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De quoi parlerons nous?

• Présentation de TheGPM

• Mimivirus: un virus géant vivant dans les
amibes

• Comparaison TheGPM/Sequest pour
l’identification des protéines par
spectrométrie de masse  MS/MS







Par défaut GPM est configuré pour utiliser les protéomes
suivants:
   1. Human (34d NCBI 34, 10 May 2004)
   2. Mouse (32b NCBI m32, 1 Apr. 2004)
   3. Rat (RGSC 3.1b, 9 Feb. 2004)
   4. Zebra fish (3b WTSI Zv3, 1 Apr. 2004)
   5. Fruit fly (BGDP 3.1, 2 Jul. 2003)
   6. C. elegans (116a WS 116, 1 Apr. 2004)
   7. Yeast (SCD, 15 Nov 2003)
   8. A. thalania (ATH1, v. 5.0, Jan 29, 2004)



Et fonctionne sur une machine standard, sous Windows ou Linux:
(nous avons teste linux)

   1. 2.4 GHz Pentium IV processors;
   2. 256 MB memory
   3. 40 GB, 7200 rpm EIDE hard drive
   4. Apache HTTP server, v. 2
   5. ActiveState Perl
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Notre expérience est basée sur des spots issu de gels:
• 2D coloré au nitrate d’argent
• 1 D coloré au bleu de Coomassie

Spots analysés sur une trappe à ions LCQ Deca XP plus









Major capsid protein











Temps: 1.10s

1200 sequences protéiques 
dans la base de données
1114 spectres au depart
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Sur 10 échantillons,
8 identifications
coherentes



Une différence considérable en temps de calcul:

theGPM:   1 s
Sequest : 10 mn

Pour des résultats similaires

Conclusion: 



2D-gel of Rickettsia conorii
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Where are my
proteins ?

2D-gel provided by P. Renest et al.
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Proteins of interest !
“Split genes and Repeat-containing proteins”

?



Input data for Gelprint

• List of theoretical (pre-computed) pI and Mw for a set of proteins

• Ranges of pI/Mw to show in the in silico 2D-gel

• Database address to make links from in silico 2D-gel to the
database

• Gelprint generates in silico 2D-gels in Postscript/PDF that fit to
your “real” gel

– Size of your 2D-gel (in centimeter)

– Some references points for fitting (i.e. positions of some
identified spots on the real 2D-gel (in centimeter)



Gelprint

http://igs-server.cnrs-mrs.fr/gelprint/
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