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Faites un pas de géant dans la
caracterisation de biomolécules

Logiciel Agilent MassHunter BioConfirm
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Analysez en toute confiance les principaux
attributs qualité critiques (CQA)

Il est essentiel de comprendre les propriétés d'un médicament biologique et

les processus qui permettent son élaboration. Le logiciel Agilent MassHunter
BioConfirm est un logiciel biopharmaceutique qui permet de caractériser en routine
les biomolécules complexes grace a des processus d'analyse d'oligonucléotides

et de protéines intactes, de cartographie peptidique et de profilage des glycanes
libérés faciles a suivre.


https://www.agilent.com/en/product/software-informatics/mass-spectrometry-software/data-analysis/bioconfirm-software
https://www.agilent.com/en/product/software-informatics/mass-spectrometry-software/data-analysis/bioconfirm-software

Logiciel Agilent MassHunter BioConfirm,
partie intégrante du processus d'étude
biopharma global d'Agilent

Préparation des échantillons par l'automate Séparation
AssayMAP Bravo Systeme LC 1290 Infinity Il
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Analyse et rapport Détection
Logiciel MassHunter BioConfirm LC/Q-TOF AdvanceBio 6545XT




Caractérisation des oligonucléotides :
Relevez vos exigences

en matiere de vitesse
et d'exactitude

Le logiciel BioConfirm vous permet de mettre en place rapidement deux processus de travail : le flux de
taches « cible et impuretés » (TPI), et la confirmation de séquence pour confirmer les oligonucléotides.
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et facilement les résultats sous forme de
chromatogrammes, de spectres et de tableaux.
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Spectre de MS

Le spectre de MS montre la biomolécule
doligonucléotide annotée a chaque état de charge.

Bibliotheque de données chimiques

La bibliotheque de données chimiques a été
améliorée pour vous permettre de définir les
éléments constitutifs des oligonucléotides,
les lieurs et les modifications a votre guise.




Editeur de séquence

L'éditeur de séquence peut intégrer
des entrées de séquence selon

vos définitions préférées en termes
d'éléments constitutifs, de lieurs

et de modifications.

{
Cible et impuretés (TPI)
La fonction TPI se base sur les
données de MS de l'oligonucléotide
pour identifier le produit de pleine
longueur (FLP) ainsi que les
éventuelles impuretés.
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l d’apres les données de MS/MS

en quelques minutes

La confirmation manuelle d'une
séquence prend généralement jusqua
une semaine. Mais grace au logiciel
BioConfirm, vous pouvez confirmer en
toute confiance une séquence d’apres
ses données de MS/MS en quelques
minutes, avec un minimum d'étapes
manuelles.
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La biomolécule sélectionnée pour la
position a7-B est représentée sur I'échelle
de séquence sous la forme d'un cercle vide.




Analyse des protéines intactes :
Confirmez les MPT

avec certitude

BioConfirm déconvolue rapidement les données de spectrométrie de masse de vos protéines intactes
afin de déterminer leurs masses moléculaires et de confirmer les modifications

post-traductionnelles (MPT). Les MPT telles que les glycoformes peuvent étre étiquetées sur le spectre
de masse, et leurs quantités relatives peuvent étre examinées via des tableaux ou des histogrammes.
Les ponts disulfure entre cystéines, quant a eux, peuvent étre soit spécifiés individuellement dans

la séquence protéique, soit listés au global pour aller plus vite.

'analyse des protéines intactes par le logiciel MassHunter BioConfirm fonctionne également bien dans
I'environnement sous vide réduit du spectrometre de masse LC/Q-TOF Agilent AdvanceBio 6545XT.
Elle permet de gérer davantage de protéines pour une plus grande sensibilité.

Modifications prévues
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i o Les résultats quantitatifs

- des glycoformes

s'affichent sous forme
d’histogrammes, ce qui
vous permet de surveiller
un processus.
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Cartographie peptidique :

Soyez sUr de vos sequences

L'algorithme de cartographie peptidique du logiciel MassHunter BioConfirm utilise les données de MS/MS pour
réduire la liste des peptides possibles, ce qui vous affranchit de I'inspection manuelle et vous fait gagner du temps.
Les résultats sont présentés sous la forme d’'une carte de couverture de séquence, qui vous permet d'examiner
plusieurs échantillons (différentes enzymes de digestion par exemple) en méme temps. Les histogrammes vous
permettent de comparer plusieurs MPT ou plusieurs conditions. De plus, une cartographie rapide des ponts
disulfure peut servir a déméler l'organisation des ponts disulfure dans un anticorps monoclonal.
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Profilage des glycanes libérés :

Gagnez en sensibilite

Les glycanes constituent une modification post-traductionnelle difficile a caractériser du fait de la
diversité de leur composition et de la nécessité de recourir a un marquage chimique pour garantir

la sensibilité analytique. Le processus d'étude des glycanes libérés du logiciel BioConfirm facilite la
mise en place de I'analyse et est compatible avec de nombreux marqueurs du commerce ou a fagon.
Vous pouvez également compter sur une base de données des glycanes organisée, qui peut facilement
étre complétée avec des glycanes a fagon grace aux outils du logiciel MassHunter. Pour en savoir sur
I'analyse des N-glycanes, rendez-vous sur www.agilent.com/chem/glycan-sampleprep.
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Les résultats concernant les glycanes libérés incluent des spectres annotés avec la structure des glycanes

et leur distribution isotopique théorique. Lalgorithme de recherche par formule d’Agilent met a profit la
tendance des glycanes a s'ioniser en formant de multiples adduits, ce qui permet de trouver certaines espéces,
telles que M+H+Na, et d’atteindre une plus grande spécificité.


http://www.agilent.com/chem/glycan-sampleprep

Des rapports préparés facilement a votre guise

Le générateur de rapports PDF permet de créer facilement des rapports dans la mise en page
de votre choix. Loutil propose des modeles pour tous les types de processus d'étude qui peuvent
étre modifiés pour mettre en évidence les informations qui ont de I'importance pour vous.
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Ajoutez le logo de votre Ajoutez des tableaux, des chromatogrammes
entreprise et des spectres, exactement ou vous voulez



Gardez le controle grace a des fonctionnalités
garantissant la conformite

Gréace a des fonctions de sécurité avancées et a des contréles techniques intégrés, la station de travail en réseau
BioConfirm réduit au minimum les risques de sécurité tout en contribuant a préserver I'intégrité des données.
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Panneau de commande

Le panneau de commande vous permet
de définir des roles et d'accorder

des autorisations pour satisfaire les
directives réglementaires, notamment
la réglementation 21 CFR partie 11
etannexe 11.

Audits

Les audits facilitent 'examen des
informations et des processus en
mettant en évidence les entrées
qui doivent étre passées en revue.
Une détection des tentatives

de modification frauduleuse

est automatiquement incluse

via des sommes de controle.



Quelle version du logiciel
BioConfirm dois-je utiliser ?

Le logiciel MassHunter BioConfirm fait partie du processus d'étude biopharma d’Agilent et couvre de
nombreuses étapes, de la préparation d'échantillons a la séparation et a la détection, en passant par
le traitement des données et le reporting. Ce tableau vous permet d'identifier la version du logiciel
biopharmaceutique BioConfirm pour LC/Q-TOF qui convient le mieux a votre laboratoire.

Station de travail

Station de travail en réseau

Logiciel et licence

Processus axés sur les oligonucléotides

Processus axés sur les protéines intactes

Processus axés sur la digestion protéique

Processus axés sur les glycanes libérés

Contréle des acces

Audits

Recommandé pour les laboratoires GxP

Gestion de contenu basée sur un serveur

Point d'accés unique a des données provenant
de plusieurs sources

(O = Fonctionnalité en option



Accompagner votre réussite

CrosslLab est une solution Agilent qui integre les services et les consommables
pour favoriser la réussite des flux de travail, améliorer la productivité et renforcer
I'efficacité opérationnelle. Avec CrossLab, Agilent s'efforce de partager son
expertise lors de chaque interaction afin de vous aider a optimiser le retour sur
investissement de votre instrument et d'atteindre vos objectifs. Agilent CrosslLab

est destiné aux instruments Agilent et a certains instruments d'autres fabricants.

Nous assurons également des prestations de conseil en matiere de mise en
place de processus de travail, de mise en ceuvre d'outils analytiques, de mise
en conformité a la législation, de gestion des actifs et de l'inventaire, ainsi qu'un
service de déménagement.

Pour en savoir plus sur CrosslLab, rendez-vous sur www.agilent.com/crosslab

Agilent
CrossLab

From Insight to Outcome

Pour en savoir plus :
www.agilent.com/chem/bioconfirm

Pour acheter en ligne :
www.agilent.com/chem/store

France

0810 446 446
customercare_france@agilent.com
Ftats-Unis et Canada
1-800-227-9770
agilent_inquiries@agilent.com

Europe
info_agilent@agilent.com

Asie et Pacifique
inquiry_lsca@agilent.com
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