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Résumé :

Au cours de la derniére décennie, le profilage MALDI-TOF MS est apparu comme une approche
innovante et pertinente pour l'identification des arthropodes et la détection de certains traits de vie.
Malgré le succés de cette nouvelle méthode d'analyse des arthropodes, son application dans le
domaine de I'entomologie médicale reste confidentielle. Parmi les facteurs qui entravent I'utilisation
généralisée de cette approche, on peut citer les restrictions des logiciels commerciaux dédiés a
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I'analyse des spectres MS, qui ne permettent pas d'étendre de nouvelles fonctionnalités, et I'absence
de base de données de spectres de référence des arthropodes. Pour surmonter ces limitations, le
présent projet visait a créer un outil bioinformatique plus rapide, fiable, évolutif et innovant pour
identifier plusieurs traits de vie des moustiques en utilisant la stratégie de MALDI-TOF profiling. Les
objectifs spécifiques étaient de i) développer un logiciel en accés libre dédié a I'analyse de spectres
MS complexes, ii) créer une base de données de spectres organisés pour une identification rapide
des especes d’'arthropodes, de leur préférences trophiques, de leur statut d’infection et de leur
sensibilité aux insecticides, et iii) valider l'outil a l'aide d’échantillons d’arthropodes d‘origines
multiples. Loutil bioinformatique a été organisé en étapes successives, permettant un
développement et des tests indépendants avant inclusion dans la version finale. Cet outil a été
construit a l'aide de I'environnement de programmation R, appelant des packages spécifiques pour
le traitement des spectres, avec une interface implémentée via R shiny. L'outil est disponible sur
Microsoft Windows, accessible a l'aide du lien suivant sur GitHub (https://github.com/Almeras-
Lionel/MSProfileR). Pour pallier I'absence de bases de données, une base de données de référence
pour les spectres d’arthropodes a été développée en utilisant le systeme SQL (Structured Query
Language) pour sa compatibilité avec R, facilitée par la bibliothéque RMySQL. Cette configuration
offre de vastes possibilités de structuration et d’organisation de la base de données et propose de
nombreuses fonctions d'interrogation de la base de données. La base de données a également été
développée avec R Shiny, offrant une interface web conviviale pour ajouter/supprimer des données
ou pour des requétes filtrées. La base de données de référence contient actuellement un total de
1927 échantillons correspondant a 7451 spectres de 7 familles d’arthropodes et 102 especes
distinctes. Cependant, la liste est encore extensible, représentant une archive de données
d'arthropodes validées dans le but d’améliorer l'identification des espéces a l'aide d'algorithmes de
mise en correspondance, I'une des futures directions de ce projet. Enfin, MSProfileR a été validé a
l'aide de deux jeux de données, comprenant exclusivement des spectres MS d'arthropodes. Ce
logiciel open source avec une interface Shiny peut étre utilisé par n‘importe qui sans nécessiter de
compétences en programmation. Le langage de programmation R permet des modifications,
permettant I'évolution continue de l'outil et I'extension de ses fonctionnalités. Collectivement, le
développement du package MSProfileR sera décisif pour une adoption plus large de l'outil de
profilage MS au sein de la communauté scientifique, en particulier parmi les groupes de recherche
en entomologie.
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