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目标

在新型 Thermo ScientificTM OrbitrapTM AstralTM 质谱仪上使用非标记的数据非依

赖性采集 (DIA) 方法，开发出一种能够在不影响分析深度的同时，实现高通量

的血浆蛋白质组学分析工作流程。

简介

血浆是蛋白质生物标志物的重要来源，可用于揭示疾病生物学、分析对治疗的

反应或用于诊断和预后。血浆蛋白质组学的主要优势在于可以很方便地从常规

抽血中获取样本，并且待分析的大队列样品可储存在生物库等位置。然而，由

于血浆中的蛋白质动态范围很宽，因此使用自下而上的蛋白质组学方法分析这

些生物标志物面临着很大的挑战。低丰度蛋白质的分析尤具有挑战性，因为 

99% 的血浆由高丰度蛋白质，如白蛋白、球蛋白和凝血因子等组成。在基于质

谱的分析中，这些高丰度蛋白质会严重影响低丰度蛋白质的检测，并且可能用

作生物标志物。1,2
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制备血浆蛋白质组学的样本可以使用很多种方法，并没有标准。

下文围绕其中一些方法展开讨论，突出这些方法的优点和缺点。

1. 未去除高丰度蛋白血浆—最简单的样本制备方法，通量最高。

这种方法无需去除非特异性蛋白质，并最大限度地减少技术

性差异。然而，可能无法检测到低丰度蛋白质。

2. 免疫方法去除高丰度蛋白— 这种方法可以去除 99% 的高丰

度蛋白质，并减轻动态范围的问题。缺点是无法去除非特异

性蛋白质。为了匹配样本分析通量，需要自动化制备样本，

每个样本会额外增加试剂成本。

3. 分级—采用离线方法将蛋白质分成不同的组分，复杂度降低。

这种方法会增加制备和分析的时间，但是能够分析更多的血

浆蛋白。

4. 选择性富集，例如使用 Seer Proteograph™ 纳米粒子 (www.

seerbio.com)，其中，使用一组不同的纳米粒子能够广泛深

度覆盖血浆蛋白质组。为了匹配分析通量，有必要自动化制

备样本，每个样本会额外增加试剂成本。

无论采用哪种方法制备样本，都需要针对血浆蛋白质组学制定

标准化的液相色谱 - 质谱 (LC-MS) 工作流程，以平衡覆盖深度

与定量的准确性和精确度，并可扩展至分析大队列样本量。

凭借在速度和高灵敏度方面的优势，Orbitrap Astral 质谱仪为血

浆蛋白质组学提供了一套新的高灵活度性能标准，可以实现深

度蛋白质组覆盖，快速高通量检测，同时确保定量准确性和精

确度。

在本应用报告中，我们使用四种最常用的血浆样本制备方法，

对新型 Orbitrap Astral 质谱仪用于血浆蛋白质组学研究的性能进

行了评估。相比目前其他的商用质谱仪，相同梯度下，Orbitrap 

Astral 质谱仪能够实现两倍的蛋白质组覆盖。此外，由于其可实

现两倍通量，因此该仪器可提供更高的蛋白质组覆盖。

这些实验中使用的工作流程如图 1 所示。

实验部分

推荐使用的耗材

• Fisher ScientificTM LC-MS 级水，含 0.1% 甲酸 (FA)（部件号 

LS118-500）

• Fisher ScientificTM LC-MS 级 80% 乙腈 (ACN)，含 0.1% 甲

酸（部件号 LS122500）

• Fisher ScientificTM LC-MS 级甲酸（部件号 A117-50）

• Thermo ScientificTM EasyPepTM MS 样本制备试剂盒（部件号 

A40006）

• Thermo ScientificTM High SelectTM 高丰度蛋白去除离心柱（部

件号 A36370）

血浆制备 酶解和净化 LC 分离 MS 分析 数据分析

未去除高丰度
蛋白血浆

去高丰度
蛋白的血浆

富集血浆

Thermo Scientific™
AccelerOme™ 样本自动

制备系统

Thermo Scientific
Vanquish Neo UHPLC

Thermo Scientific
EasySpray 色谱柱

Thermo Scientific
PepMap Neo 捕获柱

Thermo Scientific
Orbitrap Astral 质谱仪

Thermo Scientific
Proteome Discoverer 软件，配备 

CHIMERYSTM DIA

Thermo Scientific
uPAC Neo 色谱柱

Seer Proteograph 产品套件

Thermo Scientific 
High Select 高丰度蛋

白去除离心柱

图 1. 作为血浆蛋白质组学工作流程的核心，Orbitrap Astral 质谱仪可进行灵活的分析，帮助您精确地达到实验目标。本款质谱仪可实现大队列样本的

更快速的高通量检测，更深入的生物标志物覆盖，以及准确且精确的定量，提高统计学性能。



LC columns
• Thermo Scientific™ EASY-Spray™ PepMap™ column,

2 µm C18 150 µm x 15 cm (P/N ES906)

• Thermo Scientific™ PepMap™ Neo trap cartridge,
5 µm C18 300 µm x 5 mm (P/N 174500)

• Thermo Scientific™ EASY-Spray™ PepMap™ Neo column,
2 µm C18 75 µm x 75 cm (P/N ES75750PN)

• Thermo Scientific™ µPAC™ Neo HPLC column,
2.5 µm x 16 µm, 110 cm (P/N COL-NANO110NEOB)

HPLC system
Thermo Scientific™ Vanquish™ Neo UHPLC system including: 

• Binary Pump F (P/N VF-P10-A)

• Column Compartment H (P/N VH-C10-A)

• Split Sampler FT (P/N VF-A10-A)

• System Base Vanquish Horizon (P/N VH-S01-A)

Mass spectrometer
• Thermo Scientific Orbitrap Astral mass spectrometer

• Emitter, Fused Silica, ID 10 µm, P/N EV1111

• EasySpray Adapter, P/N EV-1072

Data analysis software
• Thermo Scientific™ Proteome Discoverer™ 3.1 software

powered by Ardia™ with CHIMERYS™ intelligent search
algorithm by MSAID™

Neat plasma preparation
Two LC-MS methods were utilized for neat plasma analysis. 

The 180 sample per day (SPD) method was used for maximum 

throughput, while the 36 SPD method aimed for maximum depth 

of proteome coverage (Figure 2). 

The neat plasma samples used in these experiments were from a 

pooled sample collected from multiple donors. The samples were 

prepared using the EasyPep MS sample prep kit according to 

the manufacturer’s protocol. After preparation, the dried peptides 

were resuspended in water with 0.1% FA to a final concentration 

of 200 ng/µL. Depending on the experiment, 200 ng to 2000 ng 

of digested peptides were loaded on the column for LC-MS 

and data were acquired in triplicates. For all the LC-MS runs 

described here (depleted and enriched plasma), mobile phase  

A = 0.1% FA in H2O, and mobile B = 0.1% FA in 80% ACN 

used, with a column temperature of 50 °C and an autosampler 

temperature of 7 °C. 

The MS method parameters used for all the experiments 

(including depleted and enriched plasma) were identical, (Table 1), 

except for maximum injection time, which was adjusted per SPD 

method (Table 2). This parameter was set depending on the 

experiment and gradient length.
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LC 色谱柱

• Thermo Scientific™ EASY-Spray™ PepMap™ 色谱柱，2 µm 

C18 150 µm x 15 cm（部件号 ES906）

• Thermo Scientific™ PepMap™ Neo 捕获柱芯，5 µm C18 

300 µm x 5 mm（部件号 174500）

• Thermo Scientific™ EASY-Spray™ PepMap™ Neo 色谱柱，

2 µm C18 75 µm x 75 cm（部件号 ES75750PN）

• Thermo Scientific™ µPAC™ Neo HPLC 色谱柱，2.5 µm x 

16 µm，110 cm（部件号 COL-NANO110NEOB）

HPLC 系统

Thermo Scientific™ Vanquish™ Neo UHPLC 系统，包括：

• 二元泵 F（部件号 VF-P10-A）

• 柱温箱 H（部件号 VH-C10-A）

• 分流进样器 FT（部件号 VF-A10-A）

• 系统基座 Vanquish Horizon（部件号 VH-S01-A）

质谱仪

• Thermo Scientific Orbitrap Astral 质谱仪

• 喷针，熔融石英，内径 10 µm，部件号 EV1111

• EasySpray 适配器，部件号 EV-1072

数据分析软件

• Thermo ScientificTM Proteome DiscovererTM 3.1 软件由 ArdiaTM 

提供支持，采用 MSAIDTM 的 CHIMERYSTM 智能搜索算法

未去除高丰度蛋白血浆样品未去除高丰度蛋白血浆样品分

析

采用两种 LC-MS 方法进行未去除高丰度蛋白血浆分析。采用每

天运行 180 个样本 (180 SPD) 的方法可实现通量最大化，而采

用 36 SPD 方法可以确保蛋白质组的覆盖深度最大（如图 2 所

示）。

这些实验中使用的未去除高丰度蛋白血浆样本均来自从多个供

体采集的混合样本。根据制造商的方案，采用 EasyPep MS 样

本制备试剂盒制备样本。制备完成以后，使用含 0.1%FA 的水

重新溶解冻干肽段，终浓度为 200 ng/µL。根据实验不同，取 

200 ng - 2000 ng 的酶解肽段上样到色谱柱，进行 LC-MS 分析，

每个样品重复采集三次。对于本文所述的所有 LC-MS 分析（去

高丰度蛋白血浆和富集血浆），流动相 A 均为含 0.1% FA 的 水，

流动相 B 均为含 0.1% FA 的 80% ACN，色谱柱温度为 50℃，

自动进样器温度为 7℃。

除了最大离子注入时间外，所有实验（包括去高丰度蛋白血浆

和富集血浆）均采用相同的 MS 方法参数（如表 1 所示），最

大离子注入时间根据 SPD 方法进行调整（如表 2 所示）。根据

实验和梯度时长设置此参数。

最高通量 
最大深度

180 SPD 方法（捕获 / 洗脱），200 ng 上样 
EASY-Spray PepMap 15 cm 色谱柱

图 2. 实现最大通量的 180 SPD 方法和实现最深覆盖的 24 SPD 方法。这些 SPD 方法包括上样、梯度、清洗和平衡时间，因此 180 SPD 方法的总运

行时间为 8 分钟。

24 SPD 方法（直接进样），1 µg 上样 
EASY-Spray PepMap Neo 75 cm 色谱柱  
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180 SPD 48 SPD 18 SPD

8 30 80
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Table 1. MS method parameters used for all the experiments

Category Property Setting

Method setting Application mode Peptide

Ion source
Positive ion (V) 1,900

Ion transfer tube temp (°C) 275

MS global settings 
Advanced peak determination TRUE

Default charge state 2

Orbitrap analyzer 
full scan

Scan range (m/z) 380–980

Orbitrap resolution 240000

Max IT (ms) 5

RF lens (%) 40

AGC target (%) 500

Astral analyzer
DIA MS2 scan

Scan range (m/z) 380–980

Isolation window (m/z) 2

Windows overlap (m/z) 0

Window placement optimization On

Number of scan events 299

HCD collision energies (%) 25

Detector type Astral

Max IT (ms) Experiment 
dependent

AGC target (%) 500

Loop control Time

Loop time (s) 0.6

Table 2. Maximum injection time used for each SPD method

SPD method Maximum injection time

180 SPD 3.5 ms

60 SPD 5 ms

48 SPD 10 ms

24 SPD 7 ms

18 SPD 10 ms

14 SPD 10 ms

4 SPD 10 ms

Depleted plasma preparation
The top 14 abundant proteins in the human plasma samples 

were depleted using the High Select Depletion Spin Column. 

Samples were dried in a Thermo Scientific™ Savant™ SpeedVac™ 

concentrator, reconstituted with the EasyPep lysis buffer, and 

processed with an EasyPep MS Sample Prep Kit according to the 

manufacturer’s protocol.

An 18 SPD method (80 minutes total) was employed to assess 

the depth of depleted plasma proteome coverage. The samples 

were analyzed in triplicate (Figure 3).  
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0.754.00.40.4
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表 1. 所有实验采用的 MS 方法参数 表 2. 每种 SPD 方法的最大离子注入时间

类别 属性 设置

方法设置 应用模式 肽

离子源
正离子 (V) 1,900

离子传输管温度 (℃ ) 275

MS 整体设置
先进峰检测 是

默认电荷价态 2

Orbitrap 分析器
全扫描

扫描范围 (m/z) 380–980

Orbitrap 分辨率 240000

最大离子注入时间 (ms) 5

RF lens (%) 40

AGC target (%) 500

Astral 分析器
DIA MS2 扫描

扫描范围 (m/z) 380–980

隔离窗口 (m/z) 2

窗口重叠 (m/z) 0

窗口分布优化 开启

扫描事件数量 299

HCD 碰撞能量 (%) 25

检测器类型 Astral

最大离子注入时间 (ms)
根据实验要
求设置

AGC target (%) 500

Loop control 时间

Loop time (s) 0.6

SPD 方法 最大离子注入时间

180 SPD 3.5 ms

60 SPD 5 ms

48 SPD 10 ms

24 SPD 7 ms

18 SPD 10 ms

14 SPD 10 ms

4 SPD 10 ms

去高丰度蛋白血浆去高丰度蛋白血浆分析

采用 High Select 高丰度蛋白去除离心柱去除人血浆样本中

的前 14 种高丰度蛋白质。用 Thermo Scientific™ Savant™ 

SpeedVac™ 浓缩仪干燥样品，然后用 EasyPep 裂解缓冲液重

溶，并根据制造商的方案用 EasyPep MS 样本制备试剂盒进行

处理。

采用 18 SPD 方法（共 80 分钟）评估去高丰度蛋白血浆蛋白质

组覆盖的深度。每个样品重复采集三次（如图 3 所示）。

最高通量 
最大深度

图 3. 18 SPD 方法详情，包括上样、梯度、清洗和平衡时间，总运行时间为 80 分钟。

18 SPD 方法（直接进样），1 µg 上样 µPAC 
Neo 110 cm 色谱柱

时间
分钟

持续时间
分钟

停止运行

色谱柱平衡

色谱柱清洗

%B
流速

µL/min



180 SPD 48 SPD 18 SPD

8 30 80

40 150 400

36 10 4

2.54.00.00.0

2.58.00.20.2

2.520.03.84.0

2.535.01.85.8

2.599.00.46.2

2.599.00.56.7

1.06.00.00.0

1.06.00.40.4

1.022.510.010.4

1.045.05.015.4

1.099.01.016.4

1.099.05.622.0

0.754.00.00.0

0.754.00.40.4

0.7522.547.047.4

0.7545.013.060.4

0.7599.04.564.9

0.7599.01.666.5

1.34.00.00.0

1.34.00.50.5

0.88.00.10.6

0.822.513.313.9

0.835.06.920.8

2.055.00.421.2

2.099.00.721.9

2.099.00.722.6

0.35.00.00.0

0.325.055.055.0

0.335.010.065.0

0.399.05.070.0

0.399.010.080.0

图 4. 采用多种方法评估 Seer 单个血浆组分的高通量分析和覆盖深度间的平衡。

图 5. 采用两种方法评估 Seer 混合血浆组分的中等通量和覆盖深度间的平衡。

富集和分级血浆样本富集和分级血浆样本分析

Seer Proteograph 产品套件旨在采用一组具有不同物理化学性

质的五种专利纳米粒子 (NP) 解决血浆中的动态范围限制问题。

Proteograph 可以在宽动态范围的蛋白质组内对血浆蛋白质进行

采样，产生的五个血浆组分可用于 LC-MS 分析。

根据制造商的方案，使用 Seer SP100 自动化仪器，用 

Proteograph 检测试剂盒制备人血浆样本。使用多种不同的 LC-

MS 方法进行通量（从高到中等）和最大分析深度的评估。 

通过分析 Seer Proteograph 产品套件生成的五个单独组分，可

以对血浆进行最有深度的分析。针对以此方式生成的样本，我

们还对通量和蛋白质组覆盖的深度进行了评估（如图 4 所示）。

除了单独分析五个组分之外，还将组分进行混合，用于单次进

样 LC-MS 分析，从而进一步评估通量和蛋白质组覆盖深度（如

图 5 所示）。

最高通量 

最高通量 

最大深度

最大深度

180 SPD 方法（捕获 / 洗脱），500 ng 
上样 EASY-Spray PepMap 色谱柱

48 SPD 方法（直接进样），500 ng 
上样 µPAC Neo 色谱柱

60 SPD 方法（捕获 / 洗脱），500 ng 上样 
EASY-Spray PepMap 15 cm 色谱柱

18 SPD 方法（直接进样），1 µg 上样 
µPAC Neo 色谱柱

14 SPD 方法（直接进样），2 µg 上样 
EASY-Spray PepMap Neo 75 cm 色谱柱  
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24 小时内的血浆样本数量

总时间，分钟



数据处理参数

使用 Proteome Discoverer 软件 3.1 版进行数据处理（如图 6 所

示）。CHIMERYS 节点中，使用人类蛋白质数据库 FASTA 文件

（从 uniprot 下载，Tx ID 9606），并且使用 Inferys 预测模型 3.0 

版进行 CHIMERYS 搜索。甲硫氨酸氧化和半胱氨酸烷基化分别

设置为动态和固定修饰。设置胰蛋白酶，每条肽段最多有 2 个

漏切位点。

结果和讨论

未除高丰度蛋白血浆

由于样本制备过程中不包括高丰度去除或富集步骤，因此未除

高丰度蛋白血浆能实现最高的通量。相较于其他样本制备方法，

高丰度蛋白质的存在限制了蛋白组覆盖的深度。

然而，由于 Orbitrap Astral 质谱仪的高灵敏度高扫描速度，短 

LC 梯度和长 LC 梯度的未去除高丰度蛋白血浆的蛋白质组覆盖

深度均超过了目前为止公布的数据 3-5 为上标（如图 7 所示）。
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超过了目前为止公布的数据 6 为上标（如图 8 所示）。

Data processing parameters
Proteome Discoverer software, version 3.1, was used for data 

processing (Figure 6). The CHIMERYS node was used with 

Human FASTA files selected as the protein database of choice 

(downloaded from uniport Tx ID 9606) and Inferys prediction 

model version 3.0 was used for the CHIMERYS search. Oxidation 

of methionine and carbamidomethylation of cysteine were 

selected as dynamic and static modifications respectively. Trypsin 

was the enzyme of choice with a maximum number of 2 missed 

cleavage sites per peptide.

Results and discussion
Neat plasma
Neat plasma offers the highest throughput given there is no 

depletion or enrichment steps involved in sample preparation. 

The presence of abundant proteins limits the depth of proteome 

coverage compared to the other sample preparation methods. 

However, due to the sensitivity and speed of the Orbitrap Astral 

mass spectrometer, the proteome coverage for neat plasma 

for both short and long LC gradients surpasses the current 

published data to date3-5 (Figure 7).

Depleted plasma
The depleted plasma sample preparation method offers 

moderate throughput taking the depletion step into account. 

For the plasma sample prepared in this manner, we employed a 

long gradient method (24 SPD method) to evaluate the depth of 

proteome coverage. 

The proteome coverage increased by ~2x compared to neat 

plasma when using methods designed for greater depth of 

coverage than the method for high throughput. The sensitivity 

and the speed of the Orbitrap Astral mass spectrometer provided 

proteome coverage for depleted plasma that surpassed the 

current published data to date6 (Figure 8).
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Figure 6. Proteome Discoverer 3.1 software powered by Ardia with CHIMERYS intelligent search algorithm by MSAID 

Figure 7. The high throughput method of 180 SPD delivered a depth of coverage of 643 protein groups, substantially higher than what is 
currently reported in the literature3 under similar conditions. By running a longer gradient using the 24 SPD method, 1137 protein groups were 
identified, also, higher than what is reported in the literature to date4,5.
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图 6. Proteome Discoverer 3.1 软件由 Ardia 提供支持，采用 MSAID 的 CHIMERYS 智能搜索算法。

图 7. 180 SPD 高通量方法实现 643 个蛋白质组鉴定的蛋白组覆盖深度，远远高于类似条件下文献 3 中报告的覆盖深度。使用 24 SPD 方法运行更长

的梯度，可以鉴定 1,137 个蛋白质组，也高于目前为止文献中报告的数据 4,5。
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published data to date3-5 (Figure 7).
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Figure 7. The high throughput method of 180 SPD delivered a depth of coverage of 643 protein groups, substantially higher than what is 
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identified, also, higher than what is reported in the literature to date4,5.
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Figure 8. For depleted plasma, a longer gradient using a 18 SPD 
method was employed for greater depth of coverage, resulting in 
2,702 protein groups being identified, 1.5 times more than currently 
reported under similar conditions6. 
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undertake capillary flow to tap into the robustness the setup 

affords, while others prefer to work in the nanoflow space to take 

advantage of the sensitivity. In our capillary flow experiments, 

we were able to identify 3,104 protein groups (individual fraction 

analysis) at 36 SPD throughput, while 3,285 protein groups 

(pooled fractions, single shot) were identified with nanoflow at 

60 SPD throughput. Comparing the throughput and depth of 

coverage of the individual fractions and the pooled fractions, the 

numbers of proteins identified surpassed those reported in the 

literature (Figure 9). 

3104

4540

6341

3285

5036

0

1000

2000

3000

4000

5000

6000

7000

500 ng
500 ng

2 µg

1 µg

500 ng

7

Figure 8. For depleted plasma, a longer gradient using a 18 SPD 
method was employed for greater depth of coverage, resulting in 
2,702 protein groups being identified, 1.5 times more than currently 
reported under similar conditions6. 
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undertake capillary flow to tap into the robustness the setup 

affords, while others prefer to work in the nanoflow space to take 

advantage of the sensitivity. In our capillary flow experiments, 

we were able to identify 3,104 protein groups (individual fraction 

analysis) at 36 SPD throughput, while 3,285 protein groups 

(pooled fractions, single shot) were identified with nanoflow at 

60 SPD throughput. Comparing the throughput and depth of 

coverage of the individual fractions and the pooled fractions, the 

numbers of proteins identified surpassed those reported in the 

literature (Figure 9). 
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Seer 富集血浆组分

评估 Proteograph 生成的各个组分的通量和覆盖深度。同时，

混合所有组分，使通量最大化并评估覆盖深度。对于单个组分

分析，SPD 方法 / 时间指的是每个组分，因此 180 SPD 方法指

的是 36 份血浆样本，每份血浆样本由 5 个组分构成。

血浆分析的方法因用户而异。一些用户使用毛细管流速，可以

提高分析的稳健性，而另一些用户更喜欢使用高灵敏度的纳流

分析。使用毛细管流速分析时，36 SPD 通量下可以鉴定 3,104 

个蛋白质组（单个组分分析），而使用纳流分析时， 60 SPD 

通量下可以鉴定 3,285 个蛋白质组（混合组分，单次进样）。

对比单个组分和混合组分的通量和覆盖深度，所鉴定的蛋白质

数量超过文献中报告的数量（如图 9 所示）。

图 8. 对于去高丰度蛋白血浆，使用 18 SPD 方法运行更长的梯度，可

以增加覆盖深度，鉴定的蛋白质组数量可达 2,702 个，比目前为止在类

似条件下报告的数量多 1.5 倍 6。
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色谱柱，15 cm

EASY-Spray PepMap 
Neo  色谱柱 75 cm

180 SPD（共 8 分钟） 48 SPD（共 30 分钟） 18 SPD（共 80 分钟） 60 SPD 方法（共 24 分钟） 14 SPD（共 107 分钟）

5 个组分单独分析 混合组分
最高通量 最高通量

最大深度 最大深度

毛细管流速
2.5µL/min

纳流 
0.8 µL/分钟

图 9. Orbitrap Astral 质谱仪获得的 Seer 富集血浆样本结果。评估单个组分和混合组分的蛋白质组覆盖度和通量。
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综述

未去除高丰度血浆面临着动态范围的问题，蛋白组覆盖度比去

除了高丰度的血浆要低。采用 Seer 方法富集 / 分级可以实现更

深入的分析，同时满足对高通量的需求。

与目前的质谱仪相比，无论选择何种样本制备方法进行血浆蛋

白质组学分析，Orbitrap Astral 质谱仪都能实现最高的蛋白质组

覆盖度和最大的通量 3-6 为上标（如图 10 所示）。
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图 10. Orbitrap Astral 质谱仪获取的血浆蛋白组结果汇总

参考文献

1. Schiess, R. et al. Targeted proteomic strategy for clinical 

biomarker discovery, Molecular Oncology, 2009, 3(1).

2. Shammel Baker, E. et al. Mass spectrometry for translational 

proteomics: progress and clinical implications, Genome 

Medicine, 2012, 4(63).

3. Mc Ardle A. et al. Standardized workflow for precise mid- 

and high-throughput proteomics of blood biofluids, Clinical 

Chemistry 2022, 68(3), 450–460.

4. Geyer, E. P. et al. High-resolution serum proteome trajectories 

in COVID-19 reveal patient-specific seroconversion, EMBO 

Mol Med, 2021, 13:e14167.

5. Viode, A. et al. A simple, time- and cost-effective, high-

throughput depletion strategy for deep plasma proteomics, 

Science Advances, 2023, 9(13), eadf9717.

6. Cao, X. et al. Evaluation of spin columns for human plasma 

depletion to facilitate MS-based proteomics analysis of 

plasma, J. Proteome Res. 2021, 20(9), 4610–4620.

7. Ferdosi, S. et al. Engineered nanoparticles enable deep 

proteomics studies at scale by leveraging tunable nano–bio 

interactions, PNAS, 2022, 119 (11).

赛默飞色谱

与质谱中国

赛默飞

官方微信


