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Challenge autour d’un développement d’'une méthode de quantification large échelle

Charlotte Joly, Laura Collon, Stéphanie Durand, Estelle Pujos-Guillot

Université Clermont Auvergne, INRAE, UNH, Plateforme d’Exploration du Métabolisme, MetaboHUB Clermont, Clermont-Ferrand, France

L'enjeu aujourd'hui en métabolomique non ciblée, dans les domaines de la santé et nutrition, est de découvrir de potentiels biomarqueurs de pathologie ou état nutritionnel. Afin de les valider et comparer les
études menées entre elles, une grande importance est donnée a la quantification absolue de ces métabolites. Une combinaison de biomarqueurs peut donner une plus grande robustesse et spécificité qu'un
biomarqueur unique, aussi le challenge actuel est de développer une méthode de quantification large échelle de plusieurs dizaines/centaines de composés d'intérét.

Il existe de nombreux paramétres de validation selon les deux principaux référentiels, EMA (European Medecines Agency) et FDA (Food and Drug Administration) en bionanalyse : exactitude, précision, courbes
d'étalonnage, LOQ, LOD, stabilité de I'analyte a doser, rendement d'extraction, effet matrice, codts, robustesse...Les recommandations a suivre sont similaires mais non identiques aussi comment évaluer et la
qualité et fiabilité des essais en métabolomique ciblée ??
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4 CONCLUSION N

Ces travaux ont nécessité |'optimisation de 193 standards, 103 composés sont retenus selon les critéres qualités cités ci-dessus. L'étape suivante est de transférer la méthode de quantification large échelle au sein
des laboratoires partenaires pour organiser un essai interlaboratoire. L'objectif suivant sera de s'intercomparer et d'évaluer la qualité de cette nouvelle méthode ciblée. Une réflexion commune entre les partenaires
sera menée afin de concevoir I'essai interlaboratoire qui couvrira les parties analytiques et traitement des données. A ce jour il est difficile de suivre les référentiels reconnus FDA et EMA pour des développements
de quantification large échelle, le groupe MAP/UK (UK consortium on Metabolic Phenotyping) propose des niveaux de validation selon le nombre de métabolites a quantifier (Sarmad et al., 2023) qui seront des
Qerspectives intéressantes. /
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