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« Approche non ciblée en métabolomique clinique par LC/MS/MS Haute Résolution sur la 

plateforme Bernard ROSSI Faculté de Médecine de Nice » 

 

Résumé de la présentation : Une rapide présentation de la plateforme, son origine et son 

actuel positionnement analytique précède une description des appareillages et des 

techniques d’ionisation en place sur le laboratoire. L’importance de la qualité expérimentale 

de l’analyse est mise en avant. Les différentes tarifications sont détaillées au niveau 

préparation des échantillons et analyse en spectrométrie de masse. 

Un survol non exhaustif des applications en métabolomique clinique est relaté montrant la 

pertinence de l’utilisation de la spectrométrie de masse dans ce domaine d’étude. 

 

Mots clés : spectrométrie de masse, couplage LC/MS/MS, métabolomique clinique 
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PLATEFORME BERNARD ROSSI, UMR TIRO-MATOs 
 
Présentation  
La plateforme Bernard Rossi (nom de l’ancien Directeur de l’IFR50 et regretté fondateur de la 
plateforme) est une structure d’analyse en spectrométrie de masse de l’UMR TIRO-MATOs de la faculté 
de médecine de Nice en place depuis 2002. Elle réalise des analyses en protéomique et métabolomique 
ainsi qu’en synthèse organique et oligonucléotides pour des chercheurs académiques, des industriels 
et des cliniciens. La plateforme est au cœur de nombreuses interfaces interdisciplinaires entre les 
biologistes du l’UMR et des cliniciens du CHU et du CAL mais également des mathématiciens. 

Elle met ses appareils et son savoir-faire au service de la communauté scientifique. 

Les objectifs de la plateforme sont : 

 Conseiller les chercheurs sur les techniques disponibles sur la plateforme après avoir définis avec 
eux leurs besoins en analyses LC-MS/MS pour de la métabolomique ou de la protéomique. 

Réaliser les analyses de la préparation des échantillons à l’exploitation des résultats.  

Développer de nouvelles techniques d’analyses en fonction des besoins des chercheurs telle que la 
quantification de type label-free en Protéomique et micro LC/ ESI/MS/MS en métabolomique. 

Former les chercheurs aux techniques de préparation d’échantillons, d’analyses et exploitation des 
résultats. 

La plateforme propose des prestations de type collaboratives ou de service afin de répondre aux 
mieux aux besoins des chercheurs (cf. tarifications) 

Appareillages 

UHPLC DIONEX ULTIMATE 3000      Q EXACTIVE PLUS THERMOFISHER 

   
 

• Sources API disponibles sur la plateforme : 
• ESI assistée 
• Micro ESI 
• Capillaire ESI 
• Nano ESI 
• APCI 
• Autres sources : DESI Prosolia et AP MALDI Mass TECH  
• 4 systèmes de chromatographie liquide Ultimate 3000 DIONEX en mode nano, capillaire 

micro et UHPLC   
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Domaines d’expertises en protéomique : 
La plateforme est équipée pour réaliser tous types de gel (Argent ou bleu de Coomassie). Une 
technicienne peut se charger de préparer ces gels et d’effectuer les étapes de digestion avant analyse. 
Les analyses sont effectuées sur un spectromètre de masse à haute résolution de type Orbitrap associé 
à différentes chaînes de chromatographie liquide de type Easy Spray en mode nano ou capillaire selon 
les applications demandées. 
L’identification des protéines se fait à l’aide du logiciel Proteome Discovererer 2.1. Une deuxième 
validation peut être envisagée avec le logiciel Amanda. 
Nous travaillons essentiellement en mode Shotgun pour avoir une identification la plus performante 
possible d’un protéome en jouant sur les longueurs de colonnes et les temps d’analyses. 
Dans le cas d’étude de modifications post traductionnelles, pour accroître cette détection nous 
travaillons sur des bandes spécifiques d’un gel 1D. 
Nous abordons également le domaine de quantification des protéines en utilisant la technique des 
TMT 6plex et 11plex. 
Les modes ciblés de la protéomique de type PRM sont aussi en place sur la plateforme. 
Dans le cas d’étude de spots protéiques issus de gels 2D, la plateforme est équipée d’une source 
AP/MALDI pour réaliser en parallèle de la LC/MS/MS une identification des protéines sur de très petite 
quantité de matériel. 
Une étude De Novo de protéines inconnues peut aussi être abordée. 

 
Applications en protéomique : 
Ces applications analytiques concernent de nombreuses équipes de recherche de la Faculté de 
l’Université (TIRO-MATOS, IRCAN, LP2M, IBV) ainsi que des équipes de l’IPMC à Sophia Antipolis. 
Au niveau Industriel, la plateforme collabore avec la société VIRBAC et Bayer Crop Science. 
 
Domaines d'expertises en métabolomique : 
Les compétences analytiques en métabolomique concernent principalement des approches non 
ciblées. Nous avons également mis en place des procédures d’extraction (phase organique, SPME, SPE) 
à partir de multiples échantillons (tissus, fluides, cellules en culture…), des méthodes de LC-MS/MS, 
des post-traitements des data (MZmine, Compound Discoverer), des analyses de pathways et de 
machine learning (PLS-DA et autres PLS). En collaboration avec des mathématiciens (i3S, CAL, INRIA, 
3IA), nous réalisons des développements méthodologiques en machine learning adapté à la 
métabolomique. 
La plateforme possède un savoir-faire particulièrement adapté aux projets de recherche en santé 
(cliniques et sur des modèles expérimentaux) et en toxicologie.  
 
 Applications en métabolomique : 
Les analyses en métabolomiques menées concernent dans de nombreux domaines pour des équipes 
académiques ou des industriels dont les principaux sont :  

- Biologie : analyses pour la plupart des instituts de biologie (TIRO-MATOs, IRCAN, LP2M…). 
- Santé : principalement pour le diagnostic et théranostic en cancérologie : cancer du sein avec 

le Dr O. Humbert et le Dr C. Bailleux, cancer du rein avec le Dr D. Ambrosetti, cancer de la 
thyroïde avec le Dr I. Peyrottes, gliome avec le Dr F. Vandenbos… Mais également sur d’autres 
pathologies comme les AVC avec le Dr L. Suissa ou sur la COVID avec le Dr C. Occelli… 

- Toxicologie : projet Metarisk en métrologie d’exposition soutenu par l’IDEX JEDI ; signature de 
perturbateurs thyroïdiens avec Bayer Crop Science…  
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Synthèse Organique : 
La plateforme collabore activement avec des équipes de l’institut de Chimie de Nice pour la validation 
en spectrométrie de masse haute résolution de leurs composés de synthèse organique avant 

publication. 
Elle met également son expertise pour la recherche et l’identification d’impuretés de synthèse pour 
les sociétés Exsymol, Somet à Monaco et Botanicert à Grasse. 
 
Tarifications laboratoire publics : 
 

• Préparation des échantillons  
 
Métabolomique : cellules, tissus ou fluides (extraction en phase organique, séchage et reprise) 
: 15 euros 
  
Protéomique : cellules ou tissus ou fluides (gel 1D, protéolyse) : 50 euros 
 

• Analyses LC-MS/MS sur Q-Exactive Plus 
 
Analyse métabolomique : 
- Run 16 min : 25 euros par mode 
- Run 25 min : 30 euros par mode 
 
Analyse protéomique : 
- Run 1 heure : 50 euros (identification bande 1D ...) 
- Run 2 heures : 100 euros (shotgun ...) 
- Run 3 heures : 150 euros (shotgun plus complet ...) 
 
 Identification structurale d'un composé en métabolomique et synthèse organique : 25 euros 
 

Tarifications laboratoires privés : 
 

• Préparation des échantillons 
  
Métabolomique : cellules, tissus ou fluides (extraction en phase organique, séchage et reprise) 
: 30 euros 
  
Protéomique  : cellules ou tissus ou fluides (gel 1D, protéolyse) : 100 euros 
  

• Analyses LC-MS/MS sur Q-Exactive Plus 
 
Analyse métabolomique : 
- Run 16 min : 50 euros par mode 
- Run 25 min : 60 euros par mode 
 
Analyse protéomique : 
- Run 1 heure : 100 euros (identification bande 1D ...) 
- Run 2 heures : 200 euros (shotgun ...) 
- Run 3 heures : 300 euros (shotgun plus complet ...) 
 
Identification structurale d'un composé en métabolomique et synthèse organique : 50 euros 
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Exemple d’une collaboration dans le domaine de la Métabolomique 
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