
Agilent ProteoAnalyzer-System
Das Agilent P240 Protein-Kit für einen großen Molekülmassenbereich (Bestell-Nr.: 
5191-6640) ist für die allgemeine Proteinanalyse mit dem Agilent ProteoAnalyzer-
System vorgesehen. Proben können sowohl unter reduzierten als auch unter 
nichtreduzierten Bedingungen analysiert werden, nachdem sie mit einer schnellen 
kovalenten Markierungsmethode vorbereitet wurden. Die Fluoreszenzdetektion erfolgt 
über einen linearen dynamischen Bereich über 3 Logarithmen. Das optimierte Siebgel 
ermöglicht hochauflösende Trennungen von Proteinen von 10 bis 240 kDa in etwa 
30 Minuten. Darüber hinaus reinigt und regeneriert die mitgelieferte Konditionierlösung 
die Kapillaren zwischen den Läufen und sorgt so für reproduzierbare Trennungen. 

Die Kombination aus separaten Einzelkapillaren, einer Konditionierungslösung 
und frischem Siebgel ermöglicht die Trennung einer Vielzahl von Probentypen, 
beispielsweise von Antikörpern, unbehandeltem Zelllysat sowie mikrosomalen 
und löslichen Fraktionen.

Eigenschaften und Vorteile 
	– Vereinfachte Probenvorbereitung 

Markierung von Proben in 20 Minuten direkt in einer 96-Wellplate bei nur 
10 Minuten Arbeitsaufwand. 

	– Digitale Analyse 
Unmittelbar nach Abschluss jedes Sets von 12 Proben werden die digitalen 
Daten sowohl als Elektropherogramm als auch als digitales Gelbild zur 
Analyseangezeigt.

	– Hochauflösende Trennung 
Molekulargewichtsauflösung von 10 % (15 bis 150 kDa) und Auflösung von 
Glykosylierungsisoformen zur Probencharakterisierung.

	– Dynamischer Bereich über 3 Logarithmen 
Erkennung von bis zu 0,1 % Verunreinigungen mit einem dynamischen Bereich 
von 2 bis 2000 ng/µl.

	– Trennung komplexer Proben 
Die vollständige Regenerierung der Kapillaren zwischen den Läufen mit 
frischer Konditionierloesung ermöglicht die Trennung von Proben wie 
unbehandeltenZelllysate und mikrosomalen Fraktionen.

Agilent P240 Protein-Kit für einen 
großen Molekülmassenbereich

Datenblatt
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Abbildung 1. Die Agilent P240 Leiter für einen großen Molekülmassenbereich nach Trennung auf dem Agilent ProteoAnalyzer-System. LM = Lower Marker 
(unterer Marker), UM = Upper Marker (oberer Marker).

Abbildung 2. Analyse des monoklonalen NIST-Antikörpers (mAb) unter nichtreduzierten (A) und reduzierten (B) Bedingungen mit dem 
Agilent P240 Protein-Kit für einen großen Molekülmassenbereich auf dem Agilent ProteoAnalyzer-System. Das Gel für den großen 
Molekülmassenbereich ermöglicht die Trennung von glykosylierten Protein-Isoformen wie zum Beispiel der nichtglykosylierten schweren 
Kette (*) und der glykosylierten schweren Kette. LC = Light Chain (Leichte Kette) , HC = Heavy Chain (Schwere Kette).
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Abbildung 3. BSA-Verdünnungsreihe über den dynamischen Bereich von 3 Logarithmen (2 bis 2000 ng/µl) des Agilent P240 
Protein-Kits für den großen Molekülmassenbereich.
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Abbildung 4. Digitales Gelbild von unbehandeltem ZellLysat menschlicher Leberzellen (2000 ng/µl, 1000 ng/µl, 
500 ng/µl und 250 ng/µl), analysiert mit dem Agilent P240 Protein-Kit für den großen Molekülmassenbereich auf 
dem Agilent ProteoAnalyzer-System.

Analytische Spezifikationen ProteoAnalyzer P240 Protein-Kit für den großen 
Molekülmassenbereich

Größenbereich Nur LM
LM und UM

10 bis 240 kDa
10 bis 200 kDa

Typische Genauigkeit der 
Größenbestimmung 
(% Fehler bei der Größenbestimmung)

Nur LM
LM und UM

< 15 % für BSA, CAII 
< 10 % für BSA, CAII 

Typische Auflösung der 
Größenbestimmung  

< 10 % Molekulargewichtsauflösung zwischen 15 und 
150 kDa (auf der Grundlage der Leiter)

Präzision der Größenbestimmung

Nur LM

< 8 % CV für BSA, CAII, GREMLIN-1 und NIST mAb  
(unter reduzierten Bedingungen)
< 10 % CV für intakten NIST mAb  
(unter nichtreduzierten Bedingungen)

LM und UM < 5 % CV für BSA, CAII, GREMLIN-1 und NIST mAb  
(unter reduzierten Bedingungen)

Quantitativer Bereich 2 ng/µl bis 2000 ng/µl für BSA in PBS

Empfindlichkeit (Signal/Rauschen > 3) 1 ng/µl für BSA, CAII in PBS 

Reproduzierbarkeit der Quantifizierung < 15 % CV für 20 – 2000 ng/µl BSA
< 25 % CV für 2 – 20 ng/µl BSA

Physikalische Daten

Gesamtlaufzeit 30 Minuten

Proben pro Lauf 11 Proben + Leiter in Well 12 

Erforderliches Probenvolumen 1 µl

Kit-Stabilität Minimum 4 Monate

Kitspezifikationen

Unbehandeltes Zelllysat menschlicher Leberzellen

2000 ng/µl 250 ng/µl500 ng/µl1000 ng/µl

LM = Lower Marker (unterer Marker), UM = Upper Marker (oberer Marker)



www.agilent.com/genomics/proteoanalyzer

Ausschließlich zu Forschungszwecken. Nicht für Diagnoseverfahren geeignet. 
PR7001-1438

Änderungen dieser Informationen ohne vorherige Ankündigung vorbehalten.
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Weitere Informationen über unter www.agilent.com/genomics/proteoanalyzer

Online kaufen: agilent.com/chem/store

https://www.agilent.com/en/product/automated-electrophoresis/proteoanalyzer-systems/5350-proteoanalyzer-system-3877577
www.agilent.com/genomics/proteoanalyzer
https://www.agilent.com/store/#quickOrder

