
I-1 - standard IAA
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Chromatogram  GC zespołu I-1:  góra - IAA-Me, środek - IBA-Me i dół mieszanina IAA-Me i IBA-Me. 
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I-3 -  MIX
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Widma masowe pików IBA-Me o czasie retencji 12.76 (widmo górne) i IAA-Me o czasie retencji 10.64 (widmo dolne) próbki  I-3 MIX 

 
 

 



Przykładowe chromatogramy i widma masowe pików odpowiednio IBA-Me, D2IAA-Me i IAA-Me 

(D2IAA-Me - deuterowany IAA, dodaje się go jako standard wewnętrzny w analizach  

ilościowych, jony fragmentacyjne większe o 2 j.m.a) 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

I-2 standard IBA

6.00 7.00 8.00 9.00 10.00 11.00 12.00 13.00 14.00 15.00 16.00 17.00 18.00 19.00
Time0

100

%

0

100

%

0

100

%

Mechamizmy17 Scan EI+ 
TIC

1.04e6
13.05

12.83
10.515.01 12.26

Mechamizmy15 Scan EI+ 
TIC

2.08e6
10.86

10.20
12.2711.77

13.23

Mechamizmy16 Scan EI+ 
TIC

3.85e6
10.90

10.20

17.04

14.22

I-2 standard IAA
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