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Lidentification des protéines d'un gel d' électiophioiése bi-dimensionnelie par I'empieinte peptidique massigue (PMr : Peplide Mass
Fingerprint) dépend entre-autre du type de coloration utilisée pour révéler des protéines dans le gel. Certains protocoles de colorations ont
da parfois étre optimisés, en particulier pour la coloration au nitrate d’argent [1].
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Les peptides extraits sont ensuite dessalés et concentrés sur SR SN DP CCB
ZipTip (Millipore) et déposés sur le cible MALDI (goutte séchée, ;
acide a-cyano-4-hydroxy-cinnamique) Fig. 2 : Nombre de spots
détectés par les différents
Spectrométrie de masse : colorants (voir réf. [2])

MALDI-TOF Bruker BiFlex III

Fig. 1: Comparaison profils 2D : 100ug

Le protocole compIeT de dlgeshon et de MALDI est décrit en [4] protéines d’Arabidopsis t pl 4-7, MW 15- 150kDa
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Fig. 3 : Carte 2D (SR), 100pg prot. Fig. 4 : Cartes peptidiques massiques des (gel analytique & 100pg)

solubles culture cellulaire Arabidopsis gels a 100ug et a 25yg de protéines totales

* : pics d’autoprotéolyse de la trypsine
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Tab. 1 : Paramétres influants (p-values < 0.05) I'identification CCB SN DP SR

des protéines par MALDI-TOF, en fonction du colorant.
: non significatif (identification indépendante du paramétre)
+ : significativement dépendant

Fig. 6 : Effet, par colorant, de la quantité de protéines
sur I'identification en MALDI-TOF, résultats normalisés

Conclusion : MS success
SR
o Références
[1] Richert S, Proteomics 2004, 909-916
[2] Chevalier F, Phytochemistry 2004, 1499-1506
SN ® [3] Mortz E, Proteomics 2001, 1359-1363
CCB. [4] Sommerer N, in : plant proteomics, methods and protocols, to be
Imaging success published by Humana Press, Zivy, Méchin, Damerval & Thiellement Ed.




