技术参数：

蛋白合成分析系统仪
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1.1	*捕集型离子淌度可以将单电荷离子与多电荷离子完全分离开，在复杂蛋白组学分析时，可以屏蔽单电荷的干扰，得到更高质量的 MS2谱图。
1.2	*具备离子淌度功能，可测定CCS值，离子淌度分辨率≥100
1.3	*离子淌度分辨率可调节，共三种不同的离子淌度分辨率模式可供选择
1.4	四极杆质量过滤器，质量范围20-3000m/z ，可用于母离子单同位素的选择，具有轴向直流电压梯度的CID碰撞池，宽质量范围设计，可调节碰撞气。
1.5	*进样口喷针部分电压为零，利于HPLC的联接，安全可靠
1.6	*可正负离子切换，且飞行管配有先进的水冷恒温温控装置和智能化温度补偿装置，在MS和MS/MS模式下质量稳定
1.7	五级真空差动系统   
1.8	*TOF分辨率：采用V模式条件，在45 Hz扫描速度下，可以保证分辨率 ≥60000 FSR（1222m/z）。  
1.9	准确度  
内标校准：平均误差 ≤ 0.8 ppm(tuning mix  m/z 1221.990637 测量30张图谱)
外标校准：平均误差 ≤ 2 ppm（tuning mix  m/z 1221.990637 测量10张图谱)
1.10	*不需要利用第二个喷雾器进行实时质量轴校正，对分子量进行精确测量
1.11	*同位素丰度真实值与理论值比率偏差(用TOF-MS Tuning Mix m/z=622、922、1522测试)：＜2%
1.12	*采样频率：  
QTOF模式：MS和MS/MS 最高可达50 Hz；
蛋白质组学模式：MS/MS ≥ 120 Hz
1.13	适用于定性定量分析的高分辨提取离子色谱技术
在常规色谱峰中，高分辨提取离子(hrEIC)保证小于1.0 mDa误差
1.14	质量范围： 高达20,000 m/z，可由软件自动设定 
*采集模式：全4D-采集模式（dda-PASEF, dia-PASEF, prm-PASEF）

