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LProline
Formula:  C5H9NO2    Mass:  115.063  Std.RT:  575.4  Ion:  NEG
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glutathione
Formula:  C10H17N3O6S    Mass:  307.084  Std.RT:  NA  Ion:  NEG
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(R)2Hydroxyglutarate
Formula:  C5H8O5    Mass:  148.037  Std.RT:  606  Ion:  NEG
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Succinate
Formula:  C4H6O4    Mass:  118.027  Std.RT:  604.2  Ion:  NEG

UL +1 +2 +3 +4

G1

560 600 640

0
20

00
0

40
00

0
60

00
0

Blank

540 580 620 660

0
50

00
00

10
00

00
0

15
00

00
0

CMM_labelled

560 600 640

0
50

00
00

10
00

00
0

15
00

00
0 CMM

560 600 640

0e
+

00
2e

+
07

4e
+

07
6e

+
07

Proline_labelled

560 600 640
0e

+
00

1e
+

07
2e

+
07

3e
+

07
4e

+
07

5e
+

07

Proline

560 600 640

0e
+

00
2e

+
06

4e
+

06
6e

+
06

8e
+

06

SpentCMM_labelled

560 600 640

0e
+

00
1e

+
06

2e
+

06
3e

+
06

4e
+

06
5e

+
06

6e
+

06
7e

+
06 SpentCMM

%
 a

re
a 

un
de

r 
pe

ak

Blan
k1

Blan
k2

CM
M

_la
be

lle
d1

CM
M

1

Pro
lin

e_
lab

ell
ed

1

Pro
lin

e_
lab

ell
ed

2

Pro
lin

e_
lab

ell
ed

3

Pro
lin

e1

Pro
lin

e2

Pro
lin

e3

Spe
nt

CM
M

_la
be

lle
d1

Spe
nt

CM
M

1

Ratio

0.
0

0.
2

0.
4

0.
6

0.
8

1.
0

m
ea

n 
pe

ak
 a

re
a

Blan
k

CM
M

_la
be

lle
d

CM
M

Pro
lin

e_
lab

ell
ed

Pro
lin

e

Spe
nt

CM
M

_la
be

lle
d

Spe
nt

CM
M

Trend plot

0e
+

00
1e

+
08

2e
+

08
3e

+
08

4e
+

08
5e

+
08

m
ea

n 
pe

ak
 a

re
a

Blan
k

CM
M

_la
be

lle
d

CM
M

Pro
lin

e_
lab

ell
ed

Pro
lin

e

Spe
nt

CM
M

_la
be

lle
d

Spe
nt

CM
M

Trend of  0  C  labelled isotopomer

0.
0e

+
00

1.
0e

+
08

2.
0e

+
08

3.
0e

+
08

%
 r

el
at

iv
e 

la
be

lli
ng

Blan
k

CM
M

_la
be

lle
d

CM
M

Pro
lin

e_
lab

ell
ed

Pro
lin

e

Spe
nt

CM
M

_la
be

lle
d

Spe
nt

CM
M

Relative labelling pattern

0
20

40
60

80
10

0



Trypanothione disulfide
Formula:  C27H47N9O10S2    Mass:  721.289  Std.RT:  NA  Ion:  NEG
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