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Gel 1D

The relationship between peptides and 
proteins is lost

Each gel slice, 
contains
thousands of 
proteins

Classical approach in MS/MS: bottom-up
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des outils (msConvert, rawConverter,….) pour obtenir les formats utilisés par 
les moteurs d’interprétation
Plusieurs formats : mgf, mzML, etc….

Etape de peak picking

Interprétation des spectres : PSM, puis protéines

De très nombreux logiciels disponibles. Des ‘guidelines’ pour pouvoir publier dans les journaux de protéomique

Un format « standard » mzIdentML





Création de ProteomeXChange, 2016. Soumission partielle ou totale
. Spectres en format RAW ou mzML + Quelques métadonnées
. Résultats d’identification si soumission « totale »





Evidence of the human proteome

The Human Proteome Project (HPP) is an international project organized by 
the Human Proteome Organization (HUPO) : 50 research teams worldwide 
organized by chromosome, mitochondria, biological processes, and disease 
categories plus resource pillar groups for affinity-based protein capture, 
mass spectrometry, knowledge bases, and, most recently, pathology. 

Progress on Identifying and Characterizing the Human Proteome: 2018 
Metrics from the HUPO Human Proteome Project. Omenn GS et al., JPR, 2018



NextProt s ’appuie sur une ontologie décrite en RDFS : contient l’état des connaissances actuelles sur le protéome 
humain (Swiss Institute of Bioinformatics)



Un modèle simplifié de NextProt



End point SparQL


