.03638 u だけ異なる整数質量 195 u の 2 つの化合物を正確に分離します。



答えを簡単に見つけられるソフトウェア

6520 Accurate-Mass Q-TOF 型質量分析計
は、直感的かつ強力な機器コントロール、
データ取込、定性/定量データ解析を行う、
Agilent MassHunter Workstation を使用し
ます。MassHunter ソフトウェアには、複
雑な混合物中の個々の化合物の同定を強化
する、強力な Molecular Feature Extraction
(MFE) と組成式作成アルゴリズムを含む、
独自のデータマイニング機能があります。

タンパク質分析用に、MassHunter ソフト
ウェアには、ペプチドやタンパク質個々に
対して最適化された個別のデコンボリュー
ションアルゴリズムが搭載されています。

以下のオプションのソフトウェアパッケー
ジを用いて、MassHunter ソフトウェアを
強化することが可能です。

• MassHunter プロファイリングソフト
ウェア - 2 つのサンプルやサンプルグ
ループの統計的に大きな偏差を迅速かつ
簡単に同定します

• MassHunter Metabolite ID ソフトウェア
- 医薬品前駆物質や代謝物から MS/MS
スペクトルを自動的に関連付け、スコア
と色分けされた結果を作成します

• METLIN 代謝物データベース - 15,000 を
超える内因性代謝物の検索可能なデータ
ベースを用いて、メタボロミクスを支援
します

• Spectrum Mill - データベース検索やde
novoシーケンシングを通じてタンパク質
を素早く正確に同定する翻訳後修飾解析
用ツールを含んでいます

• GeneSpring MS - 非常に多くのサンプル
の統計プロファイリングや関連データマ
イニングのための強力なツールを提供し
ます
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Agilent 6520 Accurate-Mass Q-TOF LC/MS

MassHunter ソフトウェアはMFE 機能と組成式作成機能により、複雑なサンプルの分析を簡素化します。蜂蜜サンプルの分析では、すべての濃度で数百の化合物を
検出し、簡単に確認できるようにデータを整理し、実験値と一致する組成式が提示されます。6520 Q-TOF の高い能力を示しています。



迅速かつ信頼性の高い、代謝物バイオ
マーカーのプロファイリングと同定

LC/MS は GC/MS 手法を補完し、内因性
代謝物の総合的なプロファイリングを実現
します。6520 Accurate-Mass Q-TOF は汎
用性の高い装置で、代謝物のプロファイリ
ングとバイオマーカー探索に最適であり、
メタボロミクスに以下の利点をもたらし
ます。

• 必要となるサンプル複製数を最小限に抑
える再現性の高い結果

• より多くのバイオマーカーを検出するた
めの、高速スペクトル取込および優れた
Molecular Feature Extraction (MFE) 機能

• GeneSpring MS プロファイリングソフト
ウェアによる、データ比較および視覚化
のための優れたツール (オプション)

• 包括的代謝物データベースであるMETLIN
との連動 (オプション)

• 同定の信頼性を高める精密質量 MS およ
びMS/MS スペクトル

卓越した再現性によりサンプルの必要
量を最小限に抑えます

変動幅を統計的に判断するのに必要な分析
サンプル数は、系統誤差と測定誤差の両方
に依存します。Agilent LC/MS システムの
卓越した再現性により、測定誤差が減少し、
代謝物プロファイリング中に分析する必要
のあるサンプル数を最小限に抑えることが
できます。

優れたスループットとデータ品質を得
るための高速スペクトル取込

6520 Q-TOF は、ハイスループットラピッ
ドレゾリューションクロマトグラフィ（高
速高分離 LC）に対応し、多くの高品質
データを取り込むために、最高 10 MS/MS
スペクトル/秒でのデータ取り込みが可能
です。

Molecular Feature Extraction (MFE)
により発見される代謝物数を増やします

バイオマーカーの発見は、できるだけ多く
の代謝物を検出することから始まります。
MassHunter ソフトウェア独自の MFE ア
ルゴリズムにより、化合物が明らかなピー
クに一致しない場合でも、クロマトグラム
中の化合物を検出します。
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GeneSpring MS は、プロファイリン
グと視覚化のための優れたツールです

GeneSpring MS ソフトウェアは、複数のサ
ンプルやデータをクラスタリングするため
の強力なソリューションです。これには、
統計分析、データマイニング、視覚化のた
めの総合的なツールが含まれています。

METLIN 代謝物データベースは代謝物
同定を支援します

推定代謝物バイオマーカーが発見された
後、同定する必要があります。METLIN
データベースは、15,000 を超える内因性お
よび外因性代謝物の他、ジペプチドやトリ
ペプチドも含む、現在入手可能な最も総合
的な代謝物データベースです。精密質量
MS データを METLIN データベースで検索
することで、見込まれる代謝物 ID 数を大
幅に減らすことが可能です。METLIN デー
タベースのコピーは個人用ですので、さら
に良い検索結果を得るために独自の化合物
を追加することが可能です。

精密質量 MS および MS/MS スペク
トルが信頼性を向上させます

精密質量 MS プリカーサデータはより
フォーカスしたデータベース検索を容易に
する一方、精密質量MS/MS 断片データは、
データベース検索により提供される見込み
のある ID を論理的に選別するのに役立ち
ます。データベース中に見込みのあるバイ
オマーカーが検出されない場合、6520 で
提供される精密質量MS およびMS/MS ス
ペクトルは、代謝物同定に不可欠です。

低分子量化合物分析の信頼性向上

Agilent 6520 Accurate-Mass Q-TOF LC/MS システムは、低分子量化合物の分析に対して、極めて汎用性の高いプラット
フォームです。代謝物プロファイリングから医薬品の不純物分析まで、医薬品代謝物の同定から標的定量まで、精密質
量MS およびMS/MS スペクトルの特異性により、信頼性の高い結果を提供します。
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METLIN 代謝物データベースを検索するために精密質量データを使用することで、可能性のある代謝物 ID の数を大幅に減ら
すことが可能です。

バイオマーカーの構造式に関するMS/MS スペクトルの評価は、代謝物バイオマーカーの同定の最終段階になります。
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不純物のプロファイ
リング、同定、定量

安全性研究で分解生
成物などの不純物を
探 し て い る 場 合 、
Accurate-Mass Q-TOF
は非常に優れたソ
リューションです。
サンプルのプロファ
イリング、不純物の
検出や同定、天然化
合物と不純物両方の
定量も、すべて 1 台
の装置で可能です。

• 高速データ取り込み
は高速クロマトグラ
フィーに対応し、ス
ループットを増加します

• MFE (Molecular Feature Extraction) によ
り、さらに多くの化合物を検出します

• MassHunter プロファイリングソフト
ウェアにより、統計上大きな変動を特定
するのが容易になります

• より簡単に信頼性の高い同定を行うための
精密質量MS およびMS/MS スペクトル

• 簡単な相対的・絶対的定量

高速データ取り込みによりスループッ
トを増やします

Agilent 1200 シリーズ RRLC を用いた高速
で再現性の高いクロマトグラフィーと、
6520 Q-TOF の高速データ取込により、サ
ンプル分析時間が短縮されるため、データ
品質を犠牲にせず、多数のサンプルを処理
することが可能です。独自のマルチモード
イオン源は、ESI および APCI スペクトル
を同時に取り込むことで、さらに生産性を
上げることが可能です。

MFE は分解生成物の検出を行います

MFE は明らかなクロマトグラフピークを
検出するだけではありません。共溶出する
場合でも、サンプル中のできるだけ多くの
化合物を同定するための共変イオンを分析
します。6520 Q-TOF の幅広いダイナミッ
クレンジと優れた感度により、天然化合物
が多量に存在する場合にでも、微量な不純
物を検出することが可能です。

ソフトウェアツールによりプロファイ
リングを簡素化します

MassHunter プロファイリングソフトウェ
アは、サンプル間の統計上重要な差を同定
する視覚化ツールを提供します。これによ
り、存在量比を計算し、差次的に発現した
特徴をはっきりと同定します。
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MassHunter プロファイリングソフトウェアを用いて、アモキシシリンとアモキシシリン標準試料を比較することにより、
アモキシシリンペニシリン酸 (2) とジケトピペラジンアモキシシリン (3) の 2 つの不純物 (分解物) が同定されました。

不純物 3 (プリカーサm/z 366.1126) の分析により、ジケトピペラジンアモキシシリンの構造式に一致する生成物イオンが示されました。
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明確に同定するための精密質量 MS
およびMS/MS データ

不純物を同定する必要がある場合、アジレ
ントの分子式作成プログラムでは精密質量
MS/MS スペクトルを利用し、同定をさら
に確実にします。

ソフトウェアを用いた直接的な定量

MassHunter ソフトウェアの定量分析用プ
ログラムでは、同定した不純物の相対的ま
たは絶対的な定量測定値を非常に容易に得
ることができます。このソフトウェアは、
自動化されたパラメータレス積分、検量線
アシスタント、ピークが再積分されると検
量線が自動的に更新されるダイナミックリ
ンク、外れ値を自動的にフラグ付けする
バッチ一覧結果確認など、生産性の向上が
図られています。
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シンプルな代謝物同定

外因性代謝物のハイスループット同定に
は、作業を簡素化するソフトウェアを搭載
した高速で信頼性の高い LC/MS システム
が必要です。6520 Accurate-Mass Q-TOF
は、シングル四重極や TOF のような使い
やすさに加え、高い信頼性を備えたリサー
チグレードの質量分析計として、MS およ
びMS/MS データを提供します。また、新
しい MassHunter Metabolite ID ソフト
ウェアは、代謝物同定を簡素化します。

• 優れた精密質量 MS および MS/MS デー
タにより、良質で正確な同定結果を得ら
れます

• 幅広いダイナミックレンジと卓越した
Q-TOF の感度が、より高濃度な化合物の
存在下で、低濃度代謝物を検出するのに
役立ちます

• 独自の MFE アルゴリズムにより、代謝
物検出を効率的に行います

• 代謝物 ID ソフトウェアが生産性とス
ループットを高めます

精密質量データにより、さらに確実な
代謝物の同定が可能になります

精密質量データは、より多くの確実な同定
を可能にします。6520 Q-TOF は、データ
取込速度や感度を犠牲にせずに、精密質量
MS および MS/MS データを取得します。
代謝物同定によく使用される高速ハイス
ループットクロマトグラフィーに完全対応
します。

幅広いダイナミックレンジと優れた感
度により、低濃度代謝物を見つけ出し
ます

TDC 検出器を搭載した TOF、Q-TOF は、一
般的にダイナミックレンジは非常に狭いで
す。このため、より高濃度化合物を含むサ
ンプル中の低濃度化合物の検出は、非常に
困難であり、場合によっては不可能です。
Accurate-Mass Q-TOF は、ADC 検出器と
32 ギガビット/秒のデータ取込システムに
より、最高 5 桁のダイナミックレンジを実
現します。
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MassHunter Metabolite ID ソフトウェアは、ハイスループット代謝物同定を容易にします。また、最終スコアを決定する際に
バイオトランスフォーメーションにより生じる可能性のある質量数のシフトを検討する Auto-Shift アルゴリズムなどの拡張機能を搭載しています。

MFEにより多くの化合物を検出します

幅広いダイナミックレンジは、MassHunter
ソフトウェアの MFE アルゴリズムにより
補完されます。結果として、より多くの代
謝物が検出されます。

Metabolite ID ソフトウェアは代謝物
を素早く容易に検出します

これまでにない Metabolite ID ソフトウェ
アは、Novatia 社製の有名な Auto-Shift ア
ルゴリズムを使用し、代謝物同定を向上さ
せます。アルゴリズムにより、親薬物から
のMS/MS スペクトルとサンプルからのス
ペクトルを関連付け、相関のスコアを作成
します。最終スコアの決定では、個々およ
び複数のバイオトランスフォーメーション
により生じると見込まれる質量数のシフト
を検討します。色分けされた結果により確
認が容易で、結果を承認したり、設定画面
に戻ってフィルタリング基準を調整するこ
とが可能です。結果は Excel 形式でエキス
ポートできます。



精密質量データによるフルスペクトル
と特異性を用いた目的物質の定量

Q-TOF は定性分析に頻繁に使用されます
が、精密質量測定とMS/MS スペクトルの
特異性により、定量アプリケーションにも
役立ちます。汎用性の高い 6520 Accurate-
Mass Q-TOF により、事前に同定した代謝
物バイオマーカーと他の多くの化合物を簡
単に定量することが可能です。6520 Q-TOF
を用いた定量の利点は以下のとおりです。

• 精密質量、フルスペクトル MS および
MS/MS による大きな特異性

• ターゲットリストにより、6520 Q-TOF は
ターゲット化合物群からできるだけ多く
のデータを取り込めるようになります

• リテンションタイムウィンドウにより、
取り込まれるスペクトルの品質を向上さ
せます

• 強力で、使いやすい定量ソフトウェア

精密質量、フルスペクトルの MS と
MS/MS の特異性

フルスペクトル、精密質量の MS と
MS/MS データを取得できる 6520 Q-TOF
は、目的物質の信頼性を高めます。精密質
量スペクトルにより、確実に目的化合物を
定量できます。

ターゲットマスリストによりデータ
ディペンデントを排除します

6520 Q-TOF のターゲットマスリストを用
いると、MS/MSを行う際に設定するイオ
ン強度のしきい値やイオンの最大数に依ら
ず、MS/MSデータが取り込まれます。こ
れにより、対象化合物からできるだけ多く
のデータが取り込まれるようになります。

リテンションタイムウィンドウにより
スペクトルの品質を向上させます

各ターゲットイオンに個別のリテンション
タイムを指定できるため、MS/MS スペク
トルの品質を向上させます。所定時間内で、
1 つのイオンまたは数個のイオンだけに集
中することで、6520 Q-TOF はより高い感
度とスペクトルの品質を得ます。ターゲッ
トイオンから多くのMS/MS スペクトルを
取り込み、平均化することが可能です。複
雑なサンプル中の複数の化合物の定量を試
みる場合、これが特に役立ちます。

使いやすい定量ソフトウェア

MassHunter 定量ソフトウェアには、高速
で正確な定量を実現するのに役立つ多くの
機能が含まれています。

• 新しいパラメータレス積分を含むインテ
グレータの選択

• 検量線アシスタント

• 動的に関連付けられた結果

• 異常値フラッグ付加を用いたバッチ一覧
結果確認

MassHunter ソフトウェアの定量パッケージは定量を簡単にし、MS またはMS/MS データを用いた目的化合物の定量を行うことが可能です。
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1.  バイオマーカー
    候補物質を検出

2.  バイオマーカーの
    同定

3.  バイオマーカーの
    キャラクタライ
    ゼーション

4.  バイオマーカーの
    重要性の確認   
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1 台の装置で、生体分子のプロファイリング、同定、キャラクタライゼーション、
定量が可能です

Q-TOF 質量分析計はタンパク質同定に頻繁に使用される装置です。精密質量測定と MS/MS スペクトルの組み合わせに
より、信頼性の高い同定が容易になります。Agilent 6520 Accurate-Mass Q-TOF LC/MS は同定のためのソリューション
にとどまりません。プロファイリングや探索、同定やキャラクタライゼーション、そして対象タンパク質の定量確認も
行うことが可能です。

より多くのタンパク質バイオマーカーを
発見します

タンパク質バイオマーカー探索は、多くの
分析上の困難を伴う複雑な仕事です。6520
Q-TOF は以下の能力により、この難題に対
処します。

• より多くのバイオマーカーを検出可能な
感度とダイナミックレンジ

• より特徴的な化合物を検出し、より信頼
性が高く、効率的なプロファイリングを
行うソフトウェア

• 確実に同定するための精密質量 MS およ
びMS/MS 構造式情報

• 偽陽性の数を減らし、必要なサンプルの
測定回数を最小限に抑えるトータルシス
テムでの再現性

サンプル前処理能力の向上により、
分析結果も改善されます

アジレントのマルチプルアフィニティ除去
カラムと mRP-C18 高回収率タンパク質カ
ラムは、干渉する高濃度のタンパク質と塩
類を一緒に除去します。6520 Q-TOF の卓
越した感度とダイナミックレンジにより、
ng/mL の濃度でも、より重要なタンパク
質を検出することが可能です。

Molecular Feature Extraction は、
より多くのバイオマーカー候補を見つ
け出します

MassHunter ソフトウェア独自の MFE ア
ルゴリズムは、より多くの見込みのバイオ
マーカーの候補を検出するのに役立ちま
す。クロマトグラム中の共変イオンを探す
ことで、クロマトグラフで分離されない場
合にでも、存在する化合物を検出します。

優れたプロファイリングを行う
ソフトウェアツール

MassHunter プロファイリングソフトウェ
アと GeneSpring MS ソフトウェアは、プ
ロファイリングに必要な、洗練された統計
比較と視覚化ツールを含み、複数のサンプ
ルを同時に解析できます。

卓越した分析再現性により
サンプルの必要数を減らします

HPLC-Chip による分離と 6520 Q-TOF によ
る分析の優れた再現性により、サンプルや
種類間の差が統計上重要だと判断するため
に必要なサンプルの測定回数を最小限に抑
えます。同じ Q-TOF 装置でプロファイリン
グと同定の両方を行うことで、分析変動を
さらに減らすことが可能です。
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6520 Accurate-Mass Q-TOF は、バイオマーカー探索ワークフローの各段階で、その性能を発揮します。



標識したタンパク質の精密質量データ
を用いた迅速な定量分析

iTRAQ、SILAC、18O などの標識試薬は、
タンパク質の定量分析に幅広く使用されて
います。HPLC-Chip/MS 技術を搭載した
6520 Accurate-Mass Q-TOF は、タンパク
質の定量分析に最適なプラットフォーム
で、以下の特長を提供します。

• ワールドクラスの安定性、再現性

• 優れた分解能

• 最高レベルの質量精度

• 高速分析

• 定量解析と同定解析に優れたソフトウェア

• 容易なメソッド設定機能

高い安定性により低いRSD値を実現し、
信頼性を高めます

LC/MS システムがスペクトル間やサンプ
ル間で高い再現性を有している時、標識定
量の値は大幅に高められます。6520 Q-TOF
のMS/MS 測定は極めて安定しており、一
貫したイオン比再現性を有しています。結
果として、RSD は小さく、必要十分な信頼
性を得るために要するサンプル量は少量で
済みます。

タグ試薬との干渉を識別するための
高い分解能と精度

タグ試薬/ペプチドと干渉イオンを識別す
る能力は、正確な存在比を得るために不可
欠です。6520 Accurate-Mass Q-TOF の 32
ギガビット/秒データ取込システムは、イ
オントラップよりも高い質量分解能を提供
し、分解能を高めるためにスペクトル取込
速度を落とす必要はありません。

信頼性の高いタンパク同定のための最
高レベルの MS/MS スペクトル質量
精度

6520 Q-TOF のコリジョンセルとイオン光
学系の革新的な設計により、同じ標準物質
で分子量キャリブレーションを MS や
MS/MS スペクトルに使用することが可能
です。結果として、MS/MS スペクトルを
高い質量精度 (2 ～ 4 ppm 程度) で測定可能
になり、タンパク質データベース検索にお
いて、偽陽性率を大幅に下げることが可能
になりました。

高速分離、高速分析

アジレントの画期的な HPLC-Chip/MS 技
術は、従来のナノカラムによる分離よりも
分離能と再現性が高く、より高速な分離が
可能です。クロマトグラフィーの性能を犠
牲にせずに、高いスループットが得られま
す。また、HPLC-Chip はサンプル消費が少
ないため、微量サンプルの測定や追加分析
に威力を発揮します。

Spectrum MillソフトウェアはMS/MS
スペクトルの質量精度を効果的に利用
します

Spectrum Millソフトウェアは Q-TOF の
MS/MS スペクトルの高い質量精度を利用
し、確からしさの高いタンパク質検索結果
の候補範囲を絞り込み、偽陽性を排除しま
す。iTRAQ 試薬の補正係数が必要な場合、
補正係数を用いて自動的に計算できます。

簡単な機器セットアップとメソッド設定

6520 Q-TOF の測定パラメータの大部分は、
最適化できる範囲が広く、 機器の最適化
やメソッドの設定は迅速かつ容易に行えま
す。また、汎用性の高いメソッドを作成で
きます。
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6520 Q-TOF は iTRAQ などの
タグ試薬を用いた定量方法に
も対応しており、高い精密質
量精度と分解能を提供します。
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低濃度のタンパク質も同定可能な分析
能力

6520 Accurate-Mass Q-TOF はタンパク質
の正確な同定に必要な性能を提供します。

• データベース検索結果を改善し、偽陽性
を少なくするための MS および MS/MS
の精密質量測定

• 低濃度のタンパク質を同定する優れた
MS およびMS/MS 感度

• 高濃度の化合物の存在下での低濃度の成
分検出を向上させる、幅広いダイナミッ
クレンジ

• クロマトグラフピークからの重要な
MS/MS データ抽出に必要な、速いデー
タ取込設定

• 偽陽性の少ない高速データベース検索

感度や取込速度を犠牲にしない
精密質量測定

イオントラップ型システムと一部の Q-TOF
型質量分析装置には原理的な制限があり、
精密MS/MS 測定を実現するために、デー
タ取込速度を減らしたり、感度を犠牲にし
たり、またはその両方を必要とする場合が
あります。これらの機器は、高速クロマト
グラフィーに適合する速度で精密質量デー
タを取り込むことができません。対照的に、
6520 Q-TOF は最高 10 MS/MS スペクトル
/秒で取り込むことが可能で、ご使用の
RRLC (ラピッドレゾリューション LC) やナ
ノフロークロマトグラフィーに十分に対応
します。

精密質量MS およびMS/MS データを用い
ると、データベース検索での偽陽性の数を
劇的に減らすことができることが、評価試
験により明らかになっています。タンパク
質がデータベース中に見つからず、de
novo 解析を適用する場合も、精密質量
データは大きな利点を持っています。

通常用いる設定範囲内の取込速度で得られ
る高い質量精度と同時に、6520 Q-TOF は
高濃度タンパク質の存在下に同時に存在す
る重要な低濃度タンパク質を同定するのに
必要な、卓越した感度とダイナミックレン
ジを提供します。

タンパク質同定のための総合的な
ソフトウェア

Agilent Spectrum Mill ソフトウェアは、
精密質量MS およびMS/MS データを上手
く利用し、さらに信頼性の高いタンパク質
同定を行います。データベース検索や de
novo シーケンシング手法を用い、タンパ
ク質の同定に使用することが可能です。
Spectrum Mill ソフトウェアには以下の機
能が搭載されています。

• データベース検索を加速し、偽陽性の数を
減らすインテリジェントスペクトル抽出

• 未修飾ペプチドと修飾ペプチド両方用の
MS/MS 検索モード

• 同定したタンパク質の相対的定量

• ICAT、iTRAQ 等、安定同位体標識化技術
をサポート

MASCOT との互換

お客様のラボがMASCOT タンパク質データ
ベース検索エンジンでデータベース検索プ
ロセスを標準化されている場合でも、ご心
配はいりません。MassHunter ソフトウェ
アは、MASCOT と互換性のある形式でデー
タをエキスポートすることが可能です。
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E. coli サンプルの分析によ
り、6520 Accurate-Mass
Q-TOF を用いて得られる精
密質量 MS/MS データを使
用することで、タンパク質
データベース検索からの偽
陽性一致の率を大幅に減ら
した結果を提示します。

プリカーサイオン質量許容誤差 = 10 ppm 
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翻訳後修飾の簡単な同定と解析

生体中のタンパク質の大部分は、リン酸化
や糖鎖付加などの翻訳後修飾 (PTM) を受
けるため、同定や解析がより困難になりま
す。6520 Q-TOFの測定結果を Spectrum
Mill ソフトウェアで解析することにより、
PTM を容易に同定および解析することが
できます。

• 精密質量測定を安定して行うことで、偽
陽性を少なくするためにデータベース検
索の際に設定するパラメータ許容範囲を
狭めることが可能です

• 比類なき Q-TOF 感度により、より多くの
低濃度タンパク質を検出します

• 高速の IDA 分析 (データ依存 MS/MS) に
より、翻訳後修飾部位の可能性のある質
量範囲を抽出します

• アプリケーション固有のソフトウェアに
より、プロセスを簡略化し、より高品質
な結果を作成します

精密質量データにより偽陽性を
減らします

精密質量データにより、データベース検索
時に質量精度の誤差許容範囲を狭めること
が可能なため、偽陽性の高いタンパク質同
定の数を減らします。Spectrum Mill ソフ
トウェアは、6520 Q-TOF の MS/MS デー
タの 5 ppm 未満の精密質量を活用し、
検索精度をさらに向上させます。

特に効率的な方法は、未修飾タンパク質を
まず検索して結果を保存し、修飾に関して
このサブセットを再検索することです。結
果として、修飾に関してデータベース全体
を 1 回検索するよりも速く、偽陽性は少な
くなります。

より多くのタンパク質を検出するのに
必要な感度

修飾タンパク質は、低濃度で存在している
可能性が高くなります。6520 Q-TOF の優れ
たダイナミックレンジと感度は、高濃度タ
ンパク質の存在下で、同時に存在する低濃
度タンパク質を検出するのに役立ちます。

HPLC-Chip/MS 技術により感度をさらに高
めることが可能で、これにより、クロマト
グラフィー分解能と質量分析の測定感度の
両方が向上します。
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牛乳からのベータカゼインの Q-TOF 分析により、テトラホスホペプチドのリン酸ニュートラルロスの他、シーケンス情報も明示します。
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IDA (データ依存MS/MS) 機能に
より、確実な同定を行います

広い測定レンジは、PTM の同定と検出に
不可欠です。6520 Q-TOF の高速データ依
存MS/MS 測定により、広範囲の修飾およ
び未修飾タンパク質に対応する広い解析レ
ンジを提供します。

PTM (翻訳後修飾) の同定と位置を
明らかにするソフトウェア

適切なデータ解析は、PTM の位置決定と
同定に不可欠です。Spectrum Mill ソフト
ウェアは、データベース検索や de novo
シーケンシング中に、一般的な翻訳後修飾
を明らかにすることが可能です。カスタム
修飾を入力することも可能です。Spectrum
Mill ソフトウェアは、6520 Q-TOF の優れた
MS/MS 質量精度を活用し、データベース
検索と de novo シーケンシングの解析結果
両方の精度を高めます。

MassHunter ソフトウェアは、MASCOT タ
ンパク質データベース検索エンジンと互換
性のある形式で、データをエキスポートす
ることも可能です。
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Agilent 6520 Accurate-Mass Q-TOF LC/MS

組み換え抗体とその他のタンパク質の
より正確な QA/QC

翻訳後修飾と化学的分解は、抗体やその他
の組み換えタンパク質の性質と有効性に大
きく影響を及ぼす可能性があります。効率
的な品質保証と品質管理のためには、タン
パク質活性と薬物安全性を保証することが
必要です。タンパク質同定結果の検証と変
化した部分の解析の両方を可能にする必要
があります。アジレントの優れたサンプル
前処理と分離技術を組み合わせた 6520
Accurate-Mass Q-TOF は、タンパク質
QA/QC にも最適なプラットフォームです。

• インタクトタンパク質の正確な分子量測定

• シーケンスカバレッジを向上させ、PTM
解析を向上させる、優れた LC 分離

• カバレッジを向上させる革新的な分離

インタクトタンパク質のより正確な測定

タンパク質の正確な分子量測定は、
QA/QC で不可欠な要素です。6520 Q-TOF
が有する高分解能と高質量精度により、タ
ンパク質の分子量を正確に測定し、
QA/QC 測定の信頼性を劇的に高めます。
アジレントの MassHunter Workstation ソ
フトウェアにより、インタクトタンパク質
の解析には、MS データ用に最適化された
アルゴリズムを用いて、簡単で効率的なデ
コンボリューション操作を行います。

優れた LC 分離により、修飾の確認作
業を向上させます

インタクトタンパク質の修飾を解析する場
合、タンパク質消化の後、ペプチドの再分
析を行い、修飾の種類や性質を確認するこ
とも可能です。Agilent 1200 LC システムに
より提供される卓越したクロマトグラ
フィー分解能は、PTM を完全に解析する
ために必要な良好なシーケンス範囲を可能
にします。6520 Q-TOF の高速 MS/MS 取
込は、シーケンスカバレッジも向上させ
ます。

革新的な分離をさらに可能にする分離
方法

分離技術でリーダーシップを誇るアジレン
トは、組み換えタンパク質の QA/QC を高
める方法を提供します。独自の OFFGEL 電
気泳動技術は、pI 変動に基づき、グリコシ
ル化およびリン酸化タンパク質を容易に分
離できます。これにより、その後の LC 分
離を向上させ、シーケンスカバレッジを向
上させることが可能です。
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抗体の構造を壊さずに分析した結果から、6520 Q-TOF の優れた質量精度と抗体内のさまざまな糖種を分離する能力が実証されています。
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アジレントは、ライフサイエンスおよび化
学分析業界において、最も優れたサービス
とサポートを提供しています。洗練された
通信技術とインフラストラクチャにより、
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