
B R U K E R 

Bruker Daltonics 

ultrafle\treme 
Новый уровень MALDI TOF/TOF систем 

think forward M A L D I - T O F / T O F 



Ускорьте Ваши исследования 

В новом ultrafleXtreme™ преодолены прежние ограничения в 
MALDI масс-спектрометрии и достигнут новый уровень полу­
чаемых данных. Качество исследований, включая LC-MALDI 
протеомику, определение биомаркеров с помощью MALDI Imaging 
тканей высокого разрешения и Top-Down секвенирование бел­
ков, значительно улучшены множеством технологических иннова­
ций и полностью интегрированным патентованным программным 
обеспечением. 

MALDI-Top Down секвенирование 

MALDI Imaging 

TLC-MALDI 

РТМ анализ 

Анализ полимеров 



С помощью передовых технологий 

Частота лазера 1000 Гц в MS и MS/MS 
режимах 

Широкополосное Разрешение PAN 

FI 

Источник ионизации 
MALDI Perpetual™ 

Полностью интегрированное 
программное обеспечение фирмы Bruker 
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Высокая разрешающая способность 

В ы с о к а я р а з р е ш а ю щ а я с п о с о б н о с т ь в 
ш и р о к о м д и а п а з о н е м а с с о б е с п е ч и в а е т 
н а и т о ч н е й ш у ю и д е н т и ф и к а ц и ю б е л к о в 
и н а и б о л е е п о л н о е 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 и п р и b o t t o m - u p и 
t o p - d o w n а н а л и з е . 



Проникая в протеом 

Высокая достоверность 
идентификации и 
количественного анализа белков 

Д е т а л ь н ы й п р о т е о м н ы й а н а л и з о с у ­
щ е с т в л я е т с я м е т о д о м L C - M A L D I п р и 
п о м о щ и u l t r a f l eX t reme . В ы с о к а я д о с т о ­
в е р н о с т ь и д е н т и ф и к а ц и и б е л к о в и 
их н а д е ж н ы й к о л и ч е с т в е н н ы й а н а л и з 
д о с т и г а ю т с я п р и в в е д е н и и л ю б о й 
х и м и ч е с к о й м е т к и ( ICPL-4plex, S I L A C 
или i T R A Q - 8 p l e x ) . П р о г р а м м н ы й п а к е т 
P ro te inScape 2 д а е т в о з м о ж н о с т ь о б р а -
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б а т ы в а т ь с а м ы е с л о ж н ы е п р о т е о м н ы е 
д а н н ы е , о б е с п е ч и в а я п р е к р а с н о е п р е д ­
с т а в л е н и е и п р е д о с т а в л я я н е п р е в з о й ­
д е н н у ю по о б ъ е м у б а з у д а н н ы х . 

Протеомика на кончиках Ваших 
пальцев 

u l t r a f l eX t reme в м е с т е с Pro te inScape 
с п о с о б е н п р о а н а л и з и р о в а т ь 7 0 0 0 п е п ­
т и д о в м е т о д о м т а н д е м н о й м а с с - с п е к -
т р о м е т р и и м е н е е ч е м за 8 часов . Э т о 
о з н а ч а е т , ч то 4,1 с е к з а т р а ч и в а е т с я 
на о д и н M S / M S с п е к т р . Т а к и м о б р а ­
з о м , б о л е е 7 0 0 б е л к о в б ы л и и д е н ­
т и ф и ц и р о в а н ы с FDR 1 % в х о д е н а н о -
L C - M A L D I э к с п е р и м е н т о в . На э т о м 
п р и м е р е п о к а з а н о , как Pro te inScape 
о р г а н и з у е т в с е д а н н ы е и о с у щ е с т в л я е т 
и н т у и т и в н у ю и и с ч е р п ы в а ю щ у ю о ц е н к у 
д а н н ы х . 
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ProteinScape 2 идеален для демонстрации и валидации LC-MALDI экспериментов: 707 
белков идентифицировано за один цикл анализа 500 нг лизата Е. coli методом нано-
LC-MALDI . 

http://VTWQN1LMlK.fi


Скорость и чувствитель­
ность для определения 
биомаркеров 

LC-MALDI всегда с максимальной 
скоростью 

u l t r a f l eX t reme о б е с п е ч и в а е т в ы д а ю щ у ­
ю с я п р о и з в о д и т е л ь н о с т ь д а ж е п р и 
с а м ы х м а л ы х в р е м е н н ы х п р о м е ж у т к а х 
д л я с б о р а д а н н ы х . Ч т о б ы о б е с п е ч и т ь 
м а к с и м а л ь н у ю ч у в с т в и т е л ь н о с т ь п р и 
к а ж д о м ц и к л е L C - M A L D I и с п о л ь з у е т с я 
з а п а т е н т о в а н н ы й и с т о ч н и к и о н и з а ц и и 
P e r p e t u a l ™ , к о т о р ы й с а м о о ч и щ а е т с я с 
п о м о щ ь ю I R - л а з е р н о г о луча в с е г о за 
н е с к о л ь к о м и н у т . 

Полная интеграция систем 
компании Bruker 

В Э Ж Х с и с т е м а б е з д е л е н и я п о т о к о в 
E A S Y - n L C ™ с м и н и м а л ь н ы м р а с х о д о м 
р а с т в о р и т е л е й и к о л л е к т о р ф р а к ц и й 
PROTEINEER fc I I™ о п т и м а л ь н о с о с т а в ­
л я ю т L C - M A L D I . О н и п о л н о с т ь ю и н т е г ­
р и р о в а н ы с п р о г р а м м н ы м о б е с п е ч е н и ­
е м C o m p a s s и о б е с п е ч и в а ю т н а д е ж н у ю 
и д о с т о в е р н у ю п р о б о п о д г о т о в к у . 
П а т е н т о в а н н а я с и с т е м а A n c h o r C h i p ™ 
(РАС) у в е л и ч и в а е т ч у в с т в и т е л ь н о с т ь 
е щ е в 10 раз и д е л а е т н е н у ж н ы м д о б а в ­
л е н и е м а т р и ц ы или к а л и б р о в о ч н ы х 
с т а н д а р т о в . О д н о р а з о в ы е Р А С - м и ш е н и 
не п о д в е р ж е н ы э ф ф е к т у п а м я т и , ч т о 
д е л а е т д о с т о в е р н о с т ь п р и и д е н т и ф и к а ­
ц и и б е л к о в и их к о л и ч е с т в е н н о м ана ­
л и з е м а к с и м а л ь н о й . 

ultraf lex III 
I 

17 часов 

ul t ra f leXtreme 
I 

8 часов 

Более 700 белков из лизата Е. Coli идентифицировано 
(FDR 1%) на ultrafleXtreme, причем время сбора данных 
в ходе LC-MALDI анализа уменьшилось. 

Более подробно: 
Tuerk et al. 2009 Tracking and quantification of 
(32)P-labeled phosphopeptides in LC-MALDI MS. 
Anal. Biochem. PMID: 19376078 

Лазерное самоочищение источника ионизации 
Ускоряющая 

пластина источника 
до очищения 

Очищение 

В 

9 

готовность к 
работе 
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) 
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Источник ионизации MALDI Perpetual™: запатентованный источник ионизации MALDI автоматически очищается 
лазером в течение нескольких минут. Уникальный процесс очистки лазером без остатка удаляет все MALDI матрицы. 
Температурный профиль экстракционной пластины в ходе процесса очищения (рис А). Ускоряющая пластина до (рис В) 
и после (рис С) процесса очищения лазером. 



Высочайшее разрешение и 
непревзойденное качество 

Секвенирование иммуноглобулинов 

T o p - d o w n стратегия секвениро-
вания для наиболее качествен­
ного и полного определения 
последовательности 

u l t r a f l eX t reme и м е е т н е с р а в н е н н ы е 
в о з м о ж н о с т и д л я T o p - D o w n с е к в е н и -
р о в а н и я (TDS): п р я м о е с е к в е н и р о в а ­
н и е и и д е н т и ф и к а ц и я и н т а к т н ы х н е г и д -
р о л и з о в а н н ы х б е л к о в . О п р е д е л е н и е 
N- и С - к о н ц е в ы х п о с л е д о в а т е л ь н о с ­
т е й и т а к и х м о д и ф и к а ц и й , как г л и к о -
з и л и р о в а н и е и п р и с о е д и н е н и е PEG 
( п о л и э т и л е н г л и к о л ь ) , т а к ж е в о з м о ж н о 
с п о м о щ ь ю u l t ra f l eX t reme. 

M A L D I - T D S - э т о н о в е й ш а я п р о г р е с ­
с и в н а я т е х н о л о г и я с е к в е н и р о в а н и я 
б е л к о в , к о т о р у ю м о ж н о и с п о л ь з о в а т ь 
в б и о т е р а п и и , б и о л о г и и и д р у г и х 
р о д с т в е н н ы х о т р а с л я х н а у к и . С р е д и 
д р у г и х с ф е р п р и м е н е н и я м а с с -
с п е к т р о м е т р а м о ж н о у п о м я н у т ь д и ф ­
ф е р е н ц и р о в а н и е и з о ф о р м б е л к о в , 
к а р т и р о в а н и е д о м е н о в и м о н и т о р и н г 
п р о т е о л и т и ч е с к о г о п р о ц е с с и н г а in vivo 
и in vitro. 

С п е ц и а л ь н ы е р е ш е н и я д л я T o p - D o w n 
с е к в е н и р о в а н и я (TDS) в м е с т е с с о о т ­
в е т с т в у ю щ и м п р о г р а м м н ы м о б е с п е ч е ­
н и е м B io too ls 3.2 п о з в о л я ю т л е г к о 
с ч и т ы в а т ь и н ф о р м а ц и ю T D S при 
а в т о м а т и ч е с к о й з а п и с и с п е к т р о в . 

MALDI Top-Down секвенирование восстановленных лег- Более подробно: Application note МТ-96: 
кой (LC) и тяжелой (НС) цепей IgG. N-Концевой остаток Calling N-and C-terminal Protein Sequences 
пироглутаминовой кислоты найден в тяжелой цепи IgG и wi th High Confidence and Speed: MALDI-TDS 
определена гетерогенность в результате гликозилирования. applied to the ABRF-ESRG 2009 Research 
Более чем 130 аминокислотных остатков можно определить в Study, 
концевых последовательностях, сохраняя при этом изотопное 
разрешение. 

Детектор Flash 

u l t r a f l eX t reme о б е с п е ч и в а е т т о ч н о с т ь 
о п р е д е л е н и я с п о г р е ш н о с т ь ю м е н е е 
1 р р т о д н о в р е м е н н о с в е л и к о л е п ­
н о й р а з р е ш а ю щ е й с п о с о б н о с т ь ю 
б о л е е 4 0 0 0 0 во в с е м п р о т е о м н о м 
д и а п а з о н е м а с с б л а г о д а р я з а п а т е н ­
т о в а н н о й т е х н о л о г и и P A N ™ и 
у н и к а л ь н о м у Flash д е т е к т о р у . 



• Молекулярная гистология 

Молекулярная гистология, 
объединенная с виртуальной 
микроскопией 

Н о в о е и н т е г р а л ь н о е р е ш е н и е п р е д о ­
с т а в л я е т п о л н у ю м о л е к у л я р н у ю и н ф о р ­
м а ц и ю д л я г и с т о л о г и и . С и с т е м а п о з ­
в о л я е т п о л у ч и т ь п р я м о е п е р е к р ы в а н и е 
м и к р о с к о п и ч е с к о й к а р т и н ы с п о л н о й 
м о л е к у л я р н о й и с п е к т р а л ь н о й и н ф о р ­
м а ц и е й в о д н о й п о д х о д я щ е й п р о г р а м ­
ме в и з у а л и з а ц и и , о б е с п е ч и в а я т о ч н у ю 
м о л е к у л я р н у ю г и с т о л о г и ю . З а п а т е н т о ­
в а н н ы е т е х н о л о г и и s m a r t b e a m - l l ™ д л я 
н а и л у ч ш е г о к а ч е с т в а с п е к т р о в п р и 
в ы с о ч а й ш е й с к о р о с т и и п р е к р а с н о м 
п р о с т р а н с т в е н н о м р а з р е ш е н и и , I m a g e -
Prep™ д л я п р о с т о й и в о с п р о и з в о д и м о й 

(А) Н&Е окрашивание 

п р о б о п о д г о т о в к и и п о л н о с т ь ю и н т е г ­
р и р о в а н 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 f l e x l m a g i n g п р е в р а т и л и M A L D I 
Imag ing в н а д е ж н ы й , в о с п р о и з в о д и ­
м ы й и п р о с т о й в и с п о л ь з о в а н и и м е т о д 
и с с л е д о в а н и я . 

В н а с т о я щ е е в р е м я п о л н а я и н т е г р а ц и я 
в и р т у а л ь н ы х с л а й д о в M i rax Scan (Zeiss) 
п о з в о л я е т с п е ц и а л и с т а м о ц е н и в а т ь 
п о л у ч е н н ы е р е з у л ь т а т ы н е п о с р е д ­
с т в е н н о в г и с т о л о г и ч е с к о м к о н т е к с т е 
с у ч е т о м д а н н ы х о п т и ч е с к о й м и к р о ­
с к о п и и п р и п о л н о м п р о с т р а н с т в е н н о м 
р а з р е ш е н и и и м о л е к у л я р н о й и н ф о р м а ­
ц и и , п о л у ч е н н о й с п о м о щ ь ю M A L D I 
Imag ing . 

(В) общая картина на основе информации, 
полученной с помощью молекулярного 
MALDI Imaqinq и Н&Е окрашивания 

Виртуальная 
микроскопия 
Mirax 

Два варианта визуализации тканей: оптический (А) и с помощью MALDI (В) после биопсии опухоли 
груди человека. Несколько ответвлений карциномы in situ (CIS) присутствует в ткани. Два молекулярных 
сигнала (показаны красным и зеленым цветом) позволяют детектировать подгруппы CIS и сделать 
точную локализацию CIS в двух визуальных вариантах (верхнее, центральное и нижнее изображение). 
Интегрированная виртуальная микроскопия Mirax (Zeiss) позволяет получить эти результаты 
непосредственно на морфологическом уровне. Образцы были любезно предоставлены доктором A. Walch 
из Центра Гельмгольца (г. Мюнхен, Германия). 



• MALDI Imaging с высоким разрешением и скоростью 

Н е о б х о д и м о е у с л о в и е д л я в и з у а л и ­
з а ц и и в ы с о к о г о р а з р е ш е н и я - н а д е ж ­
ная д о л г о в р е м е н н а я р а б о т а л а з е р а . 
К о м п а н и я Bruker р е ш и л а э т у п р о б л е м у , 
с о з д а в л а з е р s m a r t b e a m II. К р о м е 
т о г о , н а д е ж н а я п р о и з в о д и т е л ь н о с т ь 
с и с т е м ы (1 кГц) в т е ч е н и е в с е г о 
в р е м е н и п о л у ч е н и я и о б р а б о т к и д а н ­
ных т р е б у е т с я д л я т о г о , ч т о б ы н а и б о ­
л е е э ф ф е к т и в н о и с п о л ь з о в а т ь м о щ ­
ный л а з е р д л я п о л у ч е н и я к а ч е с т в е н ­
н о г о м о л е к у л я р н о г о и з о б р а ж е н и я с 
в ы с о к о й п р о и з в о д и т е л ь н о с т ь ю . 

У н и к а л ь н ы й л а з е р s m a r t b e a m II с 
ф о к у с н ы м р а с с т о я н и е м 10 м к м д а е т 
м о л е к у л я р н ы е и з о б р а ж е н и я т к а н е й с 
р а з р е ш е н и е м на у р о в н е о д н о й к л е т к и . 

Преимущество при сканировании с частотой лазера 1 кГц 

Результат полученный на ultrafleXtreme с частотой лазера в 1 кГц (справа) 
по сравнению с результатом, полученным при классической частоте 200 
Гц (слева) с разрешением 2 пикселя/сек. Образец представляет собой 
10 микронный срез мозга мыши. Изображение MALDI наложено на уже 
просканированное изображение ткани по прошествии такого же времени 
анализа. 

Изображение липидов в яичках крысы. 
Латеральное разрешение 20 мкм, 

шкала 500 мкм. Видно, что выбранные 
липиды специфически распределяются 

в яичках (синий цвет, m/z 782,5), в 
стенках канальцев (зеленый цвет) 

и в сперматозоидах (красный цвет) 
в придатке яичка. Слева приведено 

оптическое изображение с отмеченным 
исследованным участком. 

Визуализация липидов 

J 
Testis 

smar tbeam- l l 

Д а л ь н е й ш е е с о в е р ш е н с т в о в а н и е л а з е р а s m a r t b e a m п р и в е л о 
з н а ч и т е л ь н о м у у в е л и ч е н и ю п р о и з в о д и т е л ь н о с т и . В н а с т о я щ е 
в р е м я м о ж н о д о с т и ч ь ч а с т о т ы и м п у л ь с о в д о 1000 Гц с п о м о щ ь 
м о д у л и р о в а н и я п р о ф и л я луча (А, В). Л а з е р s m a r t b e a m с о в е р ш а е 
б о л ь ш о е к о л и ч е с т в о в ы с т р е л о в в и д е н т и ч н ы е п о л о ж е н и я (точк 
д л я п о л у ч е н и я 30 и б о л е е M S / M S с п е к т р о в . 

Более подробно: Holle et al. (2006). 
Optimizing UV laser focus profiles for 
improved MALDI performance 
J. Mass Spectrom. 2006; 41: 705-716 



Технические характеристики 

Новый уровень MALDI TOF/TOF систем 

• Лазер smartbeam-l l™ с частотой 1 кГц обеспечивает ультравысокую скорость 
сбора данных как при MS, так и при MS/MS экспериментах. 

• Диаметр фокуса лазера составляет около 10 мкм, что дает высокое 
разрешение изображений без пиксельного перекрывания. 

• Запатентованная технология PAN™ позволяет работать в широком 
диапазоне масс - до 40000. 

• Детектор Flash™ в сочетании с новым аналого-цифровым преобразователем 
со скоростью в 4 ГГц обеспечивает точность определения масс до 1 р р т с 
высочайшей достоверностью. 

* Источник ионизации MALDI Perpetual™ оснащен лазером для самоочистки 
в течение нескольких минут. Концепция удаления образца и фрагментов 
матрицы одним нажатием кнопки незаменима при частоте в несколько кГц. 

Программное обеспечение Compass 

• FlexControl для быстрого и простого управления прибором 
• Flex Analysis для автоматического интерактивного анализа данных 

Дополнительные программные пакеты: 

• BioTools™, современная программа для анализа белков 
• WARP-LC™, программа для LC-MALDI и количественного анализа белков 
• f lexlmaging™, программа для приложений MALDI Imaging 
• PolyTools™, программа для интерпретации MALDI спектров полимеров 
• ProteinScape™ для управления проектами в протеомике 
• Модуль Compass Security Pack, обеспечивает соответствие 21CFR часть 11 

Возможности сервисной п о д д е р ж к и 

• Расширенные возможности самодиагностики 
• Возможность удаленного on-line сервиса 
• Доступны дополнительные процедуры IQ/OQ/PV 
• Индивидуальные контракты на сервисное обслуживание 

СПЕКТРОЛАБ 
Спектроскопия: AAS, AES, ICP, 
UV-VIS, IR, FTIR. 
?<СШд N O S H анализаторы. 

г и расходные материалы. 
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