Sample Name: Studenten MI pH9

Acq. Operator : SYSTEM Seq. Line : 3
Acq. Instrument : G-2311 Location : 3
Injection Date : 18.12.2018 15:42:36 Inj

Different Inj Volume from Sample Entry! Actual Inj Volume : 15.000 pl

Method : C:\Chem32\1\Data\Ak_405nm\sfbsnap 2018-12-18 15-15-19\NODAGA-NCS-Ak.M (
Sequence Method)

Last changed : 17.12.2018 15:08:48 by SYSTEM

Method Info : BioSep-SEC-s3000
100% PBS mit 5 mM EDTA
1,5 ml/min

DAD1 C, Sig=280,4 Ref=off (Ak_405nm\sfbsnap 2018-12-18 15-15-19\003-0301.D)

mAU 8
60-] DerPeak bei 5,6 Minuten ist vermutlich ein
7 Aggregat des Proteins.
50
40
30
20
10 *;
0-
10
T T I I I I I T T .
2 4 6 8 10 min
DAD1 E, Sig=405,4 Ref=off (Ak_405nm\sfbsnap 2018-12-18 15-15-19\003-0301.D)
mAU >
Durch unsere Modifikation taucht nun bei 405 nm ein Signal
20 auf. Wir haben festgestellt, dass bei einer Retentionszeit von
175 knapp 6 Minuten unser BSA kommt (das modifizierte BSA
' kommt ebenfalls bei der gleichen Zeit, da die Modifikation im
15 Vergleich zur GesamtgroBe des Proteins kaum etwas
125 ausmacht). Da der Peak bei 8,5 Minuten ebenfalls bei 405 nm %
' detektierbar ist, handelt es sich hierbei um den freien, <
10 ungebundenen Chelator - miisste man eigentlich durch einen @
75 eigenen Lauf mit purem Chelator beweisen. Diesen freien
’ Chelator musste man durch die Aufreinigung mit den
5 I~ Filterrshrechen wegreinigen kénnen.
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Sorted By : Signal
Multiplier : 1.0000
Dilution : 1.0000

Do not use Multiplier & Dilution Factor with ISTDs

Signal 1: DAD1 C, Sig=280,4 Ref=off

Peak RetTime Type Width Area Height Area
# [min] [min] [mAU*s] [mAU] %

1 5.567 BV E 0.3465 170.40849 7.34864  5.3916
2 6.09 VB R 0.4910 2506.39966 71.49758 79.3002
3 8.440 BBA 0.3708 483.83795 17.16958 15.3082

Totals : 3160.64610 96.01580
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