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概要

Agilent 8890 GC/5977 MSD システムを用いて、イチゴ中の農薬をスクリーニングしました。機器の構
成、運転条件、サンプル前処理、ソフトウェアワークフローを適切に選択することにより、複雑なマトリッ
クス中の農薬を確実に同定することができます。食品中の農薬検出用に最適化するため、パルスドスプ
リットレス注入、ミッドカラムバックフラッシュ、不活性エクストラクタ EI イオン源、農薬と環境汚染物質
のデータベース、リテンションタイムロッキングを用いました。すべての分析は、2 つのステップで完了し
ます。このアプリケーションノートでは、Agilent MassHunter Unknowns Analysis ソフトウェアを用
いてサンプルをスクリーニングするワークフローの 1 つ目のステップを説明します。このソフトウェアは、
自動デコンボリューションおよびライブラリ検索機能を備えており、任意の農薬または他の対象化学物
質を同定することができます。イチゴのサンプルは地域の食料品店で購入し、メソッドの機能を実証する
ために用いました。 

デコンボリュートしたスペクトルの 
ライブラリ検索によるイチゴ中の農薬の 
許容レベルでの GC/MSD スクリーニング
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はじめに

食品供給における微量の農薬と環境汚染は、
依然として世界各国の関心事項となっており、
より高速で信頼性の高い分析メソッドの需要
が高まっています。課題の 1 つは、複雑な食
品マトリックス中の数百種類に及ぶ農薬、多
環芳香族炭化水素（PAH）や他のターゲット
物質を検索できる技術を見つけることです。多
くのメソッドは、食品中で一般的に見つけられ
る特定の化合物のリストを対象としています。
これらのメソッドは非常に効果的ですが、明確
にターゲットとなってない残留物を見落とす可
能性があります。

紹介する手法は、複数ステップの手法によっ
てできるだけ多くの対象化合物を見つけるこ
とを目的としています。1 つ目のステップで
は、1,000 種類以上の化合物が含まれる農
薬および環境汚染のライブラリにリテンション
タイムロッキングした GC/MSD システムを用
いて、サンプルの質量スペクトルスキャンデー
タを取り込みます。その後、効率的な自動化
デコンボリューションおよびライブラ検索を備
え た Agilent MassHunter Quantitative 10 
Unknowns Analysis ソフトウェアでスキャン
データを処理します。ライブラリ検索のために
スキャンデータを処理する従来の手法は、ベー
スライン減算したピークの頂点スペクトルと
基準スペクトルとの比較に依存していました。
この従来法は、ピークに対してクロマトグラ
フィー的な干渉がない場合は適切に機能しま
す。しかし、食品サンプルには処理プロセスを
妨げる可能性がある高濃度のマトリックス化
合物が含まれていることが多く、成分の同定
が困難になります。

スペクトルのデコンボリューションは、共溶出
する化合物のイオンを分析対象物のスペクト
ラムから除去するために、長い間使用されて
きたソフトウェア手法です。デコンボリューショ
ンでは、イオンクロマトグラムがスキャン範囲
内のすべての質量で抽出されます。形状およ
びリテンションタイム（RT）が同じ分離ピーク
を持つイオンは、各成分にグループ化されま

す。複数の重なり合うピーク中に存在するイ
オンのレスポンスは、クロマトグラフィーインテ
グレータと同様のプロセスを用いて、各ピーク
に配分されます。その後、スペクトルが各成分
から構築されます。デコンボリューションプロ
セスにより、分析対象成分のスペクトル内の干
渉イオンが大幅に低減、または除去されます。

MassHunter Quantitative 10 Unknowns 
Analysis には、スキャンファイル内のスペクト
ルをデコンボリュートしてライブラリで成分を
検索する、優れたツールセットがあります。ラ
イブラリ一致スコアの高いピークが、ヒットの
可能性があるものとして調査されます。ライブ
ラリに RT または保持インデックス（RI）情報
が含まれている場合、検索結果をフィルタリン
グしたり、化合物が存在するという精度の向
上に使用できます。一般的に、ライブラリ一致
スコア（LMS）が高くなるほど、RT 一致によ
り近づくほど、化合物が存在している可能性
が大きくなります。このスクリーニングは、リテ
ンションタイムロック（RTL）条件下で収集し
た RT または RI を含むスペクトルライブラリ、
および同一タイムスケールにロックされたス
キャンデータを用いることで、最も効果的に実
行できます。RTL により、RT は通常、ライブ
ラリの RT と 0.1 分以内で一致します。この研
究では、Agilent 農薬および環境汚染 MRM 
データベース 1 と、Agilent MassHunter 
Pesticides PCDL および GC/Q-TOF のワー
クフロー 2 に、ロックされた RT を持つ 1,000 
種類以上の化合物の新しいスペクトルライ
ブラリを組み合わせました。MassHunter 
Unknowns Analysis は完全なスキャンファ
イルを数分で自動的に処理して、LMS および 
RT 一致データのレポートを作成し、その後に
化合物の存在を確認して決定します。 

デコンボリュートした成分を NIST ライブラ
リで検索することによって、さらにスクリーニ
ングを実行できます。NIST 17 ライブラリに
は、今回、多くのエントリのために使用したタ
イプの標準に準じた非極性カラムで測定され
た RI も含まれています。アルカン RI キャリブ
レーション混合物を、RT ロック農薬メソッド

で分析し、RI キャリブレーションファイルを作
成します。その後、MassHunter Unknowns 
Analysis で、デコンボリュートしたスペクトル
が NIST 17 全体で検索され、一致した LMS 
と RI の値、化合物が存在する場合は NIST 
RI の値がリスト表示されます。これは優れた
ツールですが、すべてのマトリックス成分を検
索するため、調査対象にヒットするもののリス
トが膨大な数になる可能性があります。

この手法の有用性を実証するために、カリフォ
ルニア州、クパチーノ周辺のさまざまな食料品
店でイチゴを 16 パック購入し、このメソッドで
分析しました。多くの場合、イチゴが出荷でき
る商品として順調に生育するには農薬の散布
が必要です。イチゴサンプルを QuEChERS メ
ソッドで抽出し、アセトニトリル溶媒中の抽出
物を準備しました。 

分析対象農薬の多くは性質上、分解などを起
こす活性があるため、注入口および注入技術
が最適化されていなければなりません。今回
の分析では、パルスドホットスプリットレス注
入により良好な分析結果が得られました。ア
セトニトリルは、今回使用したカラムでの GC 
へのパルスドホットスプリットレス注入に適し
た溶媒ではありません。ピーク形状不良など
の問題を防止するためには、多くの場合、溶
媒ベントメソッドのような技術が必要です。今
回のメソッドでは、低圧力損失注入口ライナを
用いてこの問題に対処します。 

分析では、注入口に関連する問題に加えて、
マトリックスに関連する問題も頻繁に生じま
す。例えば、分析後に溶出する高沸点のマト
リックスによる汚染があり、その後の分析の
ゴーストピークを回避するために長時間の焼
き出しが必要になる場合があります。最も沸
点の高い汚染物質がカラムヘッドに堆積し、カ
ラムトリミングと、リテンションタイムのシフト
によるデータ分析時間ウィンドウの調整がより
頻繁に必要になります。この問題はミッドカラ
ムバックフラッシュ構成を使用することにより
抑制できます。
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実験方法

このシステムの構成は、高マトリックス食品抽
出物中の農薬の分析時の潜在的な問題が最
小限になるように行いました。使用した重要
な手法は次のとおりです。

• ミッドカラムバックフラッシュ :  バックフ
ラッシュとは、最後のターゲット化合物
がカラムから排出された後にキャリアガ
ス流を逆流させる手法です。MS データ
の収集後、オーブンをポストランモード
で最終温度に保ち、第 1 カラムからの
キャリアガス流を逆流させます。この逆
流によって、データ収集終了時にカラム
内に存在した高沸点化合物がカラムヘッ
ドからスプリットベントラインへ運ばれ
ます。この逆流を行うのにアジレントの 
Purged Ultimate Union （PUU）を使用
します。PUU は挿入して用いるティであ
り、今回の場合は 2 つの同一の 15 m 
カラムの間に挿入します。分析中、8890 
PSD モジュールからの少量のメークアッ
プキャリアガスで接続部をスイープしま
す。バックフラッシュ中、PSD からのメー
クアップ流量が大幅に増えて、第 1 カラ
ムは逆流、第 2 カラムは MS 側に流れ
ることによって高沸点化合物を排出しま
す。この構成の場合、バックフラッシュ時
間は 1.5 分でした。

• 8890 PSD モジュール: PSD はバックフ
ラッシュアプリケーション用に最適化さ
れた 8890 ニューマティクスモジュール
です。バックフラッシュ中の高圧時、固定
リストリクタには数百 mL/min の無駄な
ガスが流れる可能性があります。PSD で
は、高圧時もユーザーが定義した設定値
（デフォルトは 3 mL/min）に保持され
るため、必要なガス流量を大幅に低減で
きます。また、PSD がミッドカラムバック
フラッシュ構成に存在する場合、パルス
スプリットレスモードのセットアップを簡
便に行えます。これは、カラム 1 とカラ
ム 2 の両方のカラム流量が、それぞれパ
ルス時間中に増加するためです。

• RTL: RTL はアジレント独自の機能で
す。ロック用化合物、今回はクロルピリ
ホスメチルを GC/MSD システムで分析
します。その後、ソフトウェアにより、ス
ペクトルライブラリまたはロック条件下
で収集された他のスペクトルデータベー
スの RT と正確に同じ RT が得られるカ
ラム流量が決定されます。このリテンショ
ンタイムロッキングにより、複数の機器
とプラットフォームにおいて、ほぼ一致す
る農薬の RT が得られ、データ解析とメ
ソッドメンテナンスが格段に容易になり
ます。正確な RT によって、スクリーニン
グプロセスにおける有用なフィルタが得
られます。

• スペクトルのデコンボリューション: 
 MassHunter Quantitative 10 Unknowns 

Analysis ソフトウェアのスペクトルのデコ
ンボリューション機能を用いることで、ラ
イブラリ一致スコアと精密な RT マッチ
機能によって高マトリックスサンプル中の
化合物を短時間で自動的に同定するこ
とができます。 

図 1 に、使用したシステム構成を示します。

図 1. Agilent 8890 GC/5977B MSD システムの構成

PSD
(ヘリウム)

Agilent 8890 GC

液体
インジェクタ

マルチモード
注入口（ヘリウム）

Agilent 5977 GC/MSD

Agilent 
J&W HP-5ms 
ウルトライナート、

15 m

Agilent 
J&W HP-5ms 
ウルトライナート、

15 m

エクストラクタ 
EI イオン源

ウルトライナート、スプリットレス注入口ライナ、部品番号 5190-2293

ウルトライナート、汎用、低圧力損失注入口ライナ、部品番号 5190-2295

図 2. パルスドスプリットレス注入で評価したライナ
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表 1 に、機器の操作パラメータを示します。
農薬（特に活性のあるもの）のカラムへの移
送を最大化するために、パルスドスプリットレ
ス注入を使用します。最初に、注入溶媒として
アセトニトリルを用いたところ、分析対象成分
のピーク形状に関する問題が生じました。ア
セトニトリルは、今回用いた半非極性カラムへ

表 1. 農薬スクリーニングでの GC/MS 条件

GC 

Agilent 8890 GC システムと高速オーブン、オートサンプラ、トレイ

注入口

マルチモード注入口

モード パルスドスプリットレス

注入パルス圧力 50 psi、0.75 分間

スプリットベントへのパージ流量 0.7 分で 50 mL/min

セプタムパージ 3.0 mL/min

セプタムパージ流量モード スイッチド

注入量 2.0 µL

注入口温度 280 ° C

キャリアガス ヘリウム

注入口ライナ アジレントの低圧力損失、ガラスウール付き

注入口ライナの部品番号 5190-2295

オーブン

初期オーブン温度 60 ° C

初期オーブン保持 1 分

昇温速度 1 40 ° C/min

最終温度 1 120 ° C

最終オーブン保持 1 0 分

昇温速度 2 5 ° C/min

最終温度 2 310 ° C

最終オーブン保持 2 3.0 分

合計分析時間 43.5 分

ポストラン時間 1.5 分

平衡化時間 0.25 分

カラム 1

タイプ
Agilent J&W HP-5ms ウルトライナート（p/n 
19091S-431UI）

長さ 15 m

内径 0.25 mm

膜厚 0.25 µm

コントロールモード 定流量

流量 1.395 mL/min

注入口接続 スプリット/スプリットレス

出口接続 PSD (PUU)

ポストラン流量（バックフラッシュ） -12.906 mL/min

カラム 2

タイプ
Agilent J&W HP-5ms ウルトライナート（p/n 
19091S-431UI）

長さ 15 m

内径 0.25 mm

膜厚 0.25 µm

コントロールモード 定流量

流量 1.595 mL/min

注入口接続 PUU

出口接続 MSD

ポストラン流量（バックフラッシュ） 13.32 mL/min

MSD

モデル Agilent 5977 シリーズ GC/MSD

イオン源 不活性エクストラクタ

真空ポンプ パフォーマンスターボ

チューニングファイル ETUNE.U

モード スキャン

スキャン範囲 45～ 550 amu

溶媒ディレイ 4 分

EM 電圧ゲインモード 1.0

TID オン

四重極温度 150 ° C

イオン源温度 280 ° C

トランスファーライン温度 280 ° C

のスプリットレス注入での使用には問題があ
ることが知られています。Agilent 5190-2293 
シングルテーパ、ウルトライナート、スプリット
注入口ライナ（図 2 上）は、スプリットレス注
入で広く使用されており、一般的な GC 溶媒
で適切に機能します。しかし、アセトニトリル
では、パルスドスプリットレス注入により各分

析対象成分について複数のピークを生成しま
す。代わりに、Agilent 5190-2295 ウルトライ
ナート、汎用低圧力損失注入口ライナ（図 2 
下）ではこの問題がなくなることが分かったた
め、以降のすべての分析で使用しました。
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サンプル前処理
有機栽培および非有機栽培イチゴ 16 パック
を、カリフォルニア州、クパチーノの地元小売
店やファーマーズマーケットで購入しました。
イチゴを細かく刻んで凍らせ、液体窒素下で混
ぜ合わせました（最初に有機サンプルを混ぜ
合わせました）。QuEChERS サンプル前処理
法を用いて次のことを実行しました。各サンプ
ルを 10 g 計量し、50 mL 遠心分離チューブ
に入れました。2 個のセラミックホモジナイザ
を各遠心分離チューブに加えた後、10 mL の
アセトニトリル（HPLC グレード）を各チュー
ブに加えました。サンプルを振とう機で 3 分
間 1,500 ストローク/min で振とうしました。
EN メソッド 15662 QuEChERS 抽出塩パッ
ケージ（部品番号 5982-6650）を各遠心分
離チューブに加えました。サンプルを振とう
機で 3 分間 1,500 ストローク/min で振とう
した後、5 分間 5000 rpm で遠心分離しまし
た。6 mL の抽出物を QuEChERS 分散 SPE 
15 mL チューブ（一般的な果物と野菜用、部
品番号 5982-5056）に移しました。サンプル
を 3 分間 1,500 ストローク/min で振とうし
た後、5 分間 5000 rpm で遠心分離しました。
サンプル抽出物をラベル付きオートサンプラバ
イアルに移して分析しました。

結果と考察

スクリーニングスキャンデータ:  
RTL 農薬ライブラリ
図 3 はサンプル 27 抽出物のスキャン TIC で
す。QuEChERS 抽出プロセスはイチゴからの
農薬の回収に効果的ですが、図 3 に示すよう
に多くのマトリックス化合物が残ったままです。

抽 出 物 27 の ス キ ャ ン フ ァ イ ル を 
MassHunter Unknowns Analysis を用い
て分析し、デコンボリューションされた成分を 
RTL 農薬ライブラリで検索しました。図 4 に、
作成されたレポートを示します。このレポー
トは任意の列で並び替えが可能で、ここでは 
LMS の降順で並び替えて示しています。例え

ば、4 番目のエントリであるフルジオキソニル
は、LMS（90.7）が高く、その RT が RTL ライ
ブラリの RT の 0.08 分以内に入るため、存在
する可能性が高いと言えます。 

Acquisition time (min)

C
o

u
n

ts

6 8 10 12 14 16 18 20 22 24 26 28 30 32 34 36 38 40 42

図 3. サンプル番号 27 の抽出物のトータルイオンクロマトグラム（TIC）

図 4. RTL 農薬ライブラリでのサンプル 27 の検索結果
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図 5 に、抽出物 27 の TIC の一部を示します。
緑色は同定された成分で、赤色はフルジオキ
ソニルの成分です。TIC から、フルジオキソニ
ルと共溶出するマトリックス干渉の量が非常に
大きいことが分かります。 

図 6 に、MassHunter Unknowns Analysis 
でヒットしたもの、この場合はフルジオキソニ
ルを検査した場合に表示される情報を示しま
す。図 6A は、化合物のプロファイルと、ソフト
ウェアによってスペクトルの一部として識別さ
れたイオンの EIC とを重ね合わせて表示した
ものです。すべての EIC の形状と RT が類似
しているかを見るために重ね表示を確認しま
す。この場合は類似しています。図 6B のスペ
クトルは、ピークの成分プロファイルにわたっ
ての生スペクトルの平均です。これは共溶出
する化合物からの干渉イオンの程度を示すこ
とを目的としています。このスペクトルは、図 
5 の TIC で示唆された多数の干渉を裏付けて
います。 
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図 5. サンプル 27 の抽出物（黒色のトレース）、同定された各成分（緑色のトレース）、フルジオキソニル成分 
（赤色のトレース）の TIC 

図 6. MassHunter Unknowns Analysis による、抽出物 27 でのフルジオキソニルの同定
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図 6C に、フルジオキソニルの RT で見つかっ
た成分のデコンボリュートしたスペクトルと、
ライブラリリファレンススペクトルを反転させ
たものを比較して示します。デコンボリュー
ションプロセスにより、干渉イオンを除去して、
90.7 の高品質 LMS が得られました。

定量の対象化合物のリストを作成するために、
MassHunter Unknowns Analysis で見 つ
かったすべてのヒットについて検索プロセスを
繰り返し実行しました。LMS、RT 一致、特定
化合物の関連の程度など、複数の要素を考慮
して、リストに加える化合物を決定しました。
ベースピーク面積の項目も、リストに挙がった
ヒットの相対的なレスポンスの大きさを示すの
に有用です。一般的に、LMS スコアが 65 未
満の化合物は、関心度が高い化合物でない限
り、無視されます。 

LMS が最低限のヒットの検査について説明
すると、フルジオキソニルは、サンプル抽出物 
11 にはサンプル 27 よりも大幅に少ないレベ
ルで存在しています。図 7 に、MassHunter 
Unknowns Analysis に表示されたヒットのス
ペクトル情報を示します。成分プロファイルを

除いて、EIC の S/N 比の影響をより明確に示
しました。このヒットは、スペクトル照合のみ
だけであれば、おそらく排除されます。しかし、
4 個の主要なイオンのうち 3 個はほぼ適切な
比で存在し、RT が RTL ライブラリ内の RT の 
0.087 分以内に存在するため、このヒットは
定量対象の化合物リストに加える価値があり
ます。

スクリーニングスキャンデータ:  
NIST 17 ライブラリ
1,000 種類以上の化合物の RTL ライブラリ
は、RT 一致がきわめて良好で検査対象のヒッ
ト数が限られるため、スクリーニングに有用で
す。しかし、新しいサプライヤを評価する場合
など、より広い範囲のスクリーニングが望まれ
る場合があります。 

MassHunter Unknowns Analysis は、
260,000 以上のスペクトルを含む NIST 17 
ライブラリに対してデコンボリュートした化合
物を検索するために使用することもできます。
NIST 17 には、ここで多くのエントリについて
使用したタイプの標準に準ずる非極性カラム
において、実験的に測定された RI が含まれ

ています。アルカン RI キャリブレーション混合
物を、RTL 農薬メソッドで分析し、RI キャリブ
レーションファイルを作成しました。その後、
MassHunter Unknowns Analysis で、デコ
ンボリュートしたスペクトルが NIST 17 全体
で検索され、一致した化合物の LMS と RI の
値と、存在する場合は NIST RI の値がリスト
表示されます。これは非常に優れたツールで
すが、すべてのマトリックス成分を検索するた
め、検査対象のヒットリストが膨大な数になる
可能性があります。例えば、抽出物 27 のス
クリーニングでは LMS 値が >65 のヒットが 
400 を超えました。

図 7. MassHunter Unknowns Analysis による、抽出物 11 でのフルジオキソニルの同定
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図 8 に、抽出物 27 についての NIST 17 から
のスクリーニング結果の一部を示します。成分
の RI は、炭化水素 RI キャリブレーションを用
いて計算しました。ライブラリ RI は、NIST エ
ントリから取得しました。これは、準標準非極
性相での実験的な RI（利用できる場合）、ま
たは分子パラメータから計算した理論値のい
ずれかです。予測 RI 値の誤差は非常に大き
い可能性があるため、後者の有用性は限定的
です。 

NIST 17 結果のレビューでは、LMS とデル
タ RI 値を考慮する必要があります。LMS が
高く、RI におけるデルタ RI の割合が小さく、
NIST RI が実験によって求められたタイプの
ものである場合は、その化合物が存在する確
かな根拠になります。

NIST 17 スクリーニングは複数の目的を果た
すことができます。

• RTL 農薬ライブラリスクリーニングに 
よって発見した化合物の同定の確認

• LMS 値に疑問の余地がある RTL  
スクリーニングヒットの代替の同定の 
発見

• RTL スクリーニングにないが、関連する
可能性がある化学物質の同定

図 8 では、フルジオキソニルが高い LMS 値
（89.9）を示し、2,100 以上という RI と比較
してデルタ RI 値（実験タイプ）がわずか –12 
と小さいことから、RTL 農薬スクリーニングに
よって発見された同定を裏付けるものとなっ
ています。

図 4 に、RTL 農薬スクリーニングの結果を
示していますが、下から 5 番目のエントリの
フェノブカルブは LMS 値（57.4）と RT 一致
（–0.1625 分）の両方が不十分であることが
分かります。これらの結果に基づき、フェノブ
カルブは報告されません。これと同じ成分を 
NIST 17 で検索すると、図 9 に青色で強調
表示されているように、明らかなマトリックス
成分に適合する高品質な一致が見つかりまし
た。LMS（93.2）とデルタ RI（15）の両方が、
このヒットが正しいことを強く示唆しています。

図 8. NIST 17 ライブラリに対するサンプル 27 の検索結果リストの一部

図 9. NIST 17 ライブラリに対するサンプル 27 の検索結果リストの一部

RTL スクリーニングにはないが関係する可能
性がある化学物質の同定の例として、抽出物 
13 中の (Z)-13-ドコセンアミドのヒットがあり
ます。これは、LMS 値が 89.1 で、デルタ RI 
が約 2,700 から 158 外れていました。この化
合物は、ポリマーメーカで一般的に使用され、
危険でないと考えられているスリップ剤です。
購入したイチゴのプラスチック製の梱包材に
由来する可能性があります。

イチゴサンプルの抽出物は、スクリーニング
プロセスで見つかった農薬を定量する別の実
験 3 にも使用しました。スクリーニング結果
を定量値と比較することによって、スクリーニ
ングプロセスで同定に必要となる農薬の量を
推定しました。 
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表 2 に、イチゴ抽出物中で同定され GC で分
析可能な農薬、US EPA4、5 が定めたイチゴ中
の残留農薬の最大濃度の許容値、およびスク
リーニングによる同定に必要な量の推定値を
示します。イチゴサンプル中で見つかった農薬
はすべて、許容値以下で同定できました。

表 2. 今回のメソッドによる同定で要求される農薬の推定レベル（ppb）

  許容値 同定に要する 

化合物 ppb ppb

アゾキシストロビン 10,000 534

ビフェナゼート 1,500 500

ビフェントリン 3,000 100

ボスカリド 4,500 165

キャプタン 20,000 2,000

カルバリル 4,000 200

cis-1,2,3,6-テトラヒドロフタルイミド 25,000 500

シプロジニル 5,000 100

エトキサゾール 500 100

フェンヘキサミド 3,000 300

フロニカミド 1,500 300

フルジオキソニル 2,000 100

マラチオン 8,000 150

メタラキシル 10,000 100

ミクロブタニル 500 500

ノバルロン 500 500

ピリメタニル 3,000 100

キノキシフェン 900 100

テトラコナゾール 2,500 150

トリフロキシストロビン 1,100 150



結論

Agilent 8890 GC/5977 MSD システムによ
り、イチゴ中の農薬を同定する実用的な手
段を得られます。パルスドスプリットレス注入
が、実用的なレベルでの不活性なサンプル
移送を実現します。ミッドカラムバックフラッ
シュによって、分析時間の短縮とカラムトリミ
ング頻度の低減の両方が可能にしています。
Agilent MassHunter Unknowns Analysis 
と自動化されたデコンボリューションおよびラ
イブラリ検索ソフトウェアを用いて、スキャン
モードでサンプル抽出物を最初にスクリーニ
ングすることによって、農薬や他の対象の化学
物質を短時間で検出することができます。 

RTL の使用により、分析結果を他の機器や 
MS タイプで得られる結果と容易に比較する
ことが可能です。この GC/MSD システムで検
出した化合物は、Agilent 農薬および環境汚
染 MRM データベースを用いた GC/MS/MS 
で得た分析結果と比較できます。また、
Agilent MassHunter Quantitative Analysis 
と精密質量農薬パーソナル化合物データベー
スライブラリ（PCDL）を用いた GC/Q-TOF 
の分析結果との比較も可能です。複数のプラッ
トフォームを使用することで、食品安全性の
ニーズに対処するための強力なツールセット
を実現できます。
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