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SpotPicker PROTEINEER sp

PROTEINEER sp

Sample trays Scanner2D (1D) gel

Picking head

Transponder



Tractament de la imatge del gel i posicionament de 
les taques

Bruker per a la 
detecció de 
taques i control 
del hardware via 
software

Programa SPControl 3.0 de



Tractament de la imatge del gel

Compatible amb software d’anàlisi i 
tractament d’imatge:

Melanie IV

Delta2D

Phoretix

ProteomeWeaver

PDQuest

Compatible amb scanners de fluorescència:

Fuji FLA 3000

APB Typhoon



Característiques del SP

PROTEINEER sp

• 12  sec/taca

• 99.6-99.8 % èxit en diferents gels

• Tractament de la imatge del gel i tallat de les 
taques

• Interface xml per a software extern de 
tractament de gels (e.g. Melanie, Phoretix)

• compatible amb scanners externs 
(fluorescència)

•Resolució de tall (gridding capability): D1.5 mm



PROTEINEER dp

TOFMALDI Placa

ResultatsProteinScapedpGels spProjecte dp

ESI MTP LC-MS/MS



Estació de digestió i preparació de la mostra

PROTEINEER dp

Preparacions de 
mostra:

• AnchorChip
• Gota seca
• “Capafina”
• purificació amb

ZipTip

•Sensibilitat fins 200 fmol

•Purificació per µcolumna N2

•80 % reserva de mostra per ESI

•Fins 3*384 mostres/dia

Septum

Pierced MTP

Transponder



Esquema de l’estació de digestió i preparació

PROTEINEER dp

aflegeix
tampons

lleva
secat

N2

Aplicació
de l’enzim 

aturada

MALDI  
preparació

digestió
o càrrega MTP 

per a LC/MS/MS 

30%

70%
waste



Proteineer DP

Opcions d’operació:

• Redució i alquilació

• Eliminació de sals (Coomassie i plata)

• Digestió

• Preparació de la mostra (amb o sense ZipTip,  

“capafina”, gota seca)

• Sense pèrdues de mostra per operacions de 

transvasaments



PROTEINEER – Espectrometria de Masses 

TOFPlaca

LC-MS/MS

ResultatsProteinScapedpsp

TOF

LC-MS/MS

MALDI

GelsProjecte

ESI MTP



Quan MALDI i quan ESI ?

Concentració de mostra

Media

Molt alta

Alta 

Molt alta

Baixa 

Alta 

MALDI-TOF MS 

nanoLC-MS/MS

Informació



Reflex IV– MALDI-TOF-MS



Característiques del Reflex IV

•Tecnologia AnchorChip

•Identificació automàtica de placa

• Capacitat de processat automàtic (AutoXecute)

•Capacitat d’anàlisi de fragmentació (FAST) via PSD

•Sensibilitat: 10 fmol amb S/N ≥ 10 (ACTH 18-39)

•Rang de masses en mode linear: detecta el dímer de BSA



Característiques del Reflex IV

•Resolució en mode linear: ≥5000 (ACTH 18-39)
≥1100 (Cytocrome C)

en mode reflector: >20000 (Somatostatina 28)

•Exactitud de Massa 
- en mode linear:

amb calibració intern ≤50ppm  (rang 1296’7-1450’0)
≤100ppm (rang 8565-16952)

amb calibració externa ≤200ppm (rang 1296’7-1450’0)
≤200ppm (rang 8565-16952) 

- en mode reflector:
amb calibració interna ≤10ppm  (rang 1296’7-1450’0)

≤50ppm  (rang 8565-16952) 
amb calibració externa ≤50ppm  (rang 1296’7-1450’0)

≤200ppm (rang 8565-16952)



LC-MS/MS: Esquire 3000 plus (trampa d‘ions d‘alta 
capacitat) acoblat a un sistema de nHPLC



Característiques del Esquire 3000 plus

•Rang de masses estandar 50-3000 m/z
Mode resolució estandard 2+ ions a 13.000 u/sec
Mode resolució màxima 3+ I 4+ ions a 1650 u/sec

•Rang de masses ampliat 200-6000 m/z a 27.000 u/sec 

•Mode Escan:
Escan total MS, MRM i MSn fins n=11
Auto MSn : amb selecció de l’io precursor

•Trampa d’alta capacitat amb S/N millor que 50:1 per a  
1 pg Reserpine en MS/MS

• Operable amb nanoLC, 2D-nanoLC, CE i AP-MALDI o

• Compatible amb diferents sistemes d’HPLC



PROTEINEER - ProteinScape

ResultatsProteinScapedp ProteinScape

TOFMALDI Placa

LC-MS/MSMTPESI

GelsProjecte sp



ProteinScape

fully web-based data
warehousing and
retrieval software



Recerques en BD altament configurables

i avançades estratègies de recerca



Magatzematge dels resultats en ProteinScape...



Amb accés a la Base de Dades...

... via imatge del gel



...links a altres bases de dades

...amb la seua literatura original
...així com d‘estructures 
relacionades



PROTEINEER - BioTools

ResultatsProteinScapedp BioTools 2.2

TOFMALDI Placa

LC-MS/MSMTPESI

GelsProjecte sp



BioTools: Anàlisi de Proteines Automatic i  Interactiu

Cercadors

Visualitzador 
Central

Editor de 
Seqüència

Seqüenciació de novo
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