NIODE OPERATOiRE / LES MANIPULATIONS

AXIMA@SARAMIS
AXIMA@SARAMIS SIRWEB MALDI-TOF

» Préparation des échantillons
= Enregistrement des projets dans SIRWEB
= Ensemencement des boites :

Dépot de la colonie sur la plaque

Ajout de la solution de matrice

Séchage et cristallisation

........

u Identification B AXIMA |
= Introduction des plaques dans le spectrometre =l ol At (e

= Traitement des échantillons

= Analyse des spectres par Saramis

SIRWEB-MALDI-TOF

» Analyse et intégration

= SIRWEB fait I'analyse des résultats trouvés par
Saramis, intégre les résultats, imprime les rapports de
synthese et réalise le chainage avec les antibi-
ogrammes réalisés, quelles que soient les techniques
employées.
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Une révolution dans I'identification !
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AXIMACSARAMIS / |'instrumentation

SIRWEB-MALDI TOF / |a solution

AXINIACSARAMIS

IDENTIFICATION DES BACTERIES PAR
SPECTROMETRIE DE MASSE MALDI-TOF

{spectrométrie de masse a temps de vol et désorption / ionisation laser assisté par matrice)

= L'identification repose sur I'analyse des masses moléculaires
des échantillons. Le principe MALDI est de réaliser une ionisation
«douce» de la bactérie afin de garder les grosses protéines. La
souche est bombardée par des tirs lasers ; les molécules sont
alors ionisées puis accélérées par un champ magnétique ; elles
sont séparées selon leur rapport masse/charge.

Les ions séparés sont détectés et ce signal est envoyé a un
systeme de données oU les rapports masse/charge sont stockés
ainsi que leur abondance relative ;

m Le systeme constitue alors un spectre de masse de la souche
a analyser. Celui-ci est traité par le logiciel Saramis qui le compare
d'abord a une base composée de super-spectres : ceux-Ci
correspondent a de multiples spectres d'une méme espece ; ils
permettent une identification fiable non dépendante des
milieux utilisés ou des conditions de culture ou de conservation.
Si aucun super-spectre n'est trouvé, Saramis compare le spectre
acquis avec une base de données de plusieurs dizaines de
milliers de spectres d'espéces.

1. SIMPLE

m Pas de test préalable (gram,...)
= Pas d'inoculum nécessaire

2. RAPIDE

m Résultats en quelques minutes seulement

3. UNIVERSEL

m Bactéries cliniques, vétérinaires et environnementales
= Levures

4. FIABLE

= Analyse moléculaire
= |dentification des sous-especes

5. ECONOMIQUE

= Colt du test s'élevant a quelques centimes

Superspectrum:
Staphylococcus
aureus

Type 10

FO05461-4:
Staphylococcus
aureus
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Une révolution pour l'identification

SIRWEB-NMIALDI TOF

SIRWEB offre toutes les fonctionnalités
pour gérer de maniére optimale les
identifications par spectrométrie de
masse, analyser les résultats en prove-
nance de I'automate et réaliser l'inté-
gration de ces données au sein du
laboratoire (chainage avec les antibio-
grammes, liaison avec le LIMS).

1. SIMPLE

m Création simple, rapide et sécurisee des projets ; impres-
sion des masques des plaques a réaliser

m Gestion des duplicats, réplicats

= Travail possible sur plusieurs postes simultanément (version
multi-utilisateurs)

2. AUTOMATIQUE

= Intégration automatique des résultats

3. FIABLE & INTELLIGENT

= Analyse des incohérences (duplicats, réplicats, multi-
germes,...)

m Affichage des spectres/zooms/spectres cumulés

= Antériorités en ligne

4. SECURISANT

= Backup de I'identification et de I'antibiogramme avec
SirScan micro+ et Taxiden
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