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Introduction a la protéomique

Le postulat :
Genome ====2= | Transcriptome ===
ADN Transcription ARN Traduction Protéines

On a longtemps pensé que connaitre le génome c’était
connaitre tous les mécanismes du vivant

==) Course au sequencage des génomes



Humain : environ 25000 genes

Genes

Transcription

| Epissage alternatif
de 'ARN

Traduction

Modifications post
traductionelles

Proteines

Humain : environ 1 million de
protéines
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Augmentation de la complexité apres la traduction :

Modifications post-traductionelles

Processing Phosphorylations
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Et bien d’autres ...



Un génome ...

. différents proteomes !



Etudier le protéome c’est :

Etudier I'ensemble des proteéines produites par un génome

ldentifier : quelles sont les proteines ?

Caractériser : comment sont-elles modifiées ?

Quantifier : quelles quantités sont exprimees ?

Répondre a ces guestions dans des contextes :

d'espace, de temps, d'états physiologiques



Comment accéder a ces informations ?
Outil de choix : la spectrométrie de masse
Spectrometre

Source
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Acquisition données MS/MS
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Peptide sequence : Fragmentation
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Confrontation des données expérimentales aux données théoriques
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Instruments utilisés

Couplage LC-MS/MS

Différents instruments pour différentes
applications,

(précision, resolution, sensibilité, rapidité)

ESI Q-TOF (MicroQTOF) ESI Q-TOF (MaXis)



Caractérisation avec absence du génome de I'espece étudiée dans
les banques

Projet VTG en collaboration avec le DEPE

La vitellogénine (VTG) joue un role dans la reproduction des especes ovipares et
peut étre un indicateur du statut reproducteur de ces especes.
Il s’agit de développer un test ELISA et/ou western blot pour quantifier la VTG
présente dans le plasma
& nécessite la production d’anticorps
& nécessite de déterminer précisément la séquence de la VTG
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Strategie d’analyse

1. Découpe au scalpel

de I'ceuf

2. Elimination du blanc

3. Prélevement du
jaune
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1. Recherche dans banque protéique
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La quantification en protéomique : Etude differentielle

Jeline prolongeé et réponse musculaire
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P1: Mobilisation des réserves glucidiques
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P2 : Forte mobilisation des lipides

Body
mass

P3: Utilisation des protéines

0 467 Days P3R : Réalimentation

mldentifier les étapes des voies métaboliques qui sont affectées dans ces situations
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La quantification en protéomique : Etude différentielle

broyage, précipitation des - .
protéines 2 Analyse des images des gels
) ;
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> Détermination des spots différentiels

Séparation des protéines
par gel 2D

-
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La quantification en protéomique : Etude difféerentielle
Exemple d’'une protéine impliquée dans le jeline
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digestion, extraction des peptides

Analyses LC-MS/MS

Séparation chromatographique (LC)

Pyruvate dehydrogenase kinase
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Acquisition MS et sélection des ions a fragmenter Spectre de fragmentation d’un ion sélectionné

mldentification de voies métaboliques affectées dans le jeline prolongé :
meétabolisme des glucides, production et conversion de I'énergie



VENEZ NOUS VOIR SI ...

Vous voulez faire de I'analyse de protéines _
par masse ? Vous voulez faire des gels 1D et 2D de

protéines?

e

Daniele Thiersé et Chrystel Husser pourront
vous aider

Mesure de masse ?
MALDI-MS, GC-MS, ESI-MS, LC-MS

Venez voir Jean-Marc Strub et Christine Schaeffer



