Protéomique : les «massistes» a la croisée des cimesn

Si l'analyse protéomique est aussi performantellgu’est aujourd’hui, elle le doit en grande
partie a la mise au point des expériences de nai&G/S.

Il ne faut pas oublier que, si ces expériencesa®IhC-MS/MS sont devenues aussi

« faciles » a réaliser et a interpréter qu’ellesdet aujourd’hui, c’est grace aux efforts de la
communauté des laboratoires de spectrométrie deent@s, avec beaucoup d’opiniatreté, ont
travaillé pendant plus de 30 ans a développer degeaux modes d’ionisation pour les
peptides et les protéines, a mettre au point délsadés de fragmentation efficaces grace a de
nouveaux instruments, a découvrir les regles dgrfemtations des peptides pour établir leurs
séquences, a porter la sensibilité a des quaatii@solaires et enfin a automatiser
'ensemble, y compris l'interprétation automatigleel’énorme quantité de données ainsi
générées.

Nous présenterons quelques exemples d’étudesé@éaldans notre laboratoire, qui utilisent
les aspects les plus performants de I'analyse @mutfue d’aujourd’hui, tels que la
découverte de nouveaux biomarqueurs, la validatesnannotations génomiques, et
I'exploration des changements métaboliques lomivkerses pathologies.

Nous discuterons de I'apport que pourrait encofér ¢ spectrométrie de masse dans le
développement de la protéomique. Nous tenteromépmandre a la question suivante : « Les
laboratoires de spectrométrie de masse pourroetidsre faire de la protéomique sans
devenir des biologistes ou des bioinformaticiems ?



