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Réseau MetaboCancer GSQ : Metatoul METABO

i Cancéropole

Stimuler les collaborations et échanges technologiques / Aty
entre équipes du GSO, e e Menper
Communiquer et (in)former la communauté scientifique sur des aspects
technologiques dans le domaine de I'analyse du métabolisme

Promouvoir les expertises et plateformes en lien avec I'étude du métabolisme
aupres de la communauté cancer du GSO

Aider au recrutement et formation de nouvelles compétences a l'interface
Meétabo-Cancer

Comité de pilotage : JE Sarry (CRCT, Toulouse), JC Portais (METATOUL, Toulouse), L Le
Cam (IRCM, Montpellier), R Rossignol (Université de Bordeaux)

Analyse des réseaux métaboliques par des approches de
# Metabolomique et Fluxomique appliquée aux problématique de la
recherche sur le cancer

Web : www.metatoul.fr - E.mail : floriant.bellvert@insa-toulouse.fr



Fluxomics
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e Gives the distribution of intracellular carbon (& energy) fluxes in vivo
* Represents the actual (contextual) activity of the metabolic network
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Metabolic network topology

e |dentification of (novel) pathways, enzymes

e Linear pathways, cycles, reaction reversibilty

e Compartmentation, channeling

Quantification of pathway activity

e Carbon fluxes
* Energy fluxes (ATP, redox)

* Response to environmental / genetic modifications

Cancer applications

e Metabolic reprogramming
e Stratification

e Pharmacology, drug targeting
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Cancer cell Flux Map
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Untargeted isotopic profiling , Metatoul METABO
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Question
biologique

Acquisition
| mode fullscan
Analyses Traitement des

LC/MS données non-cj
(ex :XCMS)

Préparation
d’échantillons

Filtrage des
données

Suivi de Analyses
lincorporation du Identification statistiques

marquage
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Adaptation et développement des approches fluxomique pour I’'analyse du
métabolisme des cellules cancéreuses.

Mise a disposition des outils et des méthodologies pour I'ensemble de la
communauté

Appréhender I’heterogénéiteé cellulaire : Développement des approches
métabolomique « single cell»

Spectrométrie de

Robots & outils pour haut-débit

i

b Bioinformatique
. Biomathematiques
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IsoDesign isoCor
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Merci de votre attention

Appropriate experimental & sampling
methods
13C-labelling experiments

Genome-scale metaboiic mode! of M. extorquens

Network reconstruction from genome
annotation & biochemical information
Metabolic pathway analysis

Network identification

i

it

* Metabolomics : large-scale
identification of metabolites
 13C-Metabolomics: identification of
metabolic pathways
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Quantification of network
activity

e Quantitative Metabolomics : pools
¢ 13C-Fluxomics: actual rates of
reactions

Modelling & Simulation

REEEEEAERER

| Metabolic models (flux calculations or
I predictions)

| Integrative models combining metabolic
: and regulatory networks



