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 Regroupement majeur d’équipements (~3 M€)

 Automatisation et robotisation accrue

 Laboratory Instrument Management System+ workflow  (LWS)

 Exploitation par la société Innova Proteomics 

 Savoir-faire protégé 

 Stages de formation en protéomique
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Analyse dAnalyse d’’image et traitementimage et traitement
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EttanEttan Workstation (prototype) Workstation (prototype)
((Amersham Amersham Biosciences)Biosciences)

MALDI-TOFMALDI-TOF
Autoflex BrukerAutoflex Bruker

Q-TOF MicroQ-TOF Micro
MicromassMicromass

SELDI/TOFSELDI/TOF
CiphergenCiphergen

MALDI TOF/TOFMALDI TOF/TOF
Ultraflex BrukerUltraflex Bruker
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Suivi etSuivi et Tra Traççabilitabilitéé::

Echantillons
Process
Résultats

Gestion:Gestion:
Procédures et Modes Opératoires
Réactifs
Personnel de la plate-forme

Confidentialité !ConfidentialitConfidentialitéé ! !



Ettan Spot Handling  Workstation
(Amersham Biosciences)
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The 2D-MS worflow… The The 2D-MS 2D-MS worflowworflow……  

Sample Preparation

Run in progress…General checking ahead of runIntroducing gel into SHW

2D Gel electrophoresis Gel staining

All photographies © Innova Proteomics 2003



2D-MS worflow… 2D-MS 2D-MS worflowworflow……  

~80%~80%

~20%~20%



Scierra Scierra Web - Log inWeb - Log in



Edition de permissionsEdition de permissions



Management de Management de projetprojet



Attribution dAttribution d’’un code-un code-barrebarre
lors lors de la rde la rééception deception de

ll’é’échantillonchantillon

RRééceptionception d d’é’échantillonchantillon

EchantillonEchantillon::
Gel 2D, Gel 2D, protprotééine dans ine dans unun

tube, tube, microplaquemicroplaque



Sample Request & Request sheetSample Request & Request sheet

Tube - 101Tube - 101



ElectrophorElectrophorèèse se 1D1D

Fournir Fournir les les informationsinformations
relatives au relatives au traitementtraitement

de de ll’é’échantillonchantillon



Liaison des ID Liaison des ID 
IEF strip et Gel 2e dimension IEF strip et Gel 2e dimension 

ElectrophorElectrophorèèse se 2D2D



Method EditorMethod Editor



Coloration de gels: Batch ProcessingColoration de gels: Batch Processing

Choix du protocole Choix du protocole de coloration de gelde coloration de gel



Staining methodStaining method



Analyse dAnalyse d’’image image - Importation d- Importation d’’un un fichier fichier imageimage

Importation Importation du fichier du fichier image image ggéénnéérréé
par le par le logiciel dlogiciel d’’analyseanalyse



Bruker AnchorChip 600 µm

Scout MTP 384

IP – Ag Pro v 2.O
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Spot HandlingSpot Handling

EntrEntréée des e des informations informations pour le process dpour le process d’’un gel 2Dun gel 2D



Spot Handling Method ManagementSpot Handling Method Management



Spot Handling: Spot Handling: RRééglagesglages



Spot Handling: Liquid MappingSpot Handling: Liquid Mapping



Spot Handling: Batch CompletedSpot Handling: Batch Completed



GestionGestion des  des rrééactifsactifs



EtatEtat  dd’’utilisation du utilisation du plateau techniqueplateau technique



Rapport Rapport dd’’analyseanalyse

Edition dEdition d’’un rapport un rapport dd’’analyse analyse 
selon modselon modèèlele standard  standard ouou Ad Hoc Ad Hoc



Rapport Rapport dd’’analyseanalyse standard standard

NN°° Spot, ID  Spot, ID protprotééineine
(accession number) et score (accession number) et score 



MKWVTFISLL LLFSSAYSRG VFRRDTHKSE IAHRFKDLGE EHFKGLVLIA
FSQYLQQCPF DEHVKLVNEL TEFAKTCVAD ESHAGCEKSL HTLFGDELCK
VASLRETYGD MADCCEKQEP ERNECFLSHK DDSPDLPKLK PDPNTLCDEF
KADEKKFWGK YLYEIARRHP YFYAPELLYY ANKYNGVFQE CCQAEDKGAC
LLPKIETMRE KVLASSARQR LRCASIQKFG ERALKAWSVA RLSQKFPKAE
FVEVTKLVTD LTKVHKECCH GDLLECADDR ADLAKYICDN QDTISSKLKE
CCDKPLLEKS HCIAEVEKDA IPENLPPLTA DFAEDKDVCK NYQEAKDAFL
GSFLYEYSRR HPEYAVSVLL RLAKEYEATL EECCAKDDPH ACYSTVFDKL
KHLVDEPQNL IKQNCDQFEK LGEYGFQNAL IVRYTRKVPQ VSTPTLVEVS
RSLGKVGTRC CTKPESERMP CTEDYLSLIL NRLCVLHEKT PVSEKVTKCC
TESLVNRRPC FSALTPDETY VPKAFDEKLF TFHADICTLP DTEKQIKKQT
ALVELLKHKP KATEEQLKTV MENFVAFVDK CCAADDKEAC FAVEGPKLVV
STQTALA
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Data and instrument management throughout
the proteomics workflow seen through a

single software interface

Data and instrument management throughout
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Complete sample, reagent, methods
and instrument tracking using bar coding

Complete sample, reagent, methods
and instrument tracking using bar coding

Compliant Compliant FDA FDA 
CFR 21 Part 11CFR 21 Part 11



Ground steel Ground steel 384 MTP 384 MTP AnchorChip AnchorChip 600 600 µµm m 
((Bruker DaltonicsBruker Daltonics) ) 

TransponderTransponder



2D-MS worflow… 2D-MS 2D-MS worflowworflow……  
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Fichiers Fichiers de de rréésultats sultats MSMS

LWSLWS
Version 2.0Version 2.0
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