ChemoSans

La spectrométrie de masse haute-résolution

Un spectrometre de masse produit des ions en phase
gazeuse permettant de déterminer leur masse et d’obtenir
des données structurales grace a la fragmentation.

Les instruments dits a haute-résolution permettent
I'analyse fine des molécules a un niveau d’information
supplémentaire (composition atomique, formule chimique).

La plateforme s’intéresse a 3 grandes familles de
biomolécules : les lipides, les ar6mes et les protéines. Le
spectrometre de masse Fusion Orbitrap (ThermoScientific)
couplé ou non a la chromatographie liquide/gazeuse, permet
de réaliser des analyses qualitatives et quantitatives apres
extraction de ces composés.

Analyse globale des lipides d’un tissu ou d’un fluide biologique par chromatographie liquide
couplée a la spectrométrie de masse haute résolution

General work flow for global lipid analysis in biological samples using LC-HRMS approach :
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Total lipids are extracted from tissus using a mixture
” of chloroform/methanol/water. k]
Once extracted sample are centrifuged \
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Transfert for analysis
Total lipids are transfert to 96-
well plate or sample vials for LC-
MS experiments.
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Lipid separation:
Lipids are separated under RP-HPLC (C18 column)
——— IS T—— R or/and HILIC (silica HILIC column) conditions
dentificati dd Ivsi HRMS analysis
Identification an ata analysis FTMS Scan +/-
Lipids are identified and quantified using HRAM MS, MS? Scan +/-, HCD et CID
MS/MS or MSn data using LipidSearch software
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Caractérisation de la protéine GST par proteomique "top-down" et spectrométrie de masse

haute résolution

Top-down proteomics
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Sequence coverage

EPMTlGVWDIRGLAHAIRLFLEYTD
TSYEDKKYSMGDAPDYDRSQWLSEK
FKLGLDFPNLIPYLIDGSHKITQSNA

ok

ILRYLGRKHNLCGETEEERIRVDVL
EINQAMDITRLQLAMYVL YSPDFERKKP
EYLEGLPEKMKLYSEFLGKQPPWFAG
NKITYVDIFILIVIYDLVILIDQHR I FEPK C L
DAFIPNLKDFVARFEGLKKISDYMKS
GRFLSKPIFAKMAFWNPK




