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amaZon 
• Новое поколение ионных ловушек 

think forward Ion Тг з p f\/l S 



Высокотехнологичные инновации 

Ионная ловушка amaZon - это 
совокупность наиболее успешных 
разработок фирмы Bruker Daltonics в 
области масс-спектрометрии. Компания 
Bruker занимает лидирующее положение 
в области создания ионных ловушек, 
включая сферические ионные ловушки 
высокой емкости со сверхбыстрым 
нелинейным выбросом ионов и ETD 
(диссоциация с переносом электрона). 
amaZon продолжает совершенствовать 
технологию ловушек для масс-спектро­
метрии, в первую очередь, за счет 
принципиальных инноваций и улучшения 
технических характеристик. 

a m a Z o n о б е с п е ч и в а е т б о л е е в ы с о к о е к а ч е с т в о р а б о т ы 
и о н н ы х л о в у ш е к , п р и м е н я я ц е л ы й н а б о р н о в ы х т е х н о ­
л о г и й . 
О г р о м н ы й о п ы т р а б о т ы к о м п а н и и B r u k e r с и о н н ы м и 
л о в у ш к а м и п о з в о л и л с о з д а т ь с е р и ю a m a Z o n с у л у ч ­
ш е н н ы м и р а б о ч и м и х а р а к т е р и с т и к а м и : 

• И о н н а я о п т и к а на б а з е д в о й н о й в о р о н к и д л я н е п а -

р а л е л л ь н о г о п е р е н о с а и о н о в , о п р е д е л я ю щ а я у в е ­

л и ч е н и е ч у в с т в и т е л ь н о с т и б о л е е ч е м на п о р я д о к . 

• Н е п р е в з о й д е н н а я с к о р о с т ь с к а н и р о в а н и я , 5 2 0 0 0 

а . е . м . / с е к п р и ш и р и н е п и к а в 0 , 5 8 Д а , п о з в о л я е т 

п р и м е н и т ь с к о р о с т н у ю U H P L C ( ж и д к о с т н а я х р о м а ­

т о г р а ф и я у л ь т р а в ы с о к о г о д а в л е н и я ) . 

• Р а з р е ш а ю щ а я с п о с о б н о с т ь д о 2 0 0 0 0 F W H M п р и 

п о л н о м с к а н и р о в а н и и в и н т е р в а л е о т 50 д о 3 0 0 0 

m / z и с к о р о с т и с к а н и р о в а н и я 4 6 0 0 а . е . м . / с е к , ч т о 

в а ж н о д л я и н т е р п р е т а ц и и E T D PTR ( р е а к ц и я п р о ­

т о н н о г о п е р е н о с а ) с п е к т р о в в р е а л ь н о м в р е м е н и 

L C M S ( к о м б и н а ц и я ж и д к о с т н о й х р о м а т о г р а ф и и и 

м а с с - с п е к т р о м е т р и и ) . 

• Н о в е й ш а я E T D / P T R т е х н о л о г и я д л я в ы с о к о э ф ф е к ­

т и в н о й , с в е р х н а д е ж н о й и с в е р х ч у в с т в и т е л ь н о й 

ф р а г м е н т а ц и и п е п т и д о в и б е л к о в . 

• И з м е н е н и е п о л я р н о с т и б е з з а д е р ж к и - в ы с о к о с к о ­

р о с т н о е п е р е к л ю ч е н и е и о н н о й п о л я р н о с т и б е з 

п о т е р и ч у в с т в и т е л ь н о с т и и в р е м е н и . С к о р о с т ь 

с б о р а д а н н ы х п р и м а с с - с п е к т р о с к о п и и с к о м б и н и ­

р о в а н н о й п о л я р н о с т ь ю в ы ш е 20 Гц и д е а л ь н а д л я 

р а з д е л е н и я м е т о д о м U H P L C . 

• Д о с т у п к с п е ц и а л ь н ы м б и б л и о т е к а м M S " a m a Z o n 

п р е д с т а в л я е т с о б о й у н и к а л ь н ы й с п е к т р о м е т р д л я 

м н о г о ц е л е в о г о M S / M S с к р и н и н г а . 

С е р и я п р и б о р о в a m a Z o n в ы п у с к а е т с я в д в у х в а р и а н ­
т а х : 

amaZon ETD для протеомики 
amaZon X для определения низкомолекулярных 
соединений. 

С е р и я a m a Z o n , с п р о е к т и р о в а н н а я д л я с к р и н и н г а и 
и д е н т и ф и к а ц и и с о е д и н е н и й в о б л а с т и п р о т е о м и к и 
и м е т а б о л о м и к и , я в л я е т с я с а м о й п р о г р е с с и в н о й в 
н а с т о я щ е е в р е м я . 



... Применяйте наши достижения для 
эффективного решения Ваших задач 

Новый качественный уровень в 
любых исследованиях. 

П р о т е о м и к а : 

• Н а и б о л е е э ф ф е к т и в н о е о п р е д е л е ­

н и е б е л к о в о й п о с л е д о в а т е л ь н о ­

с т и . 

• О д н о з н а ч н а я х а р а к т е р и с т и к а п о с т ­

т р а н с л я ц и о н н ы х м о д и ф и к а ц и й 

( Р Т М ) . 

• „ Т о р - D o w n " п р о т е о м и к а с с а м ы м 

э ф ф е к т и в н ы м п е р е к р ы в а н и е м 

б е л к о в ы х п о с л е д о в а т е л ь н о с т е й . 

• П о л н ы й и н ф о р м а ц и о н н ы й п о и с к 

и с о х р а н е н и е д а н н ы х с п о м о щ ь ю 

с п е ц и а л и з и р о в а н н о й б и о и н ф о р ­

м а т и к и . 

Идентификация и количествен­
ный анализ метаболитов: 
• В ы с о ч а й ш а я с к о р о с т ь н е о б х о д и ­

м а я д л я о п р е д е л е н и я м н о г о к о м ­

п о н е н т н ы х т р у д н о р а з д е л я е м ы х 

о б р а з ц о в . 

• И н т у и т и в н о п о н я т н о е п р о ­

г р а м м н о е о б е с п е ч е н и е д л я 

п р е д с к а з а н и я м е т а б о л и т о в , д и ф ­

ф е р е н ц и р о в а н н а я х р о м а т о г р а -

ф и ч е с к а я и с т а т и с т и ч е с к а я о б р а ­

б о т к а м е т а б о л и ч е с к и х п р о ф и л е й . 

• Д о с т о в е р н о е к о л и ч е с т в е н н о е 

о п р е д е л е н и е п р и в ы с о к о й с т а ­

б и л ь н о с т и и м а к с и м а л ь н о й ч у в ­

с т в и т е л ь н о с т и . 

Последние технологические достижения: 

Н о в а я з а п а т е н т о в а н н а я д в о й н а я и о н н а я 
в о р о н к а с в ы с о к о й п р о п у с к н о й с п о с о б н о с т ь ю 
( с л е в а ) о б е с п е ч и в а е т у н и к а л ь н у ю ч у в с т в и ­
т е л ь н о с т ь в л ю б о м э к с п е р и м е н т е . Б ы с т р о 
с к а н и р у ю щ и й д е т е к т о р п о с л е д н е г о п о к о л е н и я 
( с п р а в а ) о п т и м и з и р о в а н д л я м а к с и м а л ь н о й 
с к о р о с т и с б о р а д а н н ы х и о п р е д е л е н и я м а с с . 

С к р и н и н г : 

• Ц е л е в о е п о д т в е р ж д е н и е на о с н о в е 

с п е ц и а л ь н ы х б и б л и о т е к M S / M S . 

• О п р е д е л е н и е м а к с и м а л ь н о г о 

к о л и ч е с т в а ц е л е в ы х м о л е к у л с 

у л ь т р а б ы с т р ы м п е р е к л ю ч е н и е м 

п о л я р н о с т и . 

• И н т у и т и в н о п о н я т н ы е м о д у л и 

п р о г р а м м н о г о о б е с п е ч е н и я д л я 

ц е л е в о г о а н а л и з а и к о л и ч е с т в е н ­

н о г о о п р е д е л е н и я . 

• И с к л ю ч и т е л ь н о н а д е ж н а я р а б о ч а я 

к о н с т р у к ц и я . 

О б щ а я х и м и я : 

• Н е п р е в з о й д е н н а я г и б к о с т ь а н а ­

л и з а д л я в с е х M S и M S " р е ж и м о в . 

• Ш и р о к и е в о з м о ж н о с т и в ы б о р а 

и с т о ч н и к о в и о н и з а ц и и п р и а т м о ­

с ф е р н о м д а в л е н и и ( A P I ) . 

• И с к л ю ч и т е л ь н а я н а д е ж н о с т ь . 

• О т к р ы т ы й д о с т у п к п р о г р а м м н ы м 

р е с у р с а м ч е р е з и н т е р н е т . 



Полная характеристика белков на 
масс-спектрометре amaZon ETD 

Высокая чувствительность и скорость для идентификации 
большего количества белков 
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П е р е к р ы в а н и е п о с л е д о в а т е л ь ­

н о с т е й о б р а з ц а № 6 

М а с с - с п е к т р о м е т р a m a Z o n E T D с к о н с т р у и р о в а н 
д л я п р о в е д е н и я с а м ы х с л о ж н ы х а н а л и з о в б е л к о в . 
a m a Z o n E T D о б е с п е ч и в а е т э ф ф е к т и в н у ю р а б о т у 
и о н н о й л о в у ш к и с в ы с о к о й с к о р о с т ь ю с б о р а д а н н ы х 
д л я м а к с и м а л ь н о г о к о л и ч е с т в а M S / M S с п е к т р о в и 
E T D / P T R с а м о г о п о с л е д н е г о п о к о л е н и я , а т а к ж е 
ч у в с т в и т е л ь н о с т и , к о т о р а я на п о р я д о к в ы ш е , ч е м у 
о б ы ч н о й и о н н о й л о в у ш к и . 

Надежная идентификация белков в пробах с 
низким содержанием вещества 

В ы с о к а я ч у в с т в и т е л ь н о с т ь и с к о р о с т ь M S / M S а н а ­
л и з а a m a Z o n E T D п о з в о л я е т о п р е д е л и т ь м а к с и ­
м а л ь н о е к о л и ч е с т в о б е л к о в в с л о ж н ы х б е л к о в ы х 
с м е с я х . Б о л е е 470 б е л к о в м о ж е т б ы т ь д о с т о в е р н о 
о п р е д е л е н о (с FDR 1,5%) за о д и н 9 0 - м и н у т н ы й ц и к л 
L C - a u t o M S / M S п р о б ы , с о д е р ж а щ е й т о л ь к о 5 н г 
л и з а т а к л е т о к Е. Coli. В ы с о к а я ч у в с т в и т е л ь н о с т ь 
a m a Z o n п о з в о л я е т п о л ь з о в а т е л ю п о д в е р г а т ь M S / 
M S а н а л и з у д а ж е с л е д о в ы е к о л и ч е с т в а п е п т и д о в . 
На э т о м п р и м е р е п о к а з а н о , ч т о п р и б л и з и т е л ь н о 
2 0 0 0 у н и к а л ь н ы х п е п т и д о в с д о с т о в е р н о с т ь ю > 25 
б ы л о о п р е д е л е н о на a m a Z o n E T D за о д и н ц и к л а н а ­
л и з а 50 н г ф р а г м е н т и р о в а н н о г о о б р а з ц а к л е т о к 
Е. Coli. Э т и 2 0 0 0 пептидов б ы л и и с к л ю ч е н ы и з д а л ь ­
н е й ш е г о а н а л и з а , и е щ е 1000 м и н о р н ы х пептидоЕ 
б ы л о определено п р и п о в т о р н о м введении т о й же 
п р о б ы . 

Список пептидов , и д е н т и ф и ц и р о в а н н ы х из 5 нг лизата 
клеток Е. Colic FDR 1,5%. 472 белка были найдены в базе 
данных Masco t (Maco t M u d p l i t sco r ing , „ r equ i re bo ld r ed " , 
SwissPro t 56.1, E. Co l i , FDR 1.5%). В н и ж н е й части рисунка 
показаны п е п т и д ы , о п р е д е л е н н ы е в образце №6 и их 
последовательности . Внизу приведен M S / M S спектр о д н о г о 
из о п р е д е л е н н ы х пептидов . 

Увеличение числа 
о п р е д е л е н н ы х пептидов после п о в т о р н о г о анализа. Все 

п е п т и д ы , о п р е д е л е н н ы е в первом цикле анализа , были 
внесены в и с к л ю ч а ю щ и й список для т о г о , ч тобы определить 

п е п т и д ы с еще более низкой к о н ц е н т р а ц и е й в п о в т о р н о м 
цикле анализа. 

Определение пептидов низкой концентрации 

Количество у н и к а л ь н ы х п е п т и д о в 

i Первый цикл 
анализа 

I Повторный цикл 
анализа 

Первый цикл Повторный цикл 

анализа анализа 

http://CHifi.EC


• Новейшие достижения для анализа белков 
Характеристика пост-трансляционных модификаций 

Подробная характеристика белков комбинацией методов Bottom-up и Top-Down 

ETD/PTR интактных белков 

a m a Z o n E T D , о б о р у д о в а н н ы й я ч е й ­
к о й C ID и с о в р е м е н н ы м м о д у л е м 
E T D / P T R , д а е т в о з м о ж н о с т ь а н а л и з а 
и н т а к т н ы х б е л к о в м е т о д о м T o p - D o w n 
и и х д е т а л ь н о г о о п и с а н и я с п о м о ­
щ ь ю B o t t o m - u p п о д х о д а . a m a Z o n E T D 
о б е с п е ч и в а е т ш и р и н у п и к а м е н е е 0,1 
е д и н и ц ы д л я м н о г о з а р я д н ы х и о н о в 
п р и в ы с о к о й с к о р о с т и с к а н и р о в а н и я 
( 4 6 0 0 е д . / с е к ) , ч т о п о з в о л я е т п о л у ­
ч а т ь в ы с о к о т о ч н ы е д а н н ы е и д о с т о ­
в е р н о и д е н т и ф и ц и р о в а т ь б е л к и . 
Ш и р о к и й д и а п а з о н д о 3 0 0 0 m / z д а е т 
в о з м о ж н о с т ь и д е н т и ф и ц и р о в а т ь 
м а к с и м а л ь н о е к о л и ч е с т в о б е л к о в ы х 
ф р а г м е н т о в , ч т о п р и в о д и т к н а и б о ­
л е е п о л н о м у о п р е д е л е н и ю б е л к о в о й 
п о с л е д о в а т е л ь н о с т и п р и п о м о щ и 
и о н н о й л о в у ш к и . 

ETD анализ модифицированных 
пептидов 
a m a Z o n E T D о п р е д е л я е т м е с т о л ю б о й 
б е л к о в о й м о д и ф и к а ц и и . Д а ж е м н о ­
г о ч и с л е н н ы е м о д и ф и к а ц и и б е л к о в 
и п е п т и д о в о п р е д е л я ю т с я о д н о в р е ­
м е н н о . 

Идентификация и н т а к т н о г о белка с высо­
ким разрешением на a m a Z o n . На вставке 
показано точное о п р е д е л е н и е массы 
(R=21500) т р е х з а р я д н о г о иона -предшест ­
венника и н т а к т н о г о у б и к в и т и н а (молеку­
лярная масса 8565 Да) . ETD/PTR в р е ж и м е 
максимально го разрешения SNAP II™ 
определяет ф р а г м е н т а ц и о н н ы е и о н ы с 
зарядом до 6+. Технология распознавания 
пи ков (SNAP II™), за патентованная ф и р м о й 
Bruker, н а д е ж н о определяет массы м о н о ­
и з о т о п н ы х фрагментов . Полная последо­
вательность у б и к в и т и н а определяется 
после д е к о н в о л ю ц и и (см. ниже результат 
Masco t ) . 

Нецелевое определение белковых модификаций 

Сферические ионные ловушки лучше 
всего подходят для ETD/PTR 

• П р я м а я д и с с о ц и а ц и я с п о м о щ ь ю 
п е р е н о с а э л е к т р о н о в ( E T D ) 
к а к т о л ь к о а н и о н ы п о п а д а ю т в 
л о в у ш к у . 

• К а т и о н ы и а н и о н ы с ж а т ы в 
о д н о м и т о м ж е с ф е р и ч е с к о м 
о б ъ е м е в ц е н т р е л о в у ш к и . 
М а к с и м а л ь н о е в з а и м о д е й с т в и е 
м е ж д у и о н а м и д а е т в ы с о к о 
э ф ф е к т и в н у ю ф р а г м е н т а ц и ю 
E T D . 

Top-Down анализ интактных белков 

Концентрация ионов 

ETD/PTR 
интактного 
убиквитина 

!:§fg Щ S ; | | t . : s M*v* Sa l I Л I 
"3 ST? V «5K " rts t -
"is? таяв a

 u -s» 

1000 20O0 3000 4000 5000 6000 7000 8000 9000 

of n e u t r a l p e p t i d e M r ( c a l c > : 8 5 5 9 . 6 1 6 7 
' Ions S c o r e : 3 7 6 ) E x p e c t : 5 . 5 e - 0 3 3 

E T D - M S / M S с п е к т р (M + ЗН) 3 * пептида , п о л у ч е н н о г о ферментативным 
г и д р о л и з о м с п о с л е д у ю щ е й н а н о ж и д к о с т н о й х р о м а т о г р а ф и е й в 
течение 11,8 мин . К а р б а м и д о м е т и л и р о в а н и е метионина (М156), 
похожее на п р и р о д н о е ф о с ф о р и л и р о в а н и е по S158, было о б н а р у ж е н о . 



Определение низкомолекулярных соед|/ 
нений на масс-спектрометре amaZon X 

Несравненная чувствительность 

Intens 
х Ю 

4 
3.0-

2.5-

2.0; 

1 . 5 

1 . 0 

В Э Ж Х U l t i m a t e 3 0 0 0 d u a l 
К о л о н к а С 1 8 , 2 ,1 м м 
Э л л ю и р о в а н и е 3 0 % а ц е т о н и т р и л о м в 
и з о к р а т и ч е с к о м р е ж и м е 
О б ъ е м п р о б ы 2 м к л 
Р е ж и м м о н и т о р и н г а н е с к о л ь к и х 
р е а к ц и й ( M R M ) 

5 x 2 5 0 f g 

5 x 7 5 0 fg 

5х blanks 5 х 50 f g 
J . M . U 

Time [min] 

М н о г о к р а т н о е и н ж е к т и р о в а н и е резерпина в количестве от 50 
до 750 ф е м т о г р а м м . Самое малое количество (50 фг) дает 
с о о т н о ш е н и е с и г н а л / ш у м около 40 : 1. 

Динамический диапазон в четыре порядка 

N H ? 

JL 
N ^ N 

Я А 

H 2 N N N H 2 

Исключительная чувствитель­
ность достигается с помощью 
новой технологии ионной 
воронки 

a m a Z o n X н а и б о л е е б ы с т р о д е й с т в у ю ­
щ и й и н а и б о л е е ч у в с т в и т е л ь н ы й M S и 
M S " с п е к т р о м е т р д л я п о д р о б н е й ш е й 
х а р а к т е р и с т и к и н о в ы х х и м и ч е с к и х 
в е щ е с т в , м е т а б о л и т о в , п р о д у к т о в 
с и н т е з а и д р у г и х н е б о л ь ш и х м о л е ­
к у л . С в е р х м а л ы е к о л и ч е с т в а о б р а з ц а 
м о ж н о а н а л и з и р о в а т ь с п р е к р а с н ы м 
с о о т н о ш е н и е м с и г н а л / ш у м и о т л и ч ­
н о й в о с п р о и з в о д и м о с т ь ю . 

Высокий динамический диапазон 
при количественном анализе 

a m a Z o n X м о ж е т а н а л и з и р о в а т ь 
п р о б ы , к о н ц е н т р а ц и и к о т о р ы х р а з л и ­
ч а ю т с я п о м е н ь ш е й м е р е на ч е т ы р е 
п о р я д к а . У с п е ш н ы е и з м е р е н и я к о н ­
ц е н т р а ц и и на a m a Z o n X в о з м о ж н ы 
д а ж е п р и н и з к о м д и а п а з о н е p p b . 
П р и м е р о м л и н е й н о г о д и н а м и ч е с к о г о 
и н т е р в а л а п р и б о р а м о ж е т с л у ж и т ь 
а н а л и з п р и м е с е й в п и щ е в ы х и ф а р м а ­
ц е в т и ч е с к и х п р о д у к т а х . 

ч 
Анализ меланина в д и н а м и ч е с к о м интервале от 
1 ppb до 10 р р т ( колическтво образца отличается 
на четыре порядка ) . Время анализа составило 5 мин 
на ж и д к о с т н о м хромато графе Dionex u l t imate 3000™ 
с использованием колонки Acc la im M i x - M o d e Wax-1 
(2,1x150 мм, 5 мкм) при 30°С в режиме HILIC (жидкостная 
х р о м а т о г р а ф и я г и д р о ф и л ь н ы х взаимодействий) 
10 мкл п р о б ы было введено при скорости потоке 
300 м к л / м и н . Прекрасная линейность результатов 
представлена на рисунке . 



Высокая скорость 

Высокая скорость сканирования с 
„нулевой задержкой" при изме­
нении ионной полярности 

Н о в о е э л е к т р о н н о е и с п о л н е н и е и 
м о д и ф и ц и р о в а н н а я с и с т е м а и о н ­
н о г о п е р е н о с а о б е с п е ч и в а ю т о ч е н ь 
б ы с т р о е п е р е к л ю ч е н и е п о л я р н о с т и 
и в ы с о к у ю с к о р о с т ь с б о р а д а н н ы х 
б е з п о т е р ь в с к о р о с т и и л и ч у в с т в и ­
т е л ь н о с т и а н а л и з а . В р е ж и м е M S 
с п е ц и а л ь н а я ч а с т о т а и м п у л ь с о в 20 
Гц д о с т и г а е т с я д а ж е п р и п е р е к л ю ч е ­
н и и п о л я р н о с т и . П о м е н ь ш е й м е р е 
т р и ц и к л а п о л н о г о ± M S и д о п о л н и ­
т е л ь н о M S / M S м о г у т б ы т ь с д е л а н ы 
д л я т и п и ч н ы х п и к о в U H P L C . 

Специализированные компо­
ненты программного обеспече­
ния осуществляют эффективный 
информационный поиск данных 
для низкомолекулярных соеди­
нений. 

• П р о г р а м м н о е о б е с п е ч е н и е 

M e t a b o l i t e T o o l s ™ д л я и д е н т и ф и ­

к а ц и и с о б с т в е н н ы х и п р и м е с н ы х 

м е т а б о л и т о в . 

• A C D L a b s M S M a n a g e r ™ д л я 

р а с ш и ф р о в к и и к л а с с и ф и к а ц и и 

с т р у к т у р . 

• C o m p a s s S e c u r i t y P a c k д л я р а б о т ы 

с р е г у л и р у е м ы м о б о р у д о в а н и е м 

C o m p a s s O A / Q C : w e b - п о д д е р ж к а 

п р и и с п о л ь з о в а н и и L C M S с и с т е м 

д л я р я д о в ы х п о л ь з о в а т е л е й . 

Полностью автоматический и 
быстрый скрининг токсинов и 
наркотических веществ с поис­
ком в M S / M S библиотеках 

С е р и я и о н н ы х л о в у ш е к a m a Z o n п р е ­
д о с т а в л я е т в с ю н е о б х о д и м у ю и н ф о р ­
м а ц и ю д л я M S " с к р и н и н г а . В е щ е с т в а 
м о ж н о б ы с т р о и д о с т о в е р н о и д е н т и ­
ф и ц и р о в а т ь с п о м о щ ь ю к о м б и н а ц и и 
U H P L C и а в т о м а т и ч е с к о г о M S / M S с 
п о и с к о м в с п е ц и а л ь н ы х б и б л и о т е к а х . 
С п о м о щ ь ю м о д у л я п р о г р а м м н о г о 
о б е с п е ч е н и я C o m p a s s O A о т B r u k e r 
в о з м о ж н о п р о в о д и т ь т и п и ч н ы е с к р и -
н и н г о в ы е э к с п е р и м е н т ы н а ж а т и е м 
о д н о й к н о п к и . 

Высокая скорость сбора данных 

30 35 40 "Time [si 

Автоматическая идентификация 
веществ. Скрининг в среде Open 
Access с поиском в библиотеках 
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Увеличенное изображение 
выделенного пика д е м о н с т р и ­
рует в ы с о к у ю скорость сбора 
данных при MS анализе при 
20 Гц (кривые с красными и 
синими точками относятся к 
MS спектрам п о л о ж и т е л ь н ы х 
и отрицательных ионов , соот­
ветственно) даже в режиме 
изменения полярности . 

Х р о м а т о г р а м м ы выделенных 
ионов после UHPLC фармацев 
тических препаратов . 
Изображение о д и н о г о пика 
UHPLC у в е л и ч е н о ( п р и м е р н о 
1 сек FWHM) : MS в режиме 
регистрации п о л о ж и т е л ь н ы х 
ионов и M S / M S (1 и 2) и после 
д у ю щ и е MS в режиме регис­
трации отрицательных ионов 
и M S / M S (3 и 4). Три из этих 
циклов получены в течение 
выхода у з ко го пика на UHPLC 
В результате, получено всего 
12 MS и M S / M S спектров . 

Автоматическая идентификация соединений с помощью 
функции M S / M S библиотеки 

* openaccess QC 

Job ReculU 

„ 

8 А н т и д е п р е с с а н т о в были добавлены в плазму, которая была подверг­
нута разделению UHPLC в с у п е р б ы с т р о м градиенте в течение 1,5 мин . 
Был проведен M S / M S , и п о л у ч е н н ы е M S / M S спектры анализировались 
при п о м о щ и собственных с п е ц и а л и з и р о в а н н ы х библиотек . 
Все 8 к о м п о н е н т о в были у с п е ш н о определены. На вставке показано , 
что э к с п е р и м е н т а л ь н ы е данные совпадают с д а н н ы м и библиотеки 
д а н н ы х M S / M S для соединения 1. Полный анализ м о ж н о осуществить 
нажатием о д н о й к н о п к и в среде Open Access с использованием про­
г р а м м н о г о обеспечения Compass OA. 


