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Le service MS de l’Institut Curie

Extraction
Digestion

Biologistes

Echantillons

nanoLC (Ultimate)
 +

ES/MALDI MS/MS (QSTAR)

Mascot

Résultats
- Protéines purifiées
- Co-Immunoprécipitations
- GST-Pulldowns
- Fractions cellulaires
- Organites
- …

myProMS
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Les problèmes rencontrés

1 LC-MS/MS

50-1000 spectres MS/MS

0-10 peptides/spectre MS/MS (Mascot)

Plusieurs protéines/peptide

Plusieurs centaines de protéines

x 50-100 bandes/puits
x plusieurs gels

Interprétation biologique

Archivage, partage,
visualisation,
export des données, …

Validation des protéines
  - Redondance des séquences
  - Contamination de l’échantillon

Organisation des données
  - Contexte biologique
  - Comparaisons d’échantillons

Validation des peptides

myProMS
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Architecture du serveur myProMS

Serveur
web

PERL
HTML
JavaScript

SQL

Base de
données

Windows Mac Linux

(IE, Firefox, Safari)
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Organisation des données dans myProMS
¬Projets: (ex: gels 1D / 2D)

¬Expériences: (ex: 1 puits de gel 1D / 1 gel 2D)
¬Echantillons: (ex: 1 bande 1D / 1 spot 2D)

¬Résultats Mascot sur LC-MS/MS

Massistes
Biologistes

Résultats validés:
- Protéines
- Peptides
- Spectres MS/MS
- Traitements 2ndaires

Validation

Massistes
Biologistes

Résultats non validés:
- Spectres MS/MS
- Interprétations (peptides)
- Attributions (protéines)

Résultats Mascot
import
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Exemple de projet

Fenêtre de navigationRésultats Mascot non-validés
Résultats Mascot partiellement validés

Résultats Mascot validésActions possibles

Validation automatique
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Validation automatique des résultats de Mascot

Validation
des peptides

Validation
des protéines
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Validation manuelle

Protéines identifiées

Liste des spectres MS/MS (queries) réalisés

Peptides identifiés pour la protéine sélectionnée

Les peptides redondants sont masqués

Spectre MS/MS et table d’ions
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Validation manuelle

Sélectionner/rejeter les peptides

Exclure la protéine

Transfert des résultats validés aux biologistes
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Filtrage des protéines avant la validation

Autres éléments du projet

Organismes

Liste de protéines

Renommer
Dupliquer



11 - 2e journée Bioinformatique et Protéomique - 01/06/2006

Autres fonctionnalités pour la validation

 Validation d’un même peptide dans plusieurs échantillons.

GLGTDDNTLIR (2+, sans mod.)

Echantillon #1 Echantillon #2 Echantillon #3  
 Sauvegarde de spectres de références.
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Autres fonctionnalités pour la validation

 Validation d’un même peptide dans plusieurs échantillons.

 Commentaire pour chaque peptide validé.

 Sauvegarde de spectres de références.

 Combinaison:
Filtre(s) +
Validation(s) automatique(s) +
Validation manuelle.

 Fusion des résultats Mascot de plusieurs LC-MS/MS.
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Visualisation des résultats validés – 1
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Visualisation des résultats validés – 1

Réorganisation des protéines 
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Visualisation des résultats validés – 2

Informations générales

Listes des échantillons
dans lesquels la protéine a été identifiée 

Peptides identifiés 
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Visualisation des résultats validés – 2

Liens vers serveurs externes 
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Autres fonctionnalités

 Comparaison d’échantillons, de puits ou de gels entiers.

Regroupement des protéines similaires en clusters.

 Recherche de protéines par mot-clés ou par séquence.

 Export des résultats validés dans Excel.
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Bilan - Perspectives

Améliorations prévues :
- Intégration de ‘Gene Onthology’ (GO) pour l’annotation des protéines. 
- Fonctions de recherche avancées et statistiques sur protéines et peptides.
- Intégration des résultats d’autres moteurs de recherche: Phenyx, SEQUEST, …
- Gestion des données issues de la protéomique quantitative.

 myProMS à l’Institut Curie :
- Mis en service en Avril 2004.
- 2381 résultats Mascot importés (LC-MS/MS).
- 7311 spectres MS/MS de référence.
- 78975 peptides validés.
- 62262 protéines identifiées.

 Disponibilité :
- Gratuit pour les laboratoires publics
- Version locale de Mascot non indispensable
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