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	timsTOF Pro新技能: 4D微量脂質體學分析與代謝體學
	圖1. nanoLC-TIMS-PASEF非標的脂質體學方法
	相比於非離子遷移模式得到的鑑定結果，在PASEF工作流程下，甘油酯和甘油磷脂的鑑定量會有三到四倍的提升，神經鞘磷脂的鑑定量也提升了2倍。在Matthias Mann發表文獻的報導結果中，顯示新型的“nanoLC-TIMS-PASEF”方法使脂質的鑑定量增加了一倍，並具有attomol水準的靈敏度，如圖3。對比不同長短的nanoLC分析時間梯度（30min、60min、90min），發現30min梯度就可以覆蓋60min、90min梯度所鑑定到的90%脂質，使分析時間減少到1/3。並對人類血漿的脂質...
	圖3. 脂質體學PASEF方法的效率
	新穎的nanoLC-TIMS-PASEF方法對脂質離子進行多維度分離，獲得離子的層析時間、離子遷移率（碰撞截面積、CCS）、高解析精確質量m/z和MS/MS子離子斷片四個維度的資訊，顯著提高不同種類脂質甚至異構物的分離能力，並具有優秀的圖譜歸屬性，如圖4所示。捕集型離子遷移提供了精確和重複性高的碰撞截面積（CCS）值，為機器學習技術預測CCS提供了基礎。目前，脂質體4D資料的匹配和資料庫搜尋比對功能，已經整合到了Bruker MetaboScape 4.0軟體中。該軟體採用基於機器學習的CCSPr...
	圖4. 脂質離子的三度（RT、IMS、m/z）空間分佈圖
	圖5. 利用timsTOF fleX進行鼠腦脂質成像
	圖6. 利用timsTOF fleX進行鼠腦脂質成像
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