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Introducao

O desenvolvimento de métodos néo
invasivos capazes de prever a viabilidade de um
embrido ser implantado se tornou um alvo essencial
para a medicina reprodutiva. Geralmente sao
utilizadas técnicas que se baseiam em parametros
morfolégicos, mas muitas vezes nao é suficiente
para predizer uma implantacdo bem sucedida. A
aplicacdo da espectrometria de massas (MS) se
mostra promissora e ja vem sendo empregada em
métodos para comparagdo e classificacdo de
amostras com base em perfis metabollcos e
identificacdo de ions discriminatérios.” A aquisicao
de conjuntos de dados dependentes, data-
dependent acquisition (DDA), demonstra maximizar
a quantidade de dados com uma interferéncia
minima do operador

Neste trabalho foi determinado os par&metros
MS para um espectrémetro de massas hibrido com
0s analisadores ressonancia ciclotrdnica de ions
com transformada de Fourier (FT ICR) e ion trap
linear (LQT) para detectar um padréo fingerprinting
nas amostras de meio de cultura usados no
desenvolvimento de embri6es humanos bem como
identificar metabdlitos presentes.

Resultados e Discussao |

Os meios de cultura utilizados para a incubagéo
de 85 embribes foram recolhidos ap6s a
transferéncia do embrido e essas amostras foram
divididas em grupos de acordo com resultados:
100%, 66,7% (3 embrides transferidos e 2 embribes
implantados), 50% (2 embribes transferidos e 1
implantado), 33,3% (3 embribes transferidos e 1
implantado) e 0% de implantagéo.

As amostras (10 pL) foram dissolvidas em 200
pL de MeOH/H,O 4:1 (v/v) contendo 0.1% NH,OH
injetadas com infusdo direta por meio da fonte de
ionizacdo nanoelectrospray nas condic¢des: fluxo de
200 nL/min, 0.3 psi presséo de suporte, e 1.5 a 2.0
kV voltagem no electrospray, modo negativo,
durante 120 s. Os espectros de massas foram
adquiridos através de um 7.2T LTQ FT Ultra-MS
(ThermoScientific, Bremen, Alemanha), operando
em modo paralelo com espectros MS, modo
varredura completo, e MS/MS dos ions selecionados
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em DDA no LQT, durante a execuc¢do do ICR no
modo de varredura completa em 100000 resolucdo
(m/z 400) (Figura 1).

A andlise dos dados foi realizada no MatLab 7.0
usando minimos quadrados parciais - Analise
discriminante (PLS-DA), sendo considerados os ions
e suas intensidades relativas de cada espectro.

Dentre os compostos identificados estdo: &cido

oleico, lactose, arginina, triptofano, metionina,
colesterol, estradiol, entre outros.
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Figura 1. ESI(-): a) LTQ fingerprinting, b) LTQ
MS/MS e c) FT ICR.

Conclusodes

A andlise utilizando DDA forneceu mais
informac¢des com menos amostra e menor tempo. O
modelo PLS-DA descreveu mais que 92,2% (y-
bloco) da variancia dos dados.

Os resultados mostram que o MS-fingerprinting
por LTQ FT Ultra-MS é uma maneira rapida e nao-
invasiva para prever o potencial de implantacdo do
embrido individualmente além de permitir a
identificacdo de alguns compostos.
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