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	[bookmark: _GoBack]N° Projet :
	Demande d’analyse


Partie à remplir 
	INFORMATIONS GENERALES

	Nom du demandeur : 
	Date de la demande : 

	Laboratoire 

	Tel : 
Email : 
	Adresse 
 



	RESUME DU PROJET SCIENTIFIQUE

	









La plateforme s’engage à respecter la confidentialité et à éviter tout conflit d’intérêt
	DESCRIPTION DES ECHANTILLONS A ANALYSER

	Organisme (homme, souris, Arabidopsis, …) : 
Type cellulaire, tissu (organe) : 
Complexité de l'échantillon (extraits totaux, sérum, IP, ...) : 
Nature (bandes de gel 1D ou 2D) :
Coloration : Oui :   ☐    Non   :   ☐
Type de coloration : 
Digestion / Extraction robot :        Oui :   ☐    Non   :   ☐
Traitement à réaliser : Réduction ☐, alkylation ☐, Trypsine ☐, Autres ☐ 







	DEROULEMENT D’UNE PRESTATION

	La plateforme protéomique propose un service de caractérisation à haut-débit des protéines par des analyses de type NanoLC-MS/MS d’une durée d’une heure (chromatographie liquide nano débit (Dionex Ultimate 3000)) couplée à un spectromètre de masse (LTQ-Orbitrap Velos) et divers outils bio-informatiques. 



	ETAPES
	EXIGENCES/CRITERES

	Mise au point de la stratégie
	- Présentation du projet par le demandeur via le formulaire de demande d’analyse 
- Discussion avec le responsable de la plateforme 
- Validation de la stratégie par l’acceptation du cahier des charges par le client et par la plateforme 

	Traitement des échantillons
	- Respecter des consignes de préparation décrites dans le guide de préparation des échantillons ci-joint 
- Dès réception, application de meilleures conditions de stockage possibles aux échantillons, en fonction de leur nature (température ambiante, réfrigérateur, congélateur…)
- Utilisation d’un robot préparateur d’échantillons (décoloration, traitement des cystéines, digestion trypsique et extraction des peptides)

	Analyse des échantillons 
	- Analyse des protéines digérées grâce à une chaine nanoLC-MS/MS (Dionex U3000 et LTQ-Orbitrap Velos)
- Identification des peptides et protéines via le logiciel Proteome Discoverer

	Rendu des résultats 
	- Résultats rendu par la plateforme sous forme de tableaux Excel


	Suivi de la demande
	- Disponibilité de la plateforme pour toute question sur les résultats obtenus, leur valorisation ou la poursuite du projet.



Il est souhaitable de nous faire figurer dans les remerciements de toutes vos publications ou communications en notant ces institutions : 
1- UMS33, INSERM, F94800 Villejuif, France
2- Université Paris Saclay, F91400 Saclay, France 


	TARIFICATION HT (euros)

	
	Interne 
	Externe 

	Traitement d’un échantillon (Robot digestion) + Analyse LC-MS/MS + Recherche banque de données
	30 €
	50 €






N° Projet :
	FICHE DE RENSEIGNEMENTS DES ECHANTILLONS

	NOMBRE D’ÉCHANTILLONS :

	
	NOM ÉCHANTILLON

	1
	

	2
	

	3
	

	4
	

	5
	

	6
	

	7
	

	8
	

	9
	

	10
	

	11
	

	12
	

	13
	

	14
	

	15
	

	16
	

	17
	

	18
	

	19
	

	20
	

	21
	

	22
	

	23
	

	24
	

	25
	

	26
	

	27
	

	28
	

	29
	

	30
	

	31
	

	32
	

	33
	

	34
	

	35
	

	36
	

	37
	



Partie à remplir par la plateforme.
	Date d’acceptation :
	Date prévue pour les résultats :
(donné à titre indicatif, n’engage pas la plateforme)

	Désignation 
	Nombre d’échantillons 
	Prix unitaire HT (euros)
	Prix HT (euros)

	Type d’analyse 
· Standard
· Autre (à préciser)


	
	
	

	
	Prix total
	

	Les échantillons seront détruits 2 semaines après l’envoie des résultats sauf demande de les récupérer.



Etape validation 
La signature engage les 2 parties à respecter les conditions décrites dans le document.

	Pour le demandeur : 
Date : 

	Pour la plateforme :
Date : 
Signature :












	PREPARATIONS DE VOS ECHANTILLONS



   [image: http://xylitol-sucre.org/WordPress/wp-content/uploads/2011/04/xylitol-danger1.png] LE CONTAMINANT PRINCIPAL DES ANALYSES PROTEOMIQUES = KERATINE (ORIGINE HUMAINE : CHEVEUX/POILS ET/OU ANIMALE : FIBRES)
SOLUTIONS :
POUR LE MANIPULATEUR :
· Porter une blouse propre  qui couvre les avant-bras
· Eviter le port de pulls en laine
· Porter des gants 
· Attacher les cheveux longs et porter une charlotte
POUR LE MATERIEL :
· Nettoyer la paillasse et tous les équipements  qui seront en contact avec les échantillons.
· Utiliser des solutions fraîchement préparées afin d’éviter les contaminations protéiques.

	Pour les unités participantes

	
Il est souhaitable de discuter avec le responsable du service si c’est la première fois que vous faites la demande d’analyse. 


	Pour les équipes externes 

	
Si vous souhaitez nous envoyer vos échantillons en gel :
- Faites migrer les protéines en gel puis colorez-les (uniquement en bleu de Coomassie).
- Après coloration, il est souhaitable que vous nous fournissiez une image du gel avec les zones découpées mises évidence.
- Les bandes issues de gels d’électrophorèse 1D peuvent être découpées à l’aide d’un scalpel. Les bandes prélevées doivent ensuite être redécoupées en cubes de volume d’environ 1 mm3 et découpées dans un tube contenant une solution de décoloration (Bicarbonate d’ammonium 25 mM et acétonitrile 50%.).
- Les spots de gels d’électrophorèse 2D peuvent être découpés à l'aide de Biopsy Punches de diamètre de 2 ou 3 mm. 
- Envoyez les tubes à température ambiante. (privilégier Chronopost)
Pour autre cas, à nous consulter 





Nazha SID AHMED-ADRAR Responsable de la plateforme d’analyses protéomiques «IAL-UMS33»  INSERM, Bâtiment CHB, 
16, avenue Paul Vaillant Couturier 94800 Villejuif 
Tél. : +33(0)1.45.59.60.92 
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