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• Novel architecture with a high capacity transfer tube
(HCTT) and electrodynamic ion funnel that increases
ion transmission and boosts sensitivity for all analytes,
from small molecules to native antibodies.

• Increased acquisition speed and advanced precursor
determination (APD) dramatically improves peptide
sequencing speed and depth.

• Robust quantitative workflows, including parallel
reaction monitoring (PRM) and high-resolution
data-independent acquisition (HR-DIA).

• Available with the powerful BioPharma option to
support all workflows in the characterization of
biotherapeutics with enhanced sensitivity.

• Superior consistency and performance set new
standards in quantitative accuracy, sensitivity and
reproducibility for rigorous research workflows in
large-scale studies of challenging protein samples.
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● 全新结构，采用高容量离子传输管（HCTT）和电动

离子漏斗提高离子传输效率并提高对各分析物（从小

分子到天然抗体）的灵敏度。

● 更高的采集速率和先进的母离子测定（APD）显著提

高肽段测序的速度和深度。

● 强大的定量工作流程，包括平行反应监测（PRM）和

高分辨数据依赖采集（HR-DIA）。

● 提供强大的BioPharma选项，在表征生物治疗药物的

过程中以更高的灵敏度支持所有工作流程。

● 在对极具挑战性的蛋白质样品进行大规模研究时，出

色的稳定性和分析性能在严格的研究工作流程中，为

定量准确度、灵敏度和重现性设定了新标准。

HyperQuad 质量
过滤器，具有先进

四极杆技术（ AQT ）

C 形阱

高能碰撞池
（HCD）

超高场 Orbitrap 
质量分析器

先进的主动离子
传输组件

（ AABG ）

高容量离子
传输管

电动离子漏斗

从研发到验证，加速分析
深入了解生物分子（例如药物靶点、疾病标记和治疗剂）需对复杂生物样品进行高灵敏度的分析，仪器在确

保灵敏度的同时也不能牺牲耐用性和速度。作为一款多功能平台，Thermo Scienti�cTM Q ExactiveTM HF-X

组合式四极杆OrbitrapTM质谱仪专门应对超具挑战性的分析，为每个工作流程的灵敏度、性能和分析效率设

置了新标准。

凭借Thermo Scienti�cTM Q ExactiveTM组合式四极杆OrbitrapTM系列质谱仪的成熟性能，新款Q Exactive 

HF-X质谱仪将高场Thermo Scienti�cTM OrbitrapTM质量分析器与高容量离子传输管和电动离子漏斗相结合，

在极宽质量数范围内获得超高离子传输效率。

因此，该仪器能够传送高聚焦的高密度离子束，从而确保不同运行间的高灵敏度和稳定的分析质量。智能仪

器控制特性将出色的离子传输性能与更高采集速度、甚至更复杂的数据依赖采集和分析策略匹配，以满足各

工作阶段（从发现到验证和定量）的数据质量要求。
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Proteins identified faster than ever
The Q Exactive HF-X mass spectrometer boosts productivity in protein identification, while maintaining the superb 
accuracy of the high field Orbitrap mass analyzer. Superior ion transmission, together with new scan rates up to 40 Hz, 
drive more efficient use of the Orbitrap mass analyzer. As a result, the Q Exactive HF-X mass spectrometer takes half 
as long to perform a typical proteomic analysis as the Thermo Scientific™ Q Exactive™ HF hybrid quadrupole-Orbitrap™ 
mass spectrometer. This results in up to 40% more unique peptide identifications per unit time, so you can shorten 
your time-to-results at any throughput scale and at any depth of analysis.
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前所未有的速度鉴定蛋白质
Q Exactive HF-X质谱仪可显著提高蛋白质鉴定效率，同时保持高场Orbitrap质量分析器的超凡精度。优良的离

子传输效率以及高达40 Hz的扫描速率能够更高效地使用Orbitrap质量分析器。因此，与Thermo Scienti�cTM Q 

ExactiveTM HF 组合式四极杆-OrbitrapTM质谱仪相比，Q Exactive HF-X 质谱仪仅需前者一半时间即可完成典型

蛋白质组学分析，在单位时间内鉴定的肽段数目最多可增加40%，在任何分析通量和分析深度下显著缩短分

析时间。

在一半分析时间内完成相同的
蛋白质鉴定任务

以相同的细胞系酶解为样品进行三次

重复运行，在Q Exactive HF-X 和 Q 

Exactive HF 质谱仪上分别进行30分

钟和60分钟的分离。Q Exactive HF-X

质谱仪可在一半时间内鉴定几乎相同

数量的蛋白质组，分析时间几乎减

半。这样的分析效率可能会使大规模

蛋白质组学研究的分析通量得到显著

提高。

更快速地获得相同的高质量
结果

类似的，以不同MS2分辨率（7,500

和15,000 ）在Q Exactive HF-X 质谱

仪上运行细胞系酶解样品三次。肽段

分数分布（>80,000个肽段）表明Q 

Exactive HF-X 质谱仪在分辨率和MS2

质谱图可靠性之间达到完美平衡，对

质谱图质量没有任何影响。

提高肽段鉴定效率

类似的，在Q Exact ive HF-X和Q 

Exact ive HF质谱仪上运行细胞系

酶解样品三次，此次在两个系统上

均进行60分钟分离。结果表明，Q 

Exact ive HF-X 质谱仪能够在相同

时间内鉴定更多肽段，从而提高

蛋白质组的分析深度和蛋白质覆

盖率。

仅需一半时间即可
鉴定相同量级的肽段 提高肽段鉴定效率

蛋白质组

更快扫描速度，
超大化分析效率

7,500 分辨率下
的高置信度
质谱图

肽段分数呈正态分布
（ Ln ）

肽段



29,261

39,574

� 
� Reproducibly quantified 

� Quantified CV<10%

Q Exactive HF-X MS

50,847

78%

58%
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蛋白质检测和定量灵敏度达到更高水平
蛋白质生物标志物的验证需在大型队列研究中定量分析低水平蛋白质。样品之间和实验室之间分析的一致性

对大规模研究获得可靠结果至关重要。基于母离子的MS1定量是一种非常成熟的方法，可提供高度可靠的

蛋白质测定。借助Q Exactive HF-X 质谱仪的高分辨率准确质量数（HRAM）功能以及HR-DIA工作流程，不

仅实现出色的肽段定量，而且可获得极高重现性。使用DDA +工作流程可超大程度减少遗漏的肽段数，超大

化肽段分析的重现性并获得准确的蛋白质定量。

出色的肽段定量重现性

已鉴定

可重现定量

定量 CV<10%

在连接了毛细管液相色谱系统的 Q Exactive HF-X 质谱仪上，用

HR-DIA 方法分析了 4 μg Hela 细胞酶解。共鉴定出 50,847 个肽

段，样品覆盖率高。120,000 分辨率下的 MS1 定量能够对所有实验

中的 39,574 个肽段进行可重现定量。29,261 个已定量肽段的 CV 

<10%。

消除蛋白质定量中的缺失信息。在 Q Exactive HF-X 质谱仪上用

DDA + 工作流程进行三次样品分析。通过对重复样（浅绿色）进行

图谱鉴定，在 Proteome Discoverer 软件中进行的蛋白质定量消除

了缺失信息，从而使样品中 87% 的蛋白质达到 100% 的定量重现

性（精度 <10% CV）。

获得超高蛋白质定量精度

Q Exactive HF-X 质谱仪与Thermo ScientificTM Proteome 

DiscovererTM软件相结合，可使用DDA+工作流程提高蛋白

质覆盖率和定量精度。在120,000分辨率下分析1 μg Hela

细胞酶解，使用MS1质谱图鉴定出 4,383个蛋白质，其中 

87% 的蛋白质定量 CV<10%。

可重现的已定量蛋白质
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现代蛋白质组学的新水平
一个平台若要包含定量蛋白质组学完整工作流程，不仅必须具备高测序速率，而且具有超高灵敏度和选择

性。非标、SILAC、或同位素标记的串联质量标签（TMT）定量策略帮助你信心十足地发现和定量目标蛋白

质并通过平行反应监测（PRM）进行确认。Q Exactive HF-X质谱仪的超高灵敏度使其拥有无可比拟的工作

流程多样性，适合各个阶段的蛋白质组学分析。

提高的 TMT 性能。MS2 质谱图显示 TMT10-130N 和 TMT10-130C 报告

离子的基线分辨率。专用 TMT 扫描模式让 Q Exactive HF-X 质谱仪能够

在 96 毫秒内有效解析 TMT 报告离子，而不需要 128 毫秒（之前方法的

用时）。这个方法将确保准确的定量结果并允许每次运行完成更多扫描

以进行更深层次的分析。

用 4 种不同 RTW 重复进样 30 次并用动态保留时间校正（dRT）技术显
著提高肽段靶向水平。分别用 3 个碎片离子监测 198 个预设的肽段母离

子。为模拟纳流 HPLC 方法中的常见挑战，梯度将在 6 个略有不同的梯

度中随机切换。dRT 关闭时（RTW 由 1 分钟增至 4 分钟）的结果，如

图 A 至 D 所示。使用 1 分钟的窄 RTW，红色标记显示此位置有多个未

被采样的目标肽段，这可能是因为保留时间的变化导致这些肽段在程序

设定的 RTW 以外洗脱。当我们将 RTW 由 1 分钟增至 4 分钟时，更宽的

RTW 能够更好适应运行中的 RT 变化。最后一张图 E 表明，动态保留时

间调整能够补偿保留时间变化，从而尽量减少信息缺失。

TMT报告离子的超佳分离效果

Q Exactive HF-X质谱仪的专用扫描模式以超佳设置（分

辨率设置为45,000（FWHM）@m/z 200）解析Thermo 

ScientificTM TMT 10plexTM同位素质量标签试剂盒的报告

离子，且能够在发现实验中缩短扫描时间，使得定量肽

段数目增加10-20%。

智能校正可定量更多肽段

全新动态保留时间校正技术（dRT）能够进一步提高平行

反应监测（PRM）。Q Exactive HF-X质谱仪通过即时调整

预期保留时间窗口（RTW）来补偿运行之间保留时间的变

化。因此，质谱仪能够以更高准确度分配保留时间并在更

窄的RTW内捕获母离子。因此，在一次运行中可以计划定

量更多肽段，同时保持足够高的采集采样率以进行可靠和

精确的定量。

130.13 130.14 130.15
m/z

130.13504
R=66,702

130.14114
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130.13504
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130.14114
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 96 毫秒  vs
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A. RTW: 1 min
    dRT: 关

B. RTW: 2 min
    dRT: 关

C. RTW: 3 min
    dRT: 关

D. RTW: 4 min
    dRT: 关

E. RTW: 1 min
    dRT: 开
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创新工作流程“聚焦”
完整蛋白质
“Top-down”方法为蛋白质组学提供了多种机会：

可定量跟踪目标蛋白质变体，并检测降解产物、序

列变体和翻译后修饰。“Top-down”方法所面临的

挑战是蛋白质变体表征的有限动态范围。高丰度的蛋

白质变体往往被过度裂解，其检测会阻碍新物质的鉴

定。Q Exactive HF-X质谱仪为完整蛋白质引入了一

种新型智能数据依赖采集工作流程，有助于从“Top-

down”蛋白质组学中获得更加深层次的信息。

蛋白质变体的动态选择至关重要

MS1扫描时，仪器利用先进的DDA算法对来自同一个蛋白质

的不同电荷态母离子进行即时去卷积，选择丰度最高的离

子，同时将冗余蛋白放置在排除列表上。类似地，智能算

法自动确定每个所选母离子裂解的超佳碰撞能量，以生成

用于MS2分析和蛋白质鉴定的高分辨率扫描。这种精简的 

top-down表征减少了冗余的工作并获得更加丰富的蛋白质

样品信息。

40 min 梯度下，样品 X 的基峰色谱图 。

分辨率设置为 7,500 时，蛋白质模式下的全扫描质谱图。

在 120,000 的分辨率下，以超佳碰撞能量裂解每
个蛋白质变体获得的 MS2 质谱图。

强大的工作流程消除了
过度裂解以鉴定更多蛋
白质。

Thermo ScientificTM 

ProSightPCTM 软件
检索以鉴定每个待分

析的蛋白质

基于电荷分布的即时去卷积
用于选择主要蛋白质变体（TopN）。

时间 (min)

相
对
丰
度

相
对
丰
度

相
对
丰
度

相
对
丰
度

相
对
丰
度

MS2 蛋白质变体 3

MS2 蛋白质变体 2

MS2 蛋白质变体 1

50S 核糖体蛋白L7/L12 

 (P0A7K2)
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更高灵敏度带来更丰富蛋白质信息

BioPharma 选项的 High Mass Range（高质量数范围）

模式可用于分析天然条件下的完整治疗蛋白质，在质荷

比 m/z 6,000以上检测这些蛋白质并保持高传输效率。Q 

Exactive HF-X MS的超凡离子传输能力允许使用高分辨率

设置来更好地解析蛋白质修饰，如糖基化和偶联物。使用

该仪器在复杂的大分子分析中获得了前所未有的数据质量

和细节。对于完整的抗体-药物偶联物（ADC），可以在

没有去糖基化的情况下准确测定药物与抗体的比例。

在蛋白质模式下，快速扫描速率（16毫秒）和卓越的灵敏

度可生成顶级质量数据，以检测在没有色谱分离的情况下

通常难以解析的抗体亚基。在基线解析质谱图中，抗体重

链和轻链清晰可辨。

速度和灵敏度支持抗体轻链和重链（A）的超高品质检测，即使不进行色
谱分离（B）。Q Exactive HF-X  MS 可为抗体亚基生成高品质的独特基

线解析质谱图。

完整 mAb 英夫利西单抗的深度表征

A. 在 60,000 分辨率以及变性条件下获得全扫描质谱图和总离子色谱图，

具有同位素未解析峰的自动电荷态注释

B. 在天然条件下获得全扫描质谱图和总离子色谱图

C. 在电荷态 26 的局部放大质谱图中，可以看到一个复杂糖型的基线解析

质谱图

D. 天然 / 变性条件下的去卷积质谱图
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用于生物制药分析的强大平台
Q Exactive HF-X质谱仪在所有生物制药工作流程中提供更高灵敏度，为生物治疗蛋白的表征提供了一个完

整的高性能分析平台。BioPharma 选项为天然条件下的异质mAb和ADC 的分析提供了更宽质量范围和更好

的离子传输能力。此外，它还为亚基分析和 middle-down 测序提供了优化条件。
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Proteome Discoverer 软件

使用Proteome Discoverer软件鉴定和定量复杂生物样品中的蛋白质。Proteome Discoverer软件

简化了各种蛋白质组学工作流程，从蛋白质、肽段到翻译后修饰的鉴定，从同量异序质量标

签分析到SILAC及非标记定量法。该软件支持多个数据库检索算法（SEQUEST®、Z-Score、 

MascotTM和ByonicTM ）。

BioPharma Finder软件

使用Thermo ScientificTM BioPharma FinderTM 集成软件可节省时间并提高鉴定效率。使用完

整蛋白质工作流程，以更高的分析效率和置信度对完整蛋白质进行筛查、鉴定和表征。两

个去卷积算法充分利用Orbitrap质谱仪产生的高品质HRAM数据。确认氨基酸序列、鉴定已

知和未知的PTM位点以及类型，同时使用肽图谱工作流程提供相对量。

Compound Discoverer软件

完整的小分子鉴定和表征解决方案。Thermo ScientificTM Compound DiscovererTM 软件是一

个灵活的解决方案，提供了一整套强大的工具执行基于质谱（MS）的小分子差异分析、鉴

定以及途径图谱分析。

TraceFinder软件

Thermo ScientificTM TraceFinderTM 软件为GC和LC-MS系统的多个市场常规应用提供了完整

的定量和筛查工作流程。TraceFinder软件允许用户开发具有多水平确认的综合实验，并可

将这些实验精简为适合技术操作员的简单工作流程。

LipidSearch软件

Thermo ScientificTM LipidSearchTM 软件处理LC-MS数据，包括由Orbitrap质谱仪生成的高分

辨率精确质量数据，以提供准确的脂类鉴定。该软件可将复杂的数据自动集成到报告中，

大大减少了数据分析的时间。

软件解决方案提高分析效率


