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深入了解生物药
树立生物治疗药物表征的新标杆

Thermo Scientific™ Orbitrap™ Ascend BioPharma Tribrid™ 

质谱仪专为满足生物制药实验需求而设计，新增多项创新

技术，能够表征更多生物治疗药物和天然蛋白。革命性硬

件设计采用双多极离子通道，提高覆盖率。非变性质谱工

作流程经过改进，可用于表征完整的生物药。多项正交碎

裂技术可供选择，支持进行灵敏而深入的肽段分析，更好

地解析难以表征的分子（如寡核苷酸）。加上其他功能，

这款质谱仪可实现前所未有的实验通量、通用性和易用性，

不仅能为当前的研究提供更多信息，而且有助于应对未来

的挑战。

非变性蛋白质组学 表征 ADC 和其他生物治疗药物

肽图分析 进行 PTM 和二硫化物谱图分析

自上而下表征
全面表征蛋白质复合物和蛋白
质变体

寡核苷酸 全面表征寡核苷酸

Orbitrap Ascend 

BioPharma Tribrid 质谱仪

“Orbitrap Ascend BioPharma 质谱仪结合

了两大基本功能，因此非常适合用来表征完

整的生物药。多种离子活化方式与 PTCR 相

辅相成，可简化复杂质谱并方便复杂质谱的

解读。非变性质谱将 Orbitrap m/z 范围扩

大至 m/z 16,000。这些功能相结合，使研究

人员能够进行复杂的离子操作，分析各种分

子。”

Luca Fornelli 博士 

美国俄克拉何马大学生物学教授

2



3

 

 

 

 

 
 

利用创新技术满足生物制药需求 实时数据库 / 谱库搜索 
数据库搜索 / 谱库定向

 MSn 采集

后端多极离子通道
实现平行分析，在 MS3+ 阶段

进行 HCD

前端多极离子通道 *
实现平行分析，在 MS2 

阶段进行 HCD

推荐：非变性质谱模式 *
四极杆中隔离范围上限为

 m/z 8,000

先进的主动离子束传输组件
防止中性粒子和高速离子簇进入

质量分辨四极杆

推荐：Thermo Scientific™ 
EASY-IC/ETD 和 PTCR 
离子源 
基于汤森放电理论，可靠
且易于使用

电动离子漏斗 *
• 高效离子转移
• 宽调谐曲线
• 针对不稳定化合物

进行了优化

Auto-Ready 离子源 *
• 自动化远程校准
• 完全内置，无需移除离子源（nESI、FAIMS）
• 可安排校准
• 提高易用性和数据一致性

超高场 Orbitrap™ 质量分析器
分辨率 >480,000 FWHM，采集速率最高
达 45 Hz，TurboTMT

推荐：非变性质谱模式 *
Orbitrap 质量分析器中检测范围上限为 
m/z 16,000

改进型双压线性离子阱质量分析器
• MSn 采集速率高达 50 Hz，可进行灵敏的

质量分析
• 六种碎裂方式：CID、HCD、ETD、

EThcD、ETciD 和 UVPD

推荐：非变性质谱模式 *
隔离范围上限为 m/z 8,000

推荐：UVPD
为分析物结构解析提
供独特的碎裂模式

高通量离子传输管
高离子通量

QR5 分段式双曲面四极杆
质量过滤器
灵敏度高，隔离宽度为 0.4 
m/z

Orbitrap Ascend BioPharma Tribrid 质谱仪集成多项创新技

术，可扩大生物治疗药物表征范围，同时具有通量高、用

途广泛和简单易用的特点。

方案       IC | ETD | PTCR | 非变性质谱 * | UVPD | FAIMS Pro Duo 接口

* 本平台新增
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肽段 以分析流速准确绘制 PTM 谱图并表征 HCP

扩大范围，快速表征低丰度修饰 

生物治疗药物质量大且结构复杂，因此很容易发生翻译后修饰 (PTM)，部分

修饰可能会影响生物治疗药物的安全性、稳定性和有效性。肽图分析是一种

通用的 PTM 表征方法，通常需要分析大量样品，这就要求所采取的分析方

法必须在较短的液相色谱 (LC) 运行时间内和较宽的动态范围内生成准确的

数据。由于未修饰肽段和脱酰胺肽段的质量偏移小且同位素包络重叠，因此

脱酰胺肽段鉴定的难度很高。 

Orbitrap Ascend BioPharma Tribrid 质谱仪在速度和灵敏度上均有所提升，

能够以分析流速实现 100% 的序列覆盖率并鉴定低丰度修饰（包括脱酰胺

肽段），从而提高样品通量和结果确定性。

Orbitrap Ascend BioPharma 

Tribrid 质谱仪以 300 μL/min 

的流速分析曲妥珠单抗肽

段。在分析流速下，曲妥珠

单抗轻链和重链的序列覆盖

率达到 100%。轻松检测并

表征了低丰度修饰（<1% 

的未修饰肽段相对强度）和

相对丰度为 0.9% 的脱酰胺

肽段。

扩大范围，准确鉴定低丰度 HCP  

宿主细胞蛋白 (HCP) 是细胞生长和处理过程中释放的生物制品杂质，会对产品的

安全性和有效性产生不利影响。 LC 与 高分辨准确质量数 (HRAM) 质谱分析联用，

一次可以鉴定多种 HCP，并在通常较大的样品内动态范围内检测出丰度极低的

残留 HCP。 

Orbitrap Ascend BioPharma Tribrid 质谱仪灵敏度高，动态范围宽，能够以分析流

速快速准确地检测并鉴定浓度低于 1 ppm 的 HCP。通过高能碰撞解离 (HCD) 产

生的片段可提高 HCP 鉴定能力。

Orbitrap Ascend BioPharma Tribrid 质谱仪以 300 μL/min 的流速鉴定出超过 260 种浓度低

至 7 ppb 的 HCP 肽段。1

1.Beaumal C, Beck A, Hernandez-Alba O et al.(2023) Advanced mass spectrometry workflows for accurate 
quantification of trace-level host cell proteins in drug products: Benefits of FAIMS separation and gas-phase 
fractionation DIA.Proteomics and Systems Biology 23 (16).doi.org/10.1002/pmic.202300172.

蛋白质 质谱峰数量 质谱峰面积 序列覆盖率

1：重链 2,420 46.3% 100.0%

2：轻链 990 19.6% 100.0%

相
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Q9WVA4 转胶蛋白 -2 0.48 ppm*

               NVIGLQMGTNR

P19157 谷胱甘肽硫转移酶 P 0.007 ppm*

       EAAQMDMVNDGVEDLR
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扩大 ADC 表征范围  

抗体药物偶联 (ADC) 在提高治疗性干预的选择性、

有效性和安全性方面起着至关重要的作用。若要准

确表征 ADC 药物，则必须确定药物与抗体的比例

以及药物偶联物的位置，结合使用多项正交质谱碎

裂技术。

Orbitrap Ascend BioPharma Tribrid 质谱仪用途广

泛，支持科研人员进行简单、自中而下的 ADC 酶

解，同时还能准确且全面地确定与靶蛋白结合的药

物的数量和类型。使用该质谱仪的各种正交碎裂技

术——包括 HCD、推荐的电子转移解离 (ETD) 和

紫外光解离 (UVPD)——可以碎裂近乎完整的抗体

链，从而实现近乎完整的蛋白质序列覆盖并找到确

切的偶联位置。通过将完整抗体分析和碎裂分析整

合在一个实验工作流程中，提高了分析通量。

ADC通过自中而下分析和多功能正交碎裂全面表征 ADC

使用 EThcD 和 UVPD 正交碎裂

方法对酶解后的 ADC 模拟物进

行自中而下分析，并对蛋白质 

Fd+2b 进行测序。

实测单同位素峰质量

相
对
丰
度

时间（分钟）

实测单同位素峰质量

数据来源：美国俄克拉何马大学教授 Luca Fornelli。
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利用非变性质谱和 PTCR 全面分析治疗性蛋白质
非变性质谱
DIA-PTC

扩大天然蛋白表征范围  

蛋白类药物因为具有高度的内在异质性。通过使用 

Orbitrap Ascend BioPharma Tribrid 质谱仪的推荐非变

性质谱和质子转移电荷减少 (PTCR) 方案，即使使用异

质蛋白质样品也能生成容易解析的谱图。非变性质谱将

四极杆隔离范围扩大至 m/z 2,000-8,000，窄窗口数据

非依赖性采集结合使用，简化每次扫描的离子群。非变

性质谱还将 Orbitrap 质量分析器的检测范围上限扩大

至 m/z 16,000。这些功能使以前无法分辨的或丰度较

低的蛋白质变体得以明确鉴定。PTCR 产生全氟全氢菲 

(PFPP) 离子，用于后续进行气相离子反应，气相离子

反应产生较低的电荷态分布，从而提高蛋白质表征能力。

Orbitrap Ascend BioPharma Tribrid 质谱仪支持科研

人员结合多项解离技术（例如推荐的非变性质谱和 

PTCR）根据具体情况灵活开展实验，是全面表征天然

态治疗性蛋白质的利器。

Native- 
DIA-PTCR

Comprehensively analyze therapeutic 
proteins with Native MS and PTCR

Scale up native protein characterization 

Protein therapeutics often generate undecipherable 

spectra due to their high levels of intrinsic heterogeneity. 

By using Orbitrap Ascend BioPharma Tribrid mass 

spectrometer’s recommended Native MS and proton 

transfer charge reduction (PTCR) options, interpretable 

spectra can be generated from heterogeneous protein 

samples. The Native MS option extends the quadrupole 

isolation range to m/z 2,000–8,000, which can be used 

in combination with narrow data-independent acquisition 

(DIA) windows to simplify the ion population in each scan. 

The Native MS option also extends Orbitrap analyzer 

detection to m/z 16,000. These capabilities enable 

unambiguous identification of previously indiscernible 

or low-abundance proteoforms. PTCR generates 

perfluoroperhydrophenanthrene (PFPP) ions for 

subsequent gas-phase, ion-ion reactions that produce 

lower charge state distributions to enhance protein 

characterization.

The flexibility of the Orbitrap Ascend BioPharma Tribrid 

mass spectrometer enables scientists to carry out unique 

experiments that combine the recommended Native 

MS option with PTCR, as well as other dissociation 

techniques, making it a powerful instrument for 

comprehensive characterization of therapeutic proteins in 

their native state.

Orbitrap Ascend BioPharma Tribrid mass spectrometer analysis of native desialylated cytokine-Fc analyzed with 

Native MS option. Two DIA windows were fragmented for comprehensive characterization. 

Data courtesy of Wendy Sandoval.
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天然去唾液酸化细胞因子 -Fc 的质谱图

细胞因子

N- 聚糖

PTCRMS2

Fc

                           5,925-5,975 m/z 窗口的 PTCR                          5,975-6,025 m/z 窗口的 PTCR

Orbitrap Ascend BioPharma Tribrid 质谱仪利用非变性质谱分析天然去唾液酸化细胞因子 -Fc。为了进行全

面表征，选择两个 DIA 窗口进行了碎裂。

数据来源：Wendy Sandoval。

电荷分布 电荷分布
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寡核苷酸检测并鉴定潜在的低丰度 tRNA 修饰

扩大寡核苷酸表征范围  

通过化学合成产生的治疗性寡核苷酸可能含有各类杂质，其中部分杂质的含量非常低。反相离子对色谱法 (IP-RPLC) 与基于 Orbitrap Ascend BioPharma Tribrid 质谱

仪的 HRAM 质谱分析相结合，是对经过修饰的完整 tRNA 进行有效隔离和鉴定的一种方法。低丰度寡核苷酸修饰的完整检测可配合成熟的酶解技术，以便利用基于

离子阱 MS3 的碰撞诱导解离 (CID) 和推荐的 UVPD 提供的更多功能进行深入表征。

IP-RP 与 Orbitrap Ascend BioPharma Tribrid 质谱仪分析相结合，可隔离经过

修饰的 tRNA，并鉴定已知的异源解码 tRNA 和未充分修饰的变体。

酶解后，利用基于 MS3 的 CID 和推荐的 UVPD 找到 yW-14 处的 tRNA 修饰，并

对其进行了充分的表征。

Detect and identify unexpected 
low-abundance tRNA modifications Oligos

Scale up oligonucleotide characterization 

Therapeutic oligonucleotides produced by chemical synthesis can carry various types of impurities, some of which are present at very low levels. One method to achieve good 

separation and identification of modified intact tRNA is ion-pairing reversed-phase chromatography (IP-RPLC) coupled to HRAM MS analysis using the Orbitrap Ascend BioPharma 

Tribrid mass spectrometer. Intact detection of low-abundance oligonucleotide modifications can be paired with well-established digestion techniques for in-depth characterization 

using ion trap MS3

IP-RP coupled to Orbitrap Ascend BioPharma Tribrid mass spectrometer 

analysis enables separation of the modified tRNA species and 

identification of the known isodecoder and an under-modified variant.

After digestion, the tRNA modification at yW-14 was located and well characterized using 

MS3-based CID and recommended UVPD.
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交替碎裂：通过线性离子阱中的共振激活 CID 实现 MS3

交替碎裂：UVPD

Detect and identify unexpected 
low-abundance tRNA modifications Oligos

Scale up oligonucleotide characterization 

Therapeutic oligonucleotides produced by chemical synthesis can carry various types of impurities, some of which are present at very low levels. One method to achieve good 

separation and identification of modified intact tRNA is ion-pairing reversed-phase chromatography (IP-RPLC) coupled to HRAM MS analysis using the Orbitrap Ascend BioPharma 

Tribrid mass spectrometer. Intact detection of low-abundance oligonucleotide modifications can be paired with well-established digestion techniques for in-depth characterization 

using ion trap MS3

IP-RP coupled to Orbitrap Ascend BioPharma Tribrid mass spectrometer 

analysis enables separation of the modified tRNA species and 

identification of the known isodecoder and an under-modified variant.

After digestion, the tRNA modification at yW-14 was located and well characterized using 

MS3-based CID and recommended UVPD.
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自上而下 使用低频 CID，100 mer sgRNA 的碱基对覆盖率近 100%

扩大 sgRNA 表征范围

向导 RNA (sgRNA) 在 CRISPR-Cas9 基因编辑系统中

起着至关重要的作用，它能引导 Cas9 酶到达特定的

基因组位置，从而对 DNA 序列进行精确的靶向修饰。

为了确保从初始实验到未来疗法始终保持精确，必须

表征 sgRNA。利用 Orbitrap Ascend BioPharma Tribrid 

质谱仪的低频 CID 功能，结合完整、自上而下的方法，

能够形成完整 sgRNA 的从头水平碎裂模式，100 碱基

对结构的序列覆盖率近 100%。 

低频 CID 技术通过减少母离子活化增加实验灵活性；

由此产生的子离子谱主要由序列离子和前体碱基丢失

组成。减少子离子谱复杂性有利于提供序列信息，让 

m/z 峰标注变得更加简单准确，从而确认或解释 RNA 

一级序列。

Orbitrap Ascend BioPharma Tribrid 质谱仪通过低频 CID 分析 100 mer sgRNA，序列覆盖率近 100%。

Top-down Achieve nearly 100% base-pair coverage 
for 100-mer sgRNA using low-q CID

Scale up characterization of sgRNA 

Single guide RNA (sgRNA) plays a crucial role in the 

CRISPR-Cas9 gene editing system by guiding the Cas9 

enzyme to specific genomic locations, enabling precise 

and targeted modifications of the DNA sequence. 

Characterization of sgRNA is essential to ensure 

precision from initial experiments to future therapies. 

Using the low frequency (q) CID capability of the 

combined with intact and top-down methods, 

de novo-level fragmentation patterns of intact sgRNA can 

be obtained, providing nearly 100% sequence coverage 

for a 100-base-pair structure. 

The low-q CID technique adds experimental flexibility 

by reducing precursor ion activation; the resulting 

product ion spectra are predominantly composed of 

sequence ions and base losses from the precursor. The 

reduction in product ion spectral complexity in favor of 

sequence-informative species simplifies and increases 

the confidence of m/z peak annotation and therefore 

confirmation or elucidation of the primary RNA sequence.

Orbitrap Ascend BioPharma Tribrid mass spectrometer analysis of a 100-mer sgRNA using low-q CID provided almost 

100% sequence coverage.

8
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更加方便易用

Auto-Ready 离子源是一项完全集成且易于使用的标准功能，可通过自动化远

程定期系统检查和内部校准提高实验室生产力。由于无需移除离子源（HESI、

nESI 或高场非对称波形离子迁移率谱 [FAIMS]），因此无需中断实验设置来

进行内部校正。用户可将质谱仪设置为在未安排实验时定期（例如每周）进

行自动校正。无论上一次实验的性质如何，校正完全可以远程进行。由于质

谱仪能够定期进行自动校正，同时不中断重要工作，因此用户能够保持质谱

仪 FAIMS 性能，提高数据一致性，并实现更准确、更精确的定量。

通过自动化远程定期系统检查和校准，
获得更多高质量结果，减少烦扰

Auto-Ready 离子源
单独的离子传输管

专用喷针

每周自动校正

强大的传输系统

9
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资源和支持

其他资源

Services Central 平台——服务信息尽在掌握

省下寻求支持的时间，专注重要工作。该在线平台及您所需，

助您轻松管理各种仪器和设备。

如需了解更多信息，请访问 thermofisher.com/servicescentral

Thermo Scientific™ Ardia™ 平台 
thermofisher.com/ArdiaProteomics

Thermo Scientific™ BioPharma Finder™ 软件 
thermofisher.com/biopharmafinder

Thermo Scientific Compound Discoverer 软件 
thermofisher.com/CompoundDiscoverer

mzCloud 质谱库 
thermofisher.com/mzCloud

Thermo Scientific Proteome Discoverer 软件 
thermofisher.com/ProteomeDiscoverer

通过专业的实验室服务保护您的仪器

Unity™ Lab Services 提供单一来源的综合实验室服务、支持和供应

管理。我们的定制化服务和世界一流的服务专家灵活变通，经验丰富，

可以满足您的实验室需求。我们提供一整套服务和支持解决方案，

帮助您提高生产力，降低总拥有成本，并确保实验室整体性能。

如需了解更多信息，请访问 unitylabservices.com

技术支持和在线支持

我们致力于帮助您将仪器性能保持在巅峰状态。无论您是在寻

找仪器手册或备件，还是想申请维修，或者查询保修或服务合

同的状态，我们都可以为您提供相应的服务。

如需了解更多信息，请访问 

thermofisher.com/technicalresources

赛默飞色谱

与质谱中国

赛默飞

官方微信


