
布鲁克·道尔顿
Bruker Daltonics

信息量和速度的完美结合



这一创新性的超高分辨技术是布鲁克公司最新的

研发成果，再次证明了布鲁克·道尔顿公司在高

端质谱仪研发的市场领导地位。maXis能满足下

列应用领域的未来需求：

小分子鉴定；

代谢组学；

定量蛋白质组学及生物标志物的发现；

现代科学研究和应用需要可靠的串联质谱数据以

满足越来越复杂的样品分析要求。迄今为止，

maXis是唯一能在满足最快分析速度的色谱分析

（如现代超高压液相色谱和毛细管电泳）的同时，

提供最优秀的性能指标的质谱仪。

满足超快速色谱需求的最高性能质谱仪

maXis 是高分辨串联质谱技术的一次

革命性进展，在提供可充分利用超高

压液相色谱分析的高扫描速度的同时，

提供极其精确的质量数、极高的分辨

率和灵敏度。



maXis 是信息量和速度的完美结合

转变您的期望

maXis 将会改变您对质谱仪的期望。

maXis 超高分辨飞行时间质谱集众多

关键技术和性能于一身，是其它任何

技术不可比拟的。

重新定义高性能质谱

在最高每秒 20 幅全谱谱图的采集速

度下，m a X i s 具有超过 4 0 , 0 0 0

（FWHM）的高分辨率和同时在一级

质谱和二级质谱中达到 600-800 ppb

的高质量准确度。面对蛋白质组学、代

谢组学和小分子鉴定等应用领域中复

杂样品分析的挑战，除了 maXis，没

有其它任何技术能提供如此可靠、确

定的数据。

每秒 20 张高分辨质谱图的采集速

度，满足高速色谱分析需求；

在一级和二级质谱模式中都具有超

过 40,000 的高分辨率；

高达5个数量级的动态检测范围，适

于复杂混合样品中的痕量分析；

在一级和二级质谱模式中都具有亚

ppm 级的高质量准确度，保证了鉴

定的高可信度；

具有极高的灵敏度，适于探索性

研究。

maXis UHR-TOF 是一革命性的新质

谱仪，其卓越的性能是布鲁克公司多

年来在飞行时间质谱仪领域不断创新

的结晶。

速度、准确度和灵敏度—

质谱应用的根本

可从超高效液相色谱中提取完整的定

量信息；

具有高分辨能力，适于代谢组学和生

物标志物发现中的复杂样品分析；

高分辨提取离子色谱（hrEICs）具有高

选择性，特别适用于复杂混合物的定

性和定量分析；

SmartFormula 3DTM软件与极高的质量

准确度相结合，准确生成分子式的能

力无与伦比，提供可靠的鉴定结果；

创新的 IonCoolerTM 离子冷却器技术，

全面提高了二级质谱灵敏度。



智能化小分子分析——　

高性能的 maXis 带来无可置疑的确定性

速度

只有使用最敏捷的质谱，才能充分利用

超高效液相色谱的分析能力。采用超高

效液相色谱，一组典型药物分子的分离

仅需30秒的梯度即可分离；而对这些峰

宽仅为一秒的色谱峰，maXis提供了十

幅误差小于 1ppm 全扫描谱图。

置信度源于质量准确度

小于1 ppm的准确度可为许多鉴定难题

提供明确的解答。

准确无误的SmartFormula 3D技术

复杂混合物鉴定富有挑战性，尤其是药

物中的杂质鉴定。maXis高质量的MS/MS

数据与布鲁克独特的从头计算确定分子

式的工具SmartFormula 3DTM相结合，根

据一级和二级质谱检测中获得的准确分

子量和同位素分布模式匹配，能够快速

鉴定化合物，而无需推测或数据库检索。

绝对的稳定性

如下述质量稳定性研究表明，采用内标

校正，maXis连续测样60次，质量标准

误差 <200ppb

在MS模式下，经内标法校正，maXis得到<200ppb的超高

质量准确度

（1）30秒内分离五个化合物的基峰色谱图（BPC），半峰宽≤ 1秒；（2）峰 4

的高分辨离子提取色谱图（hrEIC），其中特意标出了该谱峰采集到的每个数据

点；（3）峰4的平均质谱图表明：在10 Hz的高采集速率下可维持高质量准确

度（0.8 ppm）和高分辨率（43,000）。

对于分子量较大的小分子化合物红霉素（m/z 734），SmartFormula 在质量准

确度<2ppm的条件下，根据同位素分布模式匹配情况，并结合合理的元素组成

和化学规则，预测了三个分子式（1）；SmartFormula 3D可提供准确的第三维

信息。根据碎片离子的准确质量和同位素分布模式解析红霉素的 MS/MS 图谱

（2）；只有一个可能的前体离子分子式与所推测碎片离子的分子式相吻合（3）。
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高性能 @ 高速度——

全新高级别的蛋白质组学数据

分辨率

唾手可得的高于40,000 FWHM分辨率使

准确分析质量非常接近的化合物成为可

能，有利于深入挖掘代谢组学和发现生

物标记物研究的复杂性。分子量非常接

近的化合物，如多肽，即便较高的质量都

可以清晰地分离。串联质谱模式下具有

同样的高质量准确度的，大大提高了未

知多肽从头测序（de novo sequencing）

的可信度。

整体蛋白质分析

完整蛋白质分析要求在高质量范围内具

有杰出的分辨能力。maXis的高分辨率、

宽质量范围和高质量准确度可以对蛋白

质进行精确的分析。

分析分子量24 kDa的酪蛋白，质量准确度Δmw=1.5 ppm;

实际测定的电荷去卷积图谱给出的同位素分布模式（1）与

理论上模拟的同位素分布模式（2）吻合的非常好。

分辨同重异构多肽峰。质量分辨率高

达 50,000 FWHM。质量差仅为 51

mDa 的两个同重异构的多肽谱峰可以

完全分离。　

多肽GluFib (2pmol/ul)的 MS/MS 图谱。

对大肠杆菌溶解液的胰酶消化产物进行鉴定筛查，得到的质量准确度

基本上小于1ppm，优异的质量准确度使得鉴定蛋白和定量结果的可

信度明显增强。
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LC-MALDI analysis of complex animal venoms

令人赞叹的解决方案和软件环境

可靠的定量和多目标物定性筛查技术：

适用于法医毒物检测、兴奋剂监测和

食品安全等分析。

TargetAnalysisTM解决方案对复杂基质样品中多

目标物同时筛查，并通过 SmartFormula 3DTM

确定多目标物的分子式。适用于高通量的农药

残留、兽药残留、痕量药物（包括违禁药物、兴

奋剂）和食品添加剂等检测。

筛查数以百计的化合物

多目标物筛查解决方案仅需一次液相色谱－飞

行时间质谱（LC/ESI-TOF）测试分析，即可利

用准确质量和真实同位素分布模式的信息以及

相应数据库搜索，对大量的待测化合物进行筛

查和鉴定。其可信度和重现性远远优于其它任

何液质联用系统。采用 TargetAnalysisTM 进行

高通量多目标物筛查，如尿液中的药物和代谢

物监测、食品安全分析、法医毒理学和环境分

析，可明显缩短复杂样品的测试分析时间。

自建数据库

用户可以通过专门的软件 TargetAnalysisTM 自

行建立与其应用领域相关的准确质量数据库。

独特的高分辨提取离子色谱（hrEICs）技术将

误差限制在± 1.5mDa，能够大大减少化学背

景的干扰并且增强结果的专一性。

未知物的鉴定

与三重四极杆常用的多反应监测模式（multiple

react ion monitor ing，MRM）不同的是，

TargetAnalysis 的工作路线具备提供完整分子

的质谱信息和相关目标物数据库的特点。因此，

可以用计算机数据分析的方法对未知物进行筛

查和鉴定。

农药残留多目标物筛查：待

测化合物质量误差范围小于

± 1.5mDa 的 EIC 色谱图。

多目标物筛查和未知物鉴定的结合：

多目标物筛查（可同时筛查数百个目标物）

全样品信息的收集

未知物的二级质谱鉴定

多目标物筛查



功能强大的配件

化学分子式测定

Compass OpenAccessTM为化学分子式

测定、确认和常规液质分析提供了开放

式的自动化液质联用系统。

基于客户端 /服务器（Client/Server）的

软件系统可以为所有客户，尤其是实验

室化学工作者提供多层次的分析体验，

无论您是否具有仪器分析的经验，都可

从中获得有益的帮助。

代谢组学研究

代谢谱研究将生物标志物发现研究提高

到代谢组学的水平，它所提供的代谢谱

是反映生理过程终点状况的重要指标。

ProfileAnalysis使maXis成为营养学、药

学和临床研究的利器。

代谢物鉴定

得益于先进的 eXposeTM 算法和 maXis

优异的性能，MetaboliteToolsTM成为代

谢物和小分子检测和结构预测的有力工

具，可以对批量样品进行详细的结构分

析，既可以根据药物结构预测其可能的

代谢产物，又可以从液质数据中挖掘已

有代谢物的相关信息。

蛋白质组学筛查和深度分析

BioToolsTM、WARP-LCTM和ProteinScape等

为基于质谱的蛋白质组和蛋白质分析提供了

独特的软件构架，帮您从质谱图中发现科学

真知。混合蛋白质非标记定量解决方案

ProteomeQuantTM 用于发现、鉴定和追踪调

控蛋白，可以通过差异蛋白质组分析，在复

杂混合生物系统中发现潜在的生物标记物。

统一的软件环境

布鲁克·道尔顿所有生命科学仪器共用的统

一的Compass软件平台整合了仪器控制、数

据采集、数据分析和结果解析的全过程，大

大加速了研究进程并提高工作效率。

法规顺应性

Compass Security PackTM，支持FDA和EU

法规认证所需的所有必需功能，包括电子签

名、审计跟踪、用户管理、结果溯源和系统

断电保护等。

Metabolite  ID User Interface

ProteinScape Quantitation Result



布鲁克·道尔顿公司

网       址：www.bdal.com.cn

                  www.bdal.com

电子邮件：ms@bruker.com.cn

服务热线：800-810-2325

北京办事处

北京市海淀区中关村南大街 11 号

光大国信大厦 5109层

邮编：100081

电话：（010）68474095/4093

传真：（010）68474109

上海办事处

上海市徐家汇路 430 号

电力大楼 311 室

邮编：200025

电话：（021）64727973/7997

传真：（021）64720667

技术性能

先进的技术

前所未有的超高分辨率飞行时间质谱技术 －UHR-TOF

卓越的质量准确度、分辨率和扫描速度；三个指标同时达到，不损失其一。

双离子漏斗设计

SmartFormula 3D －准确质量和真实同位素分布模式（TIPTM）的创新性结合

超稳定的质量准确度和宽动态范围

离子冷却（IonCoolerTM）技术，提供 MS/MS 全扫描的质量

大小：800 X 1320 X 2850 mm；重量：500 kg

可选离子源

APCI 大气压化学电离源

ESI/APCI 复合源

APPI 大气压光电离源

在线、离线纳升喷雾源

CE/MS 毛细管电泳质谱联用接口，采用接地的 ESI 喷针

可与 GC直接相连的接口

Compass 软件和应用软件包

集成 LC-MS/MS 控制软件和数据处理软件，包括 SmartFormula 3D 模块

MetaboliteToolsTM 软件，用于代谢物鉴定

TargetAnalysisTM 软件，应用于多目标物高通量筛查

BioToolsTM/RapiDeNovoTM 软件，用于蛋白质数据解析

ProteinScapeTM 数据库系统，用于蛋白质组项目管理

ProfileAnalysisTM 软件，用于代谢组学

Compass OpenAccessTM：开放仪器平台管理软件

支持下列厂商的液相和进样系统：布鲁克EASY-nLC、Advion的TriVersa NanoMate、

安捷仑、戴安、VWR/ 日立、沃特世(包括 UPLC)和 CTC (LEAP)自动进样器


