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Résumé:

Jusqu'a il y a peu, il était difficile pour la plupart des microbiologistes de comprendre que la spectrométrie de
masse : matrix-assisted laser desorption ionization (MALDI)- time of flight (TOF) pourrait convenir a
I'identification de micro-organismes entiers et remplacer les méthodes conventionnelles utilisées dans les
laboratoires de microbiologie clinique de routine. Mais le développement de bases de données sur les micro-
organismes a ouvert la voie & la progression de la spectrométrie de masse MALDI-TOF comme outil de
diagnostic. Cette technique a été utilisée pour la premiére fois pour identifier les bactéries puis elle a été
largement introduite en tant que méthode de diagnostic dans les laboratoires de microbiologie. Au cours de la
derniére décennie, le MALDI TOF a commencé a prendre place aux unités de parasitologie et de mycologie
suite a plusieurs études ayant démontré que cette technique permettrait d’identifier un nombre non négligeable
de genres et d’espéces de champignons mais aussi de parasites avec obtention de taux d'identification trés
élevés, mais les bases de données utilisées restent encore trés limitées et loin d’étre une référence. Notre travail
vient mettre le point sur l'intérét du MALDI-TOF MS dans le diagnostic mycologique et parasitaire.
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I.  Introduction

Dans le cadre du diagnostic clinique et biologique, la spectrométrie de masse (MS) est utilisée depuis
1912 comme une approche pour l'analyse basée sur ’identification des protéines des échantillons dans les
laboratoires de biochimie et d'hématologie [1].

En 1975, Anhalt & Fenselau ont propose, pour une premiere fois, la modification de la méthode de
désorption laser assistée par matrice/ionisation (MALDI = matrix-assisted laser desorption ionization) a temps
de vol (TOF = time of flight) pour ’utiliser comme technique de caractérisation des bactéries [2]. En effet, il a
été démontré que différentes especes bactériennes présentent des spectres de masse de protéines spécifiques, qui
peuvent étre utilisés pour l'identification de ces derniéres.

Au cours de la derniére décennie, le MALDI-TOF MS a été largement introduit en tant que méthode de
diagnostic dans les laboratoires de microbiologie, ou il a remplacé la majorité des autres techniques notamment
les tests phénotypiques, l'identification biochimique et les Kits d'agglutination en tant que méthode
d'identification des agents pathogénes de premiére ligne, en raison de sa grande précision diagnostique, de sa
robustesse, fiabilité et rapidité d'exécution. MALDI-TOF MS est maintenant utilisé de facon routiniere pour
I'identification des bactéries, des mycobactéries et de certains champignons [3, 4, 5]. Plus récemment, ce dernier
a été appliquée a la recherche pour la détection et I'identification de virus, des protozoaires et des arthropodes
[6, 7, 8].

Plusieurs études ont utilisé cette technique sur des parasites protozoaires tels que Leishmania spp [9,
10)], Giardia spp [11], Cryptosporidium spp. [12], Trypanosoma spp [13], Plasmodium spp [14] et
Dientamoeba spp [15]. En outre, elle a été également utilisée pour identifier certains ectoparasites et vecteurs,
tels que les tiques [16], les puces [17] et les moustiques [18].

Les données sur l'utilisation du MALDI-TOF MS pour le diagnostic des helminthes sont rares, mais
des preuves récentes suggerent un role potentiel pour une identification fiable des nématodes.

L'objectif principal de cette revue est de résumer les données disponibles, aussi limitées soient-elles,
concernant les applications du MALDI-TOF MS pour l'identification des parasitoses et champignons humaines
pathogénes ainsi que de mettre en évidence I'utilité et les contraintes de cette nouvelle technologie dans le but
d’élargir nos connaissances en matiére des indications du MALDI-TOF MS en parasitologie-mycologie.
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I1.  Le Principe De L’identification Des Espéces Basée Sur Le Maldi Tof Ms
L'identification des espéces basée sur le MALDI MS est initiée par : Le dép6t de I'échantillon sur une
plaque métallique spécialement concue appelée plaque cible, puis, la mesure de la spectrométrie de masse
MALDI TOF qui a lieu en deux phases, et enfin la déduction de I'espece par la mise en correspondance des
spectres avec la base de données des spectres dérivés d'especes connues [19].

La phase ionisation/désorption (MALDI)

L’identification est réalisée sur une petite portion de substances biologiques, notamment de colonies
isolées a partir des milieux de culture ou une goutte de protéine intacte extraite a I'aide de procédures simples,
puis I’échantillon est directement ajouté dans un spot sur une plaque cible en métal ou en plastique et laissée
sécher a l'air libre.

Ensuite, la tache d'échantillon est recouverte d'une goutte d'une concentration excessive de petits
composés organiques photosensibles, que I'on appelle une matrice. Il existe plusieurs types de matrice tels que
l'acide a-cyano-4-hydroxycinnamique (HCCA/CHCA), l'acide sinapinique : acide 3, 5- diméthoxy-4-
hydroxycinnamique (SA) et I'acide 2,5-dihydroxybenzoique (DHB). L'acide a-cyano-4-hydroxycinnamique est
la matrice la plus fréquemment utilisée, cependant, il n'existe pas de matrice universellement recommandée.

Dans l'instrument MALDI, une petite région de la tache cristalline échantillon-matrice généralement
entre 0,05 et 0,2 mm de diametre est irradiée a l'aide d'un faisceau pulsé d'un laser, qui est souvent un faisceau
d'azote avec une longueur d'onde de 337.

La matrice absorbe I'énergie laser et s'échauffe rapidement, ce qui entraine la désorption ou
vaporisation ce qui conduit a la décomposition structurelle des protéines et la protonation pour former un
panaché dense et chaud de gaz et d'ions ablatés [20].

Temps de vol (TOF)
La technologie TOF (time of flight) vient compléter la technique MALDI.

Dans une zone d’accélération, a l'aide d'un ‘field* électrique, une impulsion électrique de 10 a 30
kiloélectronvolts est appliquée et créant une différence de potentiel puis les ions sont accélérés dans un tube a
vide qui se termine par un détecteur d'ions.

Les ions sont genéralement de charge unique et la tension d'accélération entraine la méme énergie
cinétique appliquée a chaque ion chargé unique, ce qui entraine la séparation des ions en fonction du rapport
masse/charge (m/z) dans la dérive ou le tube a vide. Le temps de vol "TOF "des ions est enregistré sous forme
de spectres exprimés en temps de vol qui sont ensuite usuellement traduit en spectre de masse (m/z). Les ions
chargés individuellement, représentant la masse de l'ion initial non fragmenté. Les especes d'échantillons
inconnus seront déduites aprés le traitement des données et la correspondance directe du modele avec celui des
spectres établis a partir d'espéces bien définis compilées sous forme de base de données. Les espéces déduites
par la mise en correspondance des profiles de protéines se situent généralement dans une plage de 2 a 20 kDa (2
000 a 20 000 m/z) [9,21].
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Figure 1: Schéma explicatif du principe de fonctionnement du MLADI TOF MF [22]
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Figure 2: Schéma résument les étapes d’identification des micro-organisme par spectrométrie de masse
MALDI TOF [22]

I1l.  Applications Du Maldi-Tof En Parasitologie
Les parasitoses appartiennent a trois catégories principales : les protozoaires, les helminthes et les
ectoparasites. Beaucoup d'entre eux, mais pas tous, vivent dans le tube digestif de I'nomme et des animaux. Les
ectoparasites, par exemple les tiques, les acariens et les puces, sont des organismes multicellulaires qui vivent a
la surface du corps de leur héte [23].

Leishmaniose

La leishmaniose est une maladie parasitaire transmise par un vecteur, dont le spectre clinique peut
aller de la leishmaniose cutanée Iégeére a la leishmaniose viscérale potentiellement mortelle [24]. Actuellement,
aucun vaccin n'est disponible pour la leishmaniose, d'ou l'identification précoce de l'espéce de Leishmania
infectante, et Il'initiation d'une chimiothérapie appropriée est le seul moyen de contréler cette maladie. Les
méthodes conventionnelles de diagnostic de I'infection sont basées sur I'examen direct du frottis et la culture, ce
qui nécessite une expertise. La mise en culture demande beaucoup de travail, et les résultats ne sont disponibles
qu'apres plusieurs semaines. La méthode de référence pour l'identification des espéces de Leishmania, qui a été
recommandée par I'OMS, est I'électrophorése enzymatique multilocus (MLEE). Mais cette méthode est trés
laborieuse, colteuse et nécessite la culture d'une quantité importante de parasites, ce qui peut prendre plusieurs
semaines [25]. Les méthodes moléculaires basées sur la PCR en temps réel, I’amplification par la PCR suivie
d’une analyse par polymorphisme de longueur des fragments de restriction ou le typage par séquence multilocus
ou le séquencage de multiple génes permettent I'investigation d'échantillons cliniques, de cultures de petite taille
et donnent des résultats en un ou deux jours ouvrables [26].

Récemment, quelques études ont rapporté l'utilisation du MALDI-TOF MS pour l'identification de
diverses espéces de Leishmania a partir de cultures in vitro [9, 27]. Mouri et al ont décrit une méthode de
préparation des échantillons pour une identification précise de diverses espéces de Leishmania par MALDI-
TOF MS. L'analyse du spectre de masse des fragments protéiques de chaque échantillon a révélé que les isolats
pouvaient étre identifiés jusqu'au niveau du sous-genre de Leishmania anciennement appelé Viannia, et jusqu'au
niveau de l'espece en fonction de la présence ou de l'absence de l'agent pathogene. Sur la base de la
présence/absence de pics mutuellement exclusifs dans les spectres de masse des fragments protéiques des
échantillons, les chercheurs ont confirmé que l'identification de Leishmania spp par MALDI-TOF MS était
comparable aux méthodes de référence précedemment citées soit la MLEE et la PCR en termes de spécificité et
de sensibilité [28]. Un autre groupe de recherche a décrit une méthode simple de préparation de I'échantillon
pour l'identification des espéces humaines de Leishmania par MALDI-TOFMS et ont réussi a identifier 66 des
69 souches de Leishmania isolées a partir d'échantillons cliniques [9]. Dans une autre étude, les chercheurs [27]
ont employé la méme méthode de préparation des échantillons pour le MALDI-TOF MS, que celle utilisée par
Mouri et al (2014) et ont identifié avec précision les Leishmania spp qui ont été isolées de patients turcs aprés
une culture in vitro [28]. Bien que, tous les chercheurs aient rapporté que le MALDI-TOF MS était aussi
performant dans l'identification de Leishmania spp et moins colteux que les méthodes notamment la PCR, la
plupart d'entre eux ont signalé que la nécessité de cultiver les parasites avant l'identification était un obstacle
majeur a l'intégration de cette technique dans la diagonostique clinique.

Les parasites entériques
Cryptosporidium

La premiére étude qui a rapporté lutilisation du MALDI-TOF MS pour l'identification de
Cryptosporidium parvum a été réalisée en 2000. Magnuson et al ont étudié deux types d'oocystes de C.parvum
pour les analyser par MALDI-TOF MS, les oocystes entiers et les oocystes congelés-décongelés. Les oocystes
ont été obtenus a partir d'échantillons fécaux de souris infectées expérimentalement. Les chercheurs ont
observé que les spectres de masse des fragments proteiques des oocystes de Cryptosporidium pavus, qui ont été
lavés et congelés-décongelés, étaient hautement reproductibles et présentaient une sensibilité accrue. Cependant
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ils ont suggéré que le MALDI-TOF MS était une méthode complémentaire simple et rapide pour les contrdles
de qualité de la production d'oocystes de C. parvum [29].

Plus tard, Glassmeyer et al ont décrit une méthode améliorée de préparation des échantillons pour
I'acquisition des spectres de masse des oocystes de C. parvum par MALDI-TOF MS. Des oocystes intacts
obtenus a partir d'échantillons fécaux de souris infectées expérimentalement lavés trois fois dans de l'eau et
finalement mis en suspension, il était donc plus facile d'obtenir des spectres avec un plus grand nombre de pics
clairs [30].

Les résultats obtenus ont montré que le MALDI-TOF MS est trés sensible pour la détection de faibles
nombres d'oocystes dans les échantillons environnementaux. Les produits de réaction en chaine par polymérase
(PCR) permettent de déterminer le(s) génotype(s) et restent plus rapides et simples pour l'identification du
parasite [31].

Giardia

Un groupe de recherche a décrit une approche basée sur le MALDI-TOF MS pour l'identification de
Giardia intestinalis et Giardia muris a partir de kystes intacts. Les kystes intacts ont été lavés trois fois dans de
I'eau distillée et mis en suspension dans de I'eau distillée. Les spectres de masse de G. intestinalis et G. muris
ont été acquis pour chaque isolat et il a été observé que ces derniers étaient suffisamment distincts pour
permettre leur identification par MALDI-TOF-MS [11]. Certes, le MALDI-TOF MS est une méthode
relativement simple et rapide et a permis ’identification des deux espéces parasitaires de Giarda sp testée mais
les méthodes basées sur la recherche des acides nucleiques restent plus sensibles en matiére d’identification des
especes [31].

Blastocystis

Le potentiel du MALDI-TOF MS a également été signalé pour l'identification de du genre Blastocystis
a partir d'échantillons cliniques. Martiny et al ont décrit l'utilisation du MALDI-TOF MS pour l'identification et
la différentiation de divers sous-types de Blastocystis, qui sont fréqguemment présents dans les échantillons
cliniques. Deux méthodes de préparation des échantillons ont été évaluées : I’extraction a I'éthanol/acide
formique et le dépdt direct. Les chercheurs ont signalé que les spectres de masse des isolats de Blastocystis,
obtenus aprés extraction a I'éthanol/acide formique, étaient meilleurs que ceux de la méthode de dép6t direct.
Leurs résultats ont indiqué que le MALDITOF MS pourrait servir d'outil précieux pour l'identification et la
détermination de divers sous-types de Blastocystis comparé aux méthodes moléculaires [31,32].

Entamoeba histolytica

Entamoeba histolytica provoque I'amibiase, qui se classe au deuxiéme rang apres le paludisme comme
une maladie parasitaire protozoaire commune. Conventionnellement, le parasite est détecté par microscopie et
culture, qui permettent de détecter Entamoeba histolytica histolytica et Entamoeba dispar. Les méthodes
moléculaires basées sur la PCR et la PCR en temps réel peuvent différencier les deux espéces d'Entamoeba.
Récemment, Calderaro et al ont décrit I'applicabilit¢ de la spectrométrie de masse MALDI-TOF pour
l'identification et la différenciation d'E. histolytica et d'E. dispar cultivées a partir d'échantillons cliniques. Les
protéines ont été extraites de cultures contenant 108 trophozoites mL-1 a l'aide d'une procédure d'extraction a
I'éthanol/acide formique et déposées sur la plague MALDI. L'analyse spectrale de masse des isolats d'E.
histolytica et d'E. dispar a montré la présence d'au moins cing pics capables de distinguer clairement E.
histolytica et E. dispar. Les chercheurs ont signalé que le principal avantage du MALDI-TOF MS par rapport
aux méthodes moléculaires telles que la PCR en temps réel est qui est moins laborieux et peu colteux pour le
diagnostic d'E histolytica. [31,33].

Les ectoparasites
Les puces
Les puces sont de petits insectes, qui servent de vecteurs pour plusieurs agents pathogenes chez les
animaux et les humains comme, Yersinia pestis, Rickettsia typhi, Rickettsia prowazekii, Rickettsia felis [34].
Yssouf et al ont décrit 1'utilisation du MALDITOF MS pour l'identification rapide de diverses espéces
de puces en utilisant des spécimens de pattes, de tétes seulement ou de corps sans abdomen. La comparaison des
échantillons testés avec la bibliothéque de la base de données spectrales a confirmé une détection rapide et
fiable des espéces de puces [35].

Les tiques
Des études récentes ont montré que le MALDI-TOF MS est désormais une méthode alternative
pertinente, rapide et peu colteuse pour l'identification de certains groupes d'arthropodes, y compris plusieurs
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especes de tiques [36]. Il a été démontré que les spectres MS provenant d'extraits de protéines de pattes
permettaient d'identifier les tiques.

La comparaison des échantillons testés avec la base de données spectrales a révélé que tous les
organismes obtenus dans la nature ou prélevés sur des patients ont été identifiés avec précision a l'aide du
MALDI-TOF MS.

Ils ont proposé une procédure permettant d'utiliser le MALDI-TOF MS pour identifier les especes de
tiques et déterminer la présence de rickettsies chez ces dernieres. 1l est intéressant de noter que les profiles des
spectres de masse des extraits protéiques préparés a partir des pattes de tiques ont montré qu’il était possible
d’identifier les tiques infectées et non infectées. Dans une autre étude, le méme groupe de recherche a rapporté
que le mélange de protéines de I'némolymphe récupéré a partir de la partie distale des pattes de tiques amputées,
était également utile pour l'identification des espéces de tiques et des agents pathogenes associés [37].

IV.  Place Du Maldi-Tof Ms Dans L’identification Des Mycoses

L'utilisation du MALDI-TOF MS pour l'identification des champignons a débuté au 21e siécle [9]. Des
études ont été appliqués initialement sur des souches limitées de champignons : Aspergillus spp, Penicillium
spp., Scytalidium dimidiatum et Trychophyton rubrum. Plus ultérieurement pour Candida albicans,
Epidermophyton floccosum et Saccharomyces cerevisiae [38, 39, 40]. La toute premiére étude portait sur des
souches de dermatophytes comparée a des méthodes d’identitifaction moléculaire, les résultats obtenus étaient
concordants [25]. Actuellement, la technigue MALDI-TOF MS permet I’identification des levures: les
ascomycetes (Candida spp) et basidiomycétes (Cryptococcus spp), et de certaines moisissures (Aspergillus spp,
Fusarium spp, Scedosporium spp, Mucorales) [41]. Le MALDI-TOF MS permet également le génotypage du
Cryptococcus spp permettant la distinction des différentes variétés de Cryptococcus : neoformans var. grubii et
var. neoformans et Cryptococcus gattii [42, 43].

Les levures

Lors d’une étude, Bader et al. , ont comparé les résultats obtenus par Bruker* et BioMérieux* (les
systémes commerciaux de MALDI-TOF MS les plus aboutits) a I’identification classique par les galeries: API
ID32 C. Sur un échantillon de 1030 especes communes de Candida cultivées sur milieux de Sabouraud, les
pourcentages d’identification étaient respectivement a 99,5% et 99% [44]. Une autre étude réalisée sur 372
isolats a montré également de bons résultats pour les deux systemes (respectivement 87,2% et 82,7%) [45].

A travers leur étude, McTaggart LR et al., ont procédé a 1’évaluation des performances du MALDI-
TOF en mati¢re d’identification de Cryptococcus spp au niveau de ’espéce en comparant les résultats obtenus
par le systéme Bruker a ceux par méthodes d’identification moléculaire. Sur 137 isolats de C.neoformans vs
C.gatti, 136 ont été identifiés qui est un pourcentage de 99,2. Ce méme groupe et dans les mémes conditions, 86
isolats de C.neoformans vs C.grubii ont été mis en essaie avec un pourcentage d’identification de 98,8 [46].

Les champignons filamenteux
Des études réalisées récemment ont montré des résultats favorables concernant 1’identification des
moisissures spécialement 1’ Aspergillus spp et les dermatophytes par la technique de MALDI TOF [47].

Les filaments non dermatophytes : Moisissures

Prenons I’étude de Carolis et al qui ont utilisé le systéme Biotyper* pour identifier 80 isolats
d’Aspergillus (31 espéces). En effet 77 isolats ont été identifiés avec succes qui est un pourcentage de 96,2%
[48]. Ces résultats sont concordants avec ceux d’Alanio et al, menée sur 140 isolats d’Aspergillus (28 especes)
avec un pourcentage d’identification atteignant les 98,6% (138 isolats) par le systtme Andromas*[49].

Il en est de méme pour le Scedosporium spp, Fusarium spp et les Mucorales dont le MALDI TOF
permet une détection précise aussi bien du genre que des especes. Au cours de leur étude sur 50 isolats de
Scedosporium (six especes), Sitterlé et al [50] ont utilisé le systeme Andromas® qui a permis la détection de 48
especes (96%). Concernant le Fusarium spp, il a été détecté a 100% par le systéme Biotyper* au cours de deux
études différents [14,15]. Une méme étude de Carolis et al [48] sur sept isolats de Mucorale a montré une
détection de 100%.

Une autre étude réalisée au CHRU de Besancon pour évaluer les compétences du MALDI TOF en
matiere d’identification des champignons filamenteux en utilisant le systtme BRUCKER sur une série de 46
souches dont 24 moisissures : Six Aspergillus spp., sept Mucorales, sept Fusarium spp, un Scytalidium
dimidiatum, un Scopulariopsis brevicaulis, un Scedosporium apiopsermum. Toutes les especes d’Aspergillus
sp. ont été identifiées a 1’exception de la A. glaucus qui ne figurait pas sur le systéme de base. Les especes de
Fusarium sp et les Mucorales ont été identifiés dans tous les cas [51].

DOI: 10.9790/ 3008-1903013643 www.iosrjournals.org 40 | Page



Performances De La Spectrometrie De Masse Maldi Tof Dans L ’identification...... ....

Les dermatophytes

Neuf études ont été consacrées a l'identification des dermatophytes par MALDI-TOF MS. L'une
d'entre elles a utilisé le systéme systeme Andromas*, deux ont utilisé le systeme Saramis*, deux autres le
Vitek* MS et quatre ont utilisé le systtme MALDI Biotyper*. Notamment, les neuf études ont établi leur
propre base de données de référence sur les dermatophytes [52].

Les performances du systtme Andromas pour l'identification des dermatophytes sont uniquement
basées sur I'étude de Alshawa et al, [53] dans laquelle ils ont obtenu 91,9% d'identification correcte pour 360
dermatophytes correspondant a huit espéeces différentes apres une étape d'extraction a I'acide formique. Bien que
ces résultats soient encourageants, le délai d'incubation de trois semaines semble non adapté a des fins de
diagnostic clinique. Les deux études réalisées avec les systemes Saramis comprenaient un dép6t direct de
matériel recouvert d'une matrice, ce qui a permis d'obtenir des taux d'identification significativement élevés,
100 % pour Erhard et al calculé a partir de 20 isolats seulement [54] et 99,3 % pour Nenoff et al [55].
Cependant, le taux d'identification rapporté par Nenoff et al reste trés discutable car il a été obtenu en identifiant
des sous-cultures des isolats utilisés pour construire la base de données.

En utilisant le systéme Vitek MS, De Respinis et al. [56] sont arrivés a identifier 88,5 % des 131 isolats
cliniques extraits a 1'aide d'acide formique/acétonitrile. Lors d’une autre étude, De Respinis et al. [57] ont
développé une méthode d'extraction avec une étape de separation des lipides et des protéines en utilisant du
méthanol/chlorophorm et ont identifié 95,8 % des isolats de 141 dermatophytes.

En ce qui concerne le systeme MALDI Biotyper, les quatre études ont impliqué une étape d'extraction
compléte a ’acide formique/acétonitril mais ont utilisé des temps de croissance différents allant de 72h [58] a
14 jours [59]. En utilisant une base de données comprenant 48 isolats correspondant & 17 especes de
dermatophytes, L'Ollivier et al ont obtenu un taux d'identification de 97,76%. Packeu et al. ont identifié 100 %
des isolats cliniques en utilisant une base de données de dermatophytes de 195 isolats de dermatophytes [60].

Ces études démontrent qu'il est possible d'identifier les dermatophytes a I'aide de la spectrométrie de
masse MALDI-TOF dans le laboratoire clinique de routine. Les principales limites sont la nécessité d'améliorer
les bases de données qui ne sont actuellement pas incluses dans les systtmes commerciaux et les difficultés a
différencier des espéeces étroitement liées. Dans le laboratoire clinique, une étape de prétraitement complet a
I'acide formique/acétonitril apres 72 h de croissance, associée a la construction d'une base de données efficace,
s’avere étre le meilleur choix, car elle combine une grande rapidité et une grande facilité d'utilisation [52].

V.  Conclusion

L'utilisation de la spectrométrie de masse MALDI-TOF pour l'identification des champignons a débuté
au 21e siécle. 1l y a cing ans, les études publiées se limitaient a quelques taxons fongiques et aucun systéme ne
permettait I'identification de nombreux champignons couramment rencontrés dans la pratique clinique.
Aujourd'hui, les systemes commerciaux surpassent sans aucun doute les techniques conventionnelles pour
I'identification des levures, bien que de légéres améliorations des bases de données de référence soient
nécessaires, en particulier pour les espéces Cryptococcus, Trichosporon et Malassezia. En ce qui concerne les
champignons filamenteux, des taux d'identification élevés ont été rapportés par plusieurs groupes, mais en
utilisant que des bases de données internes. La construction de bases de données améliorées prend du temps et
n'est possible seulement dans les centres équipés a la fois de la technologie MALDI-TOF et d'une expertise en
mycologie.

Malgré les succés de la spectrométrie de masse MALDI TOF dans l'identification des espéces
microbiennes, I'application en parasitologie reste difficile et limitée a des bases de données internes intégrées a
des bases de données commerciales. Il n'existe pas d'outil logiciel commercial ou de base de données de
référence pour la parasitologie. Cependant, la plupart des rapports réussis sont basés sur les principes, les
procédures, les logiciels et les bases de données les mieux décrits pour les micro-organismes. Les facteurs
cruciaux qui influencent le typage MALDI MS en parasitologie comprennent les paramétres associés au
spécimen, les procédures de préparation des échantillons et les paramétres de mesure.
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