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Analyse d'échantillons sanguins : Pourquoi choisir entre métabolomique et lipidomique ?

La quéte d'une extraction tout-en-un, rapide et monophasique.

Marine Valleix!, Delphine Centeno?, Stephanie Durand?, Estelle Pujos-Guillot*

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

/ Demande : Proposition : CONTEXTE Problématique :

Analyse globale d'échantillons sanguins 2 protocoles distincts Et si on mettait
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Focus lipides apolaires
Protocole « lipidomique » [1]
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a 1:4 (viv) — | _ | Contrbles qualité Méthode métabolomique : ,
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; 1 Vortex manuel - Pools dilués (parameéetres XCMS : Gaussian Bandwidth 5 puis 2)

A:H,00,1% FA
B:ACNO,1% FA
Débit : 0,4mL/min
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<“—: Filtres qualités :
Aux extrémités du run (temps de rétention)
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2. Attente . - Présents dans les blancs, absents dans les pools
30 min -20°C Echantillons CV 100l
Echantillons Solvants min - n = 5 par condition HSS T3 150 x 2,Tmm 1,8um - CV pool > 30% et P <1
- Plasma T°C Colonne : 30°C S | a4 éclhantillon
4 - Corrélation avec les pools
- oerum - Isopropanol (1 3 Centrif : 4. Séchage au Volume d'injection : 5 ulL "
décongelés a - M (2:2) - Lentriiugation Genevac 3 Correction de |'effet batch

20 min 4°C 13 000 rpm

température - 12 M (3:1) d |
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Annotation : Matching avec des banques de
données internes (BIH), HMDB et LipidMaps /

1 match = m/z £ 5 ppm, si disponible Tr = 0,3 sec

’ . Ext.n.actlon globale dU plasma, -”"122 COm ment SO nt ré pa rtis es réplicas d’analyse ? ) ' Ext.n.a\ction globale dU sérum, .IM'22
représentation de chaque condition apres corrections des pools et des blancs (PLS-DA) B 31 , . représentation de chaque condition apres correction des pools et des blancs (PLS-DA) M im31
\ L Est-ce qu'une condition semble plus A g
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0 Un solvant est-il plus performant dans |'extraction commune des 1)
R2X[11 = 0.299 R2X[21 = 0.106 Ellipse: Hotelling's T2 (95%) , . .. . . R2X[1] = 0.199 R2x[2] = 0.209 Ellipse: Hotelling's T2 (95%)
gammes de masse « métabolomique » et « lipidomique » classique ?
Extraction du plasma par les 4 conditions de solvants, nombre d’ions extraits selon différentes gammes de masses Extraction du sérum par les 4 conditions de solvants, nombre d'ions extraits selon différentes gammes de masses
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Quels ions sont communs aux conditions, mlszt;,@;m m7/m+at;2;m Quels ions sont communs aux conditions,
—_ Z .
\/ et combien sont annotables ? Tr+ 0,3 sec Tr + 0,3 sec et combien sont annotables ? \/
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Le methanol ressort comme le meilleur compromis entre répétabilite et CONCLUSIONS ET PERSPECTIVES Le choix d'une méthode de préparation d'échantillon satisfaisant

extractlo: des petites et moyennes mgsses.daonslle, plas.m.a et le sérum, . les besoins en métabolomique et lipidomique ne peut pas étre
cela confirme que pour la métabolomique il ait été choisi comme solvant de routine. uniguement évaluée par un protocole MS métabolomique.

Le mélange Isopropanol : Méthanol a 2:2 (v:v) extrait un nombre d'ion équivalent aux autres,
mais sur toute la gamme de masse. Les métabolites cherchés en routine sont extraits,
et de nouveaux ions originaux de plus faible et plus haute masse sont annotés. <

Une analyse avec un protocole MS optimisé pour la lipidomique
viendra compléter ce choix.
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