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Hmotnostní spektrum

I

m/z R – rozlišení



Moderní HRMS

TIME OF FLIGHT (1946) ORBITAL TRAP (2000)



Proč vysoké rozlišení?
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Kvantitativní HRMS
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Identifikace látek
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or

• přesná hmota a popis 
fragmentů nejsou jediné 
nástroje

• přesná hmota vede k 
elementárnímu složení

• velmi vysoké rozlišení 
značně pomůže ke 
zpřesnění elementárního 
složení



BIOPHARMA

PROTEOMIKA

IDENTIFIKACE

KVANTITA

POMĚRY
IZOTOPŮ



0

5

10

15

20

25

30

35

40

m
ld

. U
SD

Top 10 - nejprodávanější léky 2022

biofarmaceutika

malé molekuly

www.pharmacompass.com, www.genetherapy.isth.org

Trendy ve farmacii





BIOPHARMA

PROTEOMIKA

IDENTIFIKACE

KVANTITA

POMĚRY
IZOTOPŮ



12 13

IRMS: Isotope-ratio Mass Spectrometry



Classic isotope-ratio MS (CO2, N2, O2,…) Thermo Scientific OrbitrapTM MS



Rozlišení R = 240 000
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Proteomika



> proteinů

 50 kDa 50x 1kDa

Lidský proteom

Bottom-up proteomika



Hledání biomarkerů (jehličky v kupce sena)

zdravý nemocný



750 000 látek za 120 min
= cca 100 látek za sekundu

Potřeba 1x full scan HRMS
100 MS/MS (HRMS) za sekundu
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DDA vs. DIA

DDA

DIA



Orbitrap Astral



Orbitrap

Full Scan

Orbitrap

Ion Processor

Ion Routing Multipole

Astral Analyzer

Orbitrap

Full Scan

Precursor 
range isolation

in Quadrupole and 

ion concentration 
in Ion Routing Multipole

Trapping and 
fragmentation 

in the Ion Processor

Ejection and 
scanning

in the Astral analyzer

Precursor 
range isolation

in Quadrupole and 

ion concentration 
in Ion Routing Multipole

Trapping and 
fragmentation 

in the Ion Processor

R=240 000 (2 Hz) R=80 000 (200 Hz)

Orbitrap Astral



Orbitrap

Ion Processor

Ion Routing Multipole

Astral Analyzer

5 ion packets
simultaneously processed in parallel
with dynamic ion modulation

R=240 000 (2 Hz) R=80 000 (200 Hz)

Orbitrap Astral



The next generation proteomics workflow
An end-to-end solution for proteomics

Automated 
sample preparation

Orbitrap 
Astral MS

Thermo Scientific™
Proteome Discoverer™

software 
powered by Ardia™

Thermo Scientific™
AccelerOme™

Thermo Scientific™
Vanquish™ Neo 
UHPLC system
Chromatography Data acquisition Data processing

Thermo Scientific™
µPAC Neo 
columns
Separation

Thermo Scientific™
FAIMS Pro 

Duo interface
Gas phase separation




