
With	
  a	
  .group	
  file	
  open	
  use	
  	
  the	
  side	
  bar	
  menu	
  Export>	
  mzIDentML	
  or	
  from	
  the	
  File	
  	
  menu	
  
File>	
  Export>mzIDentML	
  to	
  export	
  the	
  results	
  in	
  mzIDentML	
  format.	
  	
  



If	
  your	
  data	
  file(s)	
  used	
  in	
  the	
  ProteinPilot	
  search	
  was	
  WIFF	
  use	
  the	
  side	
  bar	
  menu	
  Export	
  
MGF	
  Peaklist(s)	
  or	
  the	
  File>Export>MGF	
  Peaklist(s)	
  opGon	
  to	
  export	
  MGF	
  files.	
  	
  



•  Note:	
  MGF	
  files	
  resulGng	
  from	
  TOFTOF	
  data	
  
will	
  not	
  contain	
  the	
  necessary	
  informaGon	
  to	
  
associate	
  TOFTOF	
  peak	
  list	
  informaGon	
  to	
  
idenGficaGons	
  in	
  mzIDentML	
  files.	
  Thus	
  it	
  is	
  
not	
  necessary	
  to	
  provide	
  TOFTOF	
  MGF	
  files	
  
to	
  PRIDE	
  for	
  the	
  purpose	
  of	
  linking	
  spectra	
  to	
  
idenGficaGons	
  in	
  mzIDentML.	
  Only	
  ParGal	
  
submission	
  is	
  supported	
  for	
  TOFTOF	
  data.	
  	
  


