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微量タンパク質をハイスループットで同定

複雑な混合物中のタンパク質同定に最も効果的な手法を提供する方法の
1 つが LC/MSn 分析です。Agilent のナノフロープロテオミクスソリュー
ションは最新のナノフロー HPLC とイオントラップ MSnを統合してハイ
スループットで微量タンパク質の分離と同定を実現しました。

ナノフロープロテオミクスソリューション
は最先端の LC 技術を活用しています。例
えば、その革新的なエレクトリックフロー
コントロール（EFC）システムはアクティ
ブフィードバックを駆使して 100 nL/min～
1µL/min の汎用的な範囲で今までにない安
定性と信頼性を実現しています。また、流
路系全体が分離効率の最大化と維持を目的
として設計されています。

...超高感度分析...

しかし何といってもナノフロープロテオミ
クスソリューションの中心となるのは、改
良されて第 2 世代となったナノスプレーイ
オン源を備える Agilent の最新の高感度イオ
ントラップ質量分析計です。この質量分析
計はアトモルレベルの感度ばかりでなく、
優れたスキャン速度と分解能を兼ね備えて
います。このシステムのペプチド専用ス
キャンモードを使用すればさらに高度な微
量タンパク質分析が可能になります。
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...そして確実な同定

Spectrum Mill  MS プロテオミクスワークベ
ンチを使用すれば、MS と MS/MS データ
ベース検索やデノボシーケンシングを含む
数多くのタンパク質同定用オプションを使
うことができます。インテリジェントなス
ペクトル抽出と処理を行う Spectrum Mill
ワークベンチを活用することによって、検
索スピードの向上ばかりでなく誤ったマッ
チング判定を下す頻度を大幅に減らすこと
ができます。マッチングのスコアは確率で
はなく含まれる情報をもとに計算されるた
めに検索中のデータベースからは独立して
おり、したがって複数のデータベースにま
たがるクロス比較が可能です。

優れた分離...

ナノフロー LC システムにはサンプルのク
リーンアップと濃縮、さらに分離を効率
的に行うナノカラムが標準で付属します。
このシステムは、1 次元分離、サンプルの
クリーンアップと濃縮を伴う 1 次元分離、
あるいは完全な 2 次元分離など、サンプ
ルの特性に応じて様々なシステムアップ
が可能です。

検体がヒト血漿、血清、脳脊髄液などを
含む場合はさらに Agilent  のマルチプルア
フィニティ除去システムをナノフロープ
ロテオミクスソリューションに追加する
のをお勧めします。独自設計のカラムと
緩衝液が 98～99% のアルブミン、IgG、
IgA、ハプトグロビン、トランスフェリン、
およびアンチトリプシンをサンプルから
取り除いてくれます。



微量タンパク質の同定には注意深いサンプル調製と優れた分離が必要
になります。Agilent はナノフロープロテオミクスソリューションでの
使用を目的として慎重にマッチングさせたサンプル調製法や分離技術
を数多く用意しています。
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優れた分離技術

イムノアフィニティカラムが多量に存在
するタンパク質を取り除いてくれます

多くの生体サンプルのどれにも多量に存
在するタンパク質があり、これが注目す
る微量たんぱく質の存在を隠して分析を
難しくします。Agilent のマルチプル除去
システムはイムノアフィニティベースの
LC カラムと独自に最適化した緩衝液を用
いてヒト血漿や血清、脳脊髄液（CSF）な
どから特に多量に存在する 6 種類のタン
パク質（アルブミン、IgG、IgA、ハプトグ
ロビン、トランスフェリン、アンチトリ
プシン）を 98～99% 除去してくれます。
その結果、これらのタンパク質からの干
渉が殆ど無くなりますから、LC/MS やゲル
電気泳動などの手法によって更に研究を
進めるのが容易になります。このシステ
ムは次のような特徴を持っています：

• 高効率

• 非特異的にタンパク質と結合する程度
が小さく、重要なタンパク質が失われ
ることがない

• 長いカラム寿命（適正な条件下におい
て、少なくとも 200 回の注入が可能）

• ほとんどの LC や HPLC システムに適合

高効率カラムで最適な分離

Agilent はナノフロープロテオミクスソ
リューション専用に開発された何種類も
の分析カラムと濃縮カラムを提供してい
ます。これらのカラムはペプチド酵素消
化物の高感度、ハイスループット分離用
として理想的にご使用いただけます。

分析カラム

ナノフロープロテオミクスソリューショ
ンは、Agilent の優れた ZORBAX StableBond
（SB）技術を適用した C18/C8 ワイドポア
ナノカラム（内径 75 µm、長さ 50/150 mm）

が含まれています。優れたペプチド分離
特性と、非常に安定で耐久性にも優れて
いるこれらの逆相 HPLC カラムは次のよう
な特徴を備えています：

• PEEK コーティングしたフューズドシリカ

• 標準 1/16 インチフィッティング

• MS へ直結可能な柔軟性

• 100 nl/min～1 µl/min の流量に対応

これよりもやや大きな流量にも対応する、
同じ特性を持つ内径100 µmのカラムも用意
されています。

血清サンプルを Aligent のマルチプルアフィニティカラムに 1 回通す前と通した後での ELISA 分析結
果を比較すると、不要な高い在量のタンパク質が 98～99＋％除去されていることが良く分ります

濃縮カラム

ナノフロープロテオミクスソリューショ
ンは ZORBAX 300SB の C18 と C8 濃縮カラ
ム（0.3×5 mm）も含まれています。濃縮
カラムは低濃度のペプチド混合液の濃縮
と脱塩に大きな働きをしてくれます。こ
の他にも、完全な 2 次元 LC 分離用として
組み込み可能なイオン交換カラムも用意
されています。

濃縮カラムに通す前

濃縮カラムに通した後
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超低流量レベルでの感度の向上と優れた分離を実現

複雑なタンパク質混合物の高感度・ハイスループット分析に欠かせな
いのが超低流量で安定した分離を行うことです。ナノフロープロテオ
ミクスソリューションは毎分ナノリットルレベルの極低流量を安定に
送液し、卓越したサンプルクリーンアップと濃縮および分離を実現す
る最先端の LC 技術を構成要素として含んでいます。

極めて安定した流量

ナノフロープロテオミクスソリューション
の心臓部となるのが Agilent のMS 対応 1100
シリーズナノフロー LC システムです。ナ
ノフロー LC システムは流量を特に安定させ
てMS 分析の感度を上げることを目標に設計
されています。このシステムの特徴はアク
ティブフィードバックを利用する革新的な
電子流量コントロール（EFC）システムを装
備することによって 100 nL/min～1 µL/min と
いう流量領域でいままでにない安定性を実
現したことにあります。

分離効率を最大化

流路系全体が分離効率を最大化して安定
に維持することを目的として設計されて
います。切換えバルブやフィッティング、
コネクタ、PEEK 被覆されたフューズドシ
リカ配管など、すべての構成要素はデッ
ドボリューム（死容積）を最小限に押さ
えるために慎重に選択されたものばかり
です。

さまざまな分離のためのオプション

ナノフロー LC システムにはサンプルのク
リーンアップと濃縮、さらに分離を効率
的に行うナノカラムが標準で付属します。
このシステムは、1 次元分離、サンプルの
クリーンアップと濃縮を伴う 1 次元分離、
あるいは完全な 2 次元分離など、サンプ
ルの特性に応じて様々なシステムアップ
が可能です。
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アクティブフィードバック
による流量コントロールが
ナノリットルレレベルの安定した
流量を実現します

パッシブスプリッターとは異なり、アクティブフィードバックを使用するエレクトリックフローコン
トロールならば流路に部分的な閉塞が発生してもそれを補正できますから貴重な時間とサンプルを無
駄にすることがありません。流量と圧力のリアルタイム表示が可能となったことから、液漏れや詰ま
り等の診断が劇的に簡単になりました。
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優れた MS/MS パフォーマンス

微量タンパク質の同定には並外れた感度と選択性が必要になります。
ナノフロープロテオミクスソリューションは、第 2 世代ナノスプレー
イオン源を備えた Agilent の最も高感度なイオントラップ質量分析計を
使用します。これらにより、アトモルレベルの感度と MSnデータの特
異性を提供します。

とができるのはこのナノスプレーイオン源
だけです。さらに、容量の大きな乾燥ガス
によって溶媒クラスターや移動相付加体が
減少してスペクトルの品質、感度、および

感度と分解能、そしてスキャン速度が
タンパク質の同定を容易に

ナノフロープロテオミクスソリューション
は Agilent の MSn 分析計の中で最高の感度を
持つAgilent 1100 シリーズ LC/MSD Trap XCT を
使用します。LC/MSD Trap XCT の特徴はハイ
キャパシティイオントラップを採用して高
感度を実現していることです。これと同時
に、真の 3 次元イオントラップ本来の利点
である分解能とスキャン速度もそのまま維
持しています。LC/MSD Trap XCT は分解能と
スキャン速度を高度なレベルで組合せ、さ
らに微量タンパク質分析の感度を高めるペ
プチド専用のスキャンモードを備えていま
す。コリジョンエネルギーをランピングさ
せる機能である SmartFrag はメソッド開発を
単純にするばかりでなく、個々のペプチド
に適正なコリジョンエネルギーを与えて解
離させることが可能になります。

究極のオンライン分析を実現する
ナノスプレイ

Agilent のナノイオンスプレーイオン源はタ
ンパク質分解酵素で消化されたタンパク質
のオンライン LC 分離でアトモルレベルの感
度を実現できる第 2 世代イオン源です。
Agilent が特許を取得している直交スプレー
技術はイオン源の調節をほとんど必要とせ
ず、キャピラリやイオン光学系を清浄に保
つ独自技術ですが、この方式を組み込むこ

再現性が向上しました。このナノスプレー
イオン源は外部と切り離されていますから、
人体に危険を及ぼす可能性のある生体試料
でもより安全に取り扱うことができます。
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インテリジェントデータ採取によりさらに良好な結果を

ナノフロープロテオミクスソリューションのソフトウェアが提供する
高度な第 2 世代データディペンデント（データ依存型）採取機能は重
複を排除して独自性のあるデータの量を増やして情報の品質を高め、
分析の目的に達する可能性を向上させます。

独自性のあるデータの採取量を増大

微量タンパク質を研究する場合、最も多い
成分は注目すべき成分ではないということ
が頻繁に起こります。ナノフロープロテオ
ミクスソリューションのソフトウェアは
データの性質を合理的に判断して実際に欲
しいデータだけを取り込むための多くの機
能を提供していますから、毎回のスキャン
から独自性を持つデータだけを自動的に選
別して取り込むことができます。

アクティブ排除

アクティブ排除（Active Exclusion）はイン
テリジェンスと自動化をイオン排除にも
たらします。リピートカウント機能は

ユーザーが指定する回数以上は同一プレ
カーサイオンからの MS/MS データを取り
込まないようにすることによって、他と
は異なるデータの採取量を増やします。

同じ m/z値を持つイオンが 2 つ以上のクロ
マトグラムピーク上に現われてもそれを
見逃すことがないようにするため、ユー
ザーが指定した時間を経過するとアク
ティブ排除リストからイオンが削除され
ます。

絶対存在量と相対存在量しきい値を指定し
たリストに加えて、固定または優先イオン
排除リストを適用することも可能です。

同位体排除

同位体は不要な質量スペクトルデータを
取り込む原因になります。同位体排除機
能は同位体の MS/MS データ採取を防止し
します。

N モストアバンダントプレカーサ

N モストアバンダントプレカーサを指定で
きる機能を使用すればデータ取り込みの
対象となるユニークなプレカーサの数を
指定することができます。この機能は、
例えば共溶出ピークに含まれるそれほど
存在量の多くないプレカーサからデータ
を取り込みたい場合に有用です。
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N モストアバンダントプレカーサを指定する
機能を利用すると、16 種類のタンパク質を
含む複雑な試料から同一時刻に溶出する
ピークに含まれる存在量の少ないペプチド
フラグメントを自動的にはるかに多量に存
在するペプチドフラグメントと同じように
同定することがきます。
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高品質のデータから、より優れた
マッチングへ

正確なマッチングの確率を高めるためには
可能な限りの高品質データを取得する必要
があります。ナノフロープロテオミクスソ
リューションのソフトウェアはデータの品
質を高める様々な機能を提供しています。

チャージステートの選択機能

一般的に、衝突誘起解離（CID）によって
生ずるスペクトルデータの中でタンパク
質のデータベース検索とマッチングに最
も有用なデータを提供するのはニ価に荷
電してイオンです。チャージステート選
択機能はこれらのニ価に荷電したイオン
を優先的に選択してくれます。

ペプチドスキャンモード（A,B）はス
キャン速度と分解能という相反する要
素を MS と MS/MS に巧みに組み合わせ
ることによりペプチド分析の効率化を
実現しています。一価に荷電した AP-
MALDI イオンから取り込めるデータな
らばエンハンストモードまたはウルト
ラスキャンモード（C、D）を使用して
うまく取得することができます。

タンパク質の識別を容易にする
ペプチドスキャンモード

ペプチドスキャンモードは LC/MSD Trap
XCT のエンハンスドおよびウルトラスキャ
ンモードを組み合わせてさらに優れた
MS/MS、MSn分析を実現します。このモー
ドは、MS1 ではより分解能の高いエンハ
ンストモードを用いて+1、+2、および+3

に荷電したペプチドの荷電状態を正確に
決定します。MS2 以降ではより高速なウ
ルトラスキャンモードに切換えて全体の
実験サイクル時間を短く保ちます。全体
として、複雑なペプチド酵素消化混合物
からより多くのタンパク質を効率的に同
定することができます。

優先チャージステート選択（+2）と N モストアバンダントイオン（2）
の両機能を使用することにより、通常ならば MS/MS 用として選択され
ないような存在量の小さなペプチドフラグメントから MS/MS データを
取得することができます。
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ハイスループットMS プロテオミクスデータ解析に
最先端の機能を提供

Agilent の Spectrum Mill MS プロテオミクスワークベンチは質量分析計を
使用するハイスループットプロテオミクスの効率化に有効なソフト
ウェアツールを網羅したパッケージです。ナノフロープロテオミクス
ソリューションにも是非お奨めしたいソフトウェアです。

対話操作によるバリデーションは提案されたマッチと実際の MS/MS スペクトルを効果的に比較します

広い範囲をカバーする多くの機能

Agilent の Spectrum Mill MS プロテオミクス
ワークベンチは次のような機能を備えて
います：

• インテリジェントなスペクトル抽出と
品質評価

• データベース検索とデノボ（de novo）
シークエンシング

• 結果の自動、および対話操作による
バリデーション

• 定量、半定量分析

• クロス分析結果のサマリ

プラットフォーム依存性のないこのソフ
トウェアは異なる種類の MSや異なるメー
カーの質量スペクトルデータを同じよう
に処理することができます。

インテリジェントなスペクトル抽出が
タンパク質同定のスピードアップを実現

Spectrum Mill ワークベンチがタンパク質
データベースを検索する驚くべき速度と効
率をもたらすのは、質量スペクトルをイン
テリジェント抽出する能力によるもので
す。Spectrum Mill の抽出ソフトウェアは
シークエンスタグの長さと S/N 比を基準と
して MS/MS スペクトルの品質を評価しま
す。あまり質の良くないスペクトルに含ま
れるノイズスペクトルをあらかじめ識別、
除去してから検索を実施することにより検
索速度が大幅に向上するだけでなく、誤っ
たヒットの数を減らすことができます。

タンパク質同定に柔軟性を与える複数の
オプション

Spectrum Mill MS プロテオミクスワークベン
チはタンパク質の同定とキャラクタリゼー
ションに次のような選択肢を提供します。
イオントラップとハイフネーテッド質量分

析計のどちらからでも MS/MS スペクトル検
索が可能です。また、MALDI-TOF や類似の
質量分析計で取得した質量スペクトルの処
理にもペプチドマスフィンガープリンティ
ング（PMF）を適用することができます。

Spectrum Mill が使用する革新的MS/MSデー
タベース検索アルゴリズムはインテリ
ジェントな並行処理を行うことによって、
巨大なインデックスファイルを作り出す
ことなしに迅速処理を実現しています。
修飾されていないペプチド検索用として
アイデンティティモード、変性/修飾ペプ
チド検索用としてホモロジーモードの両
方のモードで動作します。

スコア付けを確率ではなくスペクトルが
持つ情報の内容（スコア付けされたピー
クの強度、フラグメントイオンのタイプ
など）を基準として行われます。この方
法によるスコアは検索するデータベース
からは独立していますから、複数のデー
タベースを使用するクロス検索が可能に
なります。

マッチングの自動/手動バリデーション

データベースのマッチングは全体のスコ
アとパーセントでスコア付けされてピー
ク強度を基準として評価されます。明ら
かに正しいマッチングに付随するスペク
トルはバリデーションされていないマッ
チングのスペクトルとは明確に区別され
ます。バリデーションの終わっていない
スペクトルについては対話操作によるバ
リデーションが可能であり、この作業を
迅速かつ簡単にするために多数の機能が
用意されています。マッチングの確証の
得られなかった残りのスペクトルについ
ては別なパラメータやデータベースを使
用して再検索することができます。
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データベースではヒットしない
ペプチドのスペクトルを新規に解釈

デノボ（de novo）シーケンシングアルゴ
リズムは高度なグラフ理論を用いて可能
性のあるペプチド配列にランク付けを行
い、その一覧表を作成します。その際、
非現実的な解は捨てて、ノイズや不完全
フラグメンテーションなどの全部に共通
する問題点の補正を行います。データ
ベース検索の結果とデノボ処理の結果の
両方を同時に表示することができます。

定性だけでなく定量情報にも対応

Spectrum Mill ワークベンチはタンパク質の
相対的な存在量を比較するユニークな機
能を備えています。比較の基準となるの
はタンパク質から派生するすべてのコン
ポーネントペプチドの平均ピーク強度で
す。これは半定量的な手法ですが、相対
存在量の 2 から 5 倍程度の変化を明らかに
するのに十分な精度を持っています。よ
り精密な定量を必要とする研究者のため
に Spectrum Mill ワークベンチは ICAT 解析
もサポートしています。Cys 修飾には
D0/D8と 12C/13C ICAT ラベリングを含む方法
を使用します。

複雑なデータにもアクセス可能

Spectrum Mill ワークベンチは得られた情報
が質量分析の専門家ばかりでなく生物学
や生化学研究者にも容易に理解できるよ
うに結果のまとめと相互の関連付けを行
います。質量分析の専門家ならばペプチ
ドの質量と質量スペクトル、分子量を表
示させながらマッチング品質の順にペプ
チドを調べることができます。生物学や
生化学の研究者ならば同じデータを検討
してタンパク質名やマッチングスコア、
パーセントカバレッジ、相対的なタンパ
ク質存在量を調べることができます。

ユーザーは複数のサンプルを見直して、
発現レベルなどの情報を比較することも
可能です。また、複数の実験から得られ
た複数の大型データセットにまたがる比
較を行い、その結果をタンパク質レベル
でまとめることができます。

タンパク質-タンパク質モードはマルチサンプルからのデータ比較を容易にしてくれます（例えば相対存在量情報が色分けされて表示されます）

マルチベンダーデータとの互換性

Spectrum Mill MS プロテオミクスワークベ
ンチで Agilent 以外のデータ形式を処理でき
るようにするアドオンモジュールを用意

• .RAW（Thermo Finnigan

• .wiff（SCIEX LC/MS）

• .pkl（ピークリスト）と結合マルチスペ
クトル
.pkl（Waters/Micromass その他）

データ採取に用いたそれぞれの質量分析
計独自の質量スペクトルの特性に合わせ
てデータ抽出モジュールの最適化が行わ
れます。



AP-MALDI — タンパク質同定のための補完的なアプローチ

それほど高度な LC 分離が必要とされないケースでは、Agilent の革新
的な大気圧マトリックス支援レーザー脱離/イオン化（AP-MALDI）イ
オン源を備えた LC/MSD Trap XCT がナノスプレーイオン化に代わる選
択肢として非常に高速かつ簡単で、極めて高い感度を提供してくれ
ます。

簡単な操作で高速分析

例えばトリプシン消化物の 2 次元ゲルス
ポットのように多数のサンプルを処理し
たい場合は LC/MSD Trap と AP-MALDI イオ
ン源が非常に迅速な分析手段を提供して
くれます。対象となるサンプルスポット
を手動操作で位置合わせするか、または
初期位置を決定して後は自動的にサンプ
ルプレートを移動させて一様なサンプリ
ングを実現できます。96-ウェルサンプル
プレートはロボットによる操作に対応し
ています。

アトモルレベルの感度

分析は高速ですが、それによって感度を犠
牲にすることはありません。AP-MALDI を
備えた LC/MSD Trap XCT はアトモルレベル
の感度を示します。これは標準のナノフ
ロープロテオミクスソリューションが提供
する感度に相当し、場合によってはさらに
優れた感度が得られることもあります。

検索可能な MS/MS スペクトル

フラグメント情報を得るためにポスト
ソースディケイプロセスを使用する
MALDI-TOF とは異なり、AP-MALDI イオン
源を用いる LC/MSD Trap XCT ならばクリー
ンで検索可能な MS/MS スペクトルを簡単
に得ることができます。さらに MS/MS
データの特異性も向上しますから、カバ
レッジを低くしても十分なデータが得ら
れます。
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イオン化は大気圧下で
行われますから、サンプル
プレートのロード/アンロードは
非常に簡単かつ迅速です。

動作モード間の変換が容易

AP-MALDI は別な質量分析計を購入する必
要なしにナノスプーイに有用な補完分析
法を提供してくれます。Agilent の標準イ
オン源マウントシステムをそのまま使用
できますから、ナノスプレーと AP-MALDI
（さらに他の Agilent 製 LC/MS イオン源も）
を数分で交互に交換することができます。

ラットプロテオソーム（50 µg）のタンパク質分解生成物を 2D PAGE 分離した小型スポットの AP-MALDI 質量分析。
Spectrum Mill ワークベンチを使用した検索でポジティブな同定結果が得られました。
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少ないリソースでより多くの仕事をこなす
バイオアナライザとプロテインアッセイ

組み換えタンパク質発現に関わる細胞溶
解物のチェックやカラムによるフラク
ション中に存在する注目するタンパク質
の同定、あるいはタンパク質純度の評価
などが必要ですか？改良型 Protein 200 Plus
LabChip® キットを備えた Agilent 2100 バイ
オアナライザが短時間でより多くの情報
を得るのに役立ちます。各チップはCaliper
Technologies Corporation の LabChip 法を応用
して 10 種類の異なるタンパク質サンプル
のサイズと純度、および濃度に関する情
報を30分以内に取り出します。

バイオアナライザと LabChip キットを使用
する方法は従来法に比べてはるかに分析
が簡単です。

• ゲルやバッファ液、煩雑な染色とイ
メージングはもう必要ありません。タ
ンパク質をチップに添加してスタート
させれば、後はリアルタイムデータ
ディスプレイを監視するだけです。

• あらかじめパッケージ化されている試
薬と標準化されたアッセイプロトコル
のおかげで信頼性と再現性に優れた結
果が得られます。

• 別なデータ表示オプションを選択すれ
ばゲルイメージ、エレクトロフェログ
ラム（電気泳動図）、および表形式で
データを表示することができます。
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LabChip と LabChip ロゴは Caliper Technologies Corp.の米国および
その他の国における登録商標です。

タンパク質精製が簡単になります

業界の最先端を行く Agilent 1100 シリーズ
HPLC システムをベースに開発された 1100
シリーズ精製装置は分析スケールから分
取スケールまでのタンパク質精製を 1 つ
のプラットフォームで統一的にハイス
ループット処理します。この装置は分離
するサンプル量や必要な純度、希望する
スループットと分析コストに応じて様々
に構成を変化させることが可能であり、
次のような特徴を備えています：

• データはデジタル化されていますから
同僚とデータを共有したり、発表のた
めにエキスポート、アーカイブ作成な
ども容易です。

• スループットへの要求とサンプル量に
応じてポンプ、自動サンプラー、フラ
クションコレクタ、検出器、およびフ
ローセルを選択できます。

• MS 検出器（オプション）を使用すれば
時間、ピーク、または質量の組合せと
いうユニークな基準を使用したフラク
ション捕集が可能になります。

• アプリケーションに特化した精製ソフ
トウェアと、アクセスを容易にしてく
れるオプションソフトウェアを使用す
ればエキスパートでなくても簡単に操
作することができます。

• 装置、用品、サポートなど必要なもの
はすべて Agilent 一社が提供します。

プロテオミクスが提起する困難な問題に Agilent は多様なソリューションで応えます

Aglent はプロテオミクスの困難な課題に対応するためにナノフロープロテオミクスソリューション以外にも
多くのソリューションを提供しています。



サービスとサポート— 地域レベルからワールドワイドまで

サービスおよびサポートに関して Agilent がプレミア･サプライヤで
あることは世界的に有名です。弊社の高度な通信技術およびインフ
ラストラクチャにより、40 各国を越える国々で継ぎ目無く営業を行
うことができ、したがって、どこの地域のお客様であろうと弊社は
お手伝いすることができます。弊社は、グローバルな視点を大事に
していますが、細部にいたるまで必ず対応します。

Agilent の世界中を網羅したサポートサー
ビスネットワークはラボの管理を簡単に
するばかりでなくメインテナンスと修理
に関する不安を解消してくれます。弊社
が提供する広範なオプション群を吟味し
ていただければ必ずお客様の組織と予算
にぴったりの製品が見つかるはずです。
しかもコストの予測がつきますから予算
案策定も円滑に進められます。サポート
パッケージには保証範囲の拡大、予防メ
インテナンス、トラブルシューティング/
修理サービス、さらに規定準拠のための
サポートなどを含めることができます。
サポートサービスは装置と年間契約ある
いは随時契約として装置購入と同時にご
購入いただけます。

Agilent とサービスパートナー契約を結ばれ
ると、ISO 9001 工場プログラムに従ってト
レーニングを受けた熟練サービスエンジニ
アがお客様のために迅速に対応します。こ
れらの熟練した専門技術者は Agilent の純正
交換部品だけを用い、生産性を最大限に高
める作業手順と仕様にしたがって作業を進
めますから製品の整合性を失うことなくお
客様の装置の寿命をさらに長くできます。

さらに詳しくは

Agilent ナノフロープロテオミクスソ
リューションやその他のAgilent ソリュー
ション、あるいは個別の液体クロマトグ
ラフや質量分析計について更に詳しい情
報をご希望のお客様は次の無料電話でお
問い合わせください：

お問い合わせは
横河アナリティカルシステムズ株式会社
本社/〒 192-0033 東京都八王子市高倉町 9-1
●カストマコンタクトセンター

TEL 0120-477-111
www.agilent.co.jp/chem/yan

弊社の WWW サイトでも詳しい情報を
ご覧になれます：

www.agilent.com/chem/proteomics

Agilent Technologies がお届けするライフサ
イエンス分野の機器は ISO 9001 に登録さ
れた品質管理システムの管理下で設計、
製造されています。

弊社の契約サポートサービスは修理専門
のエリートからアプリケーションスペ
シャリスト、さらには装置の設計技術者
までを段階的に巻き込んでどんな困難な
問題も迅速な解決を図ります。

本資料に記載の情報、説明、製品仕様等は予告
なしに変更されることがあります。
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