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Problématique

Spectre MS/MS MALDI-TOF-TOF 4800 Applied Biosystems

Spectre MS/MS Protein Pilot Applied Biosystems
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Problématique

MS

Méthode 
d’acquisition MS

Méthode de 
processing MS

MS/MS

Méthode 
d’acquisition MSMS 

Méthode de 
processing MSMS

Méthode 
d’interprétation

Critères de sélection 
des précurseurs

– Intensité LASER
– Nombre de tirs par dépôts
– Règles d’accumulation des spectres
– Fenêtre de masses détectées
– Détecteur

– Règles de traitement des spectres
– Résolutions attendues
– Détermine l’annotation des spectres

ProteinPilot
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Problématique

Dépendance de ProteinPilot 
vis-à-vis de la méthode de processing

Optimisation de la 
méthode de Processing
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Paramètres d’une 
méthode de Processing  

Traitement de la ligne de base

Peak Width

Lissage des spectres

Par défaut : 50 Résolution attendue 

Par défaut : résolution attendue à 

Lissage Stavisky-Golay

Lissage Gaussien

Point Across Peak (PAP)

Filter width

Polynomial order

Smoothing par défaut

Par défaut : 3

Par défaut : 4

Par défaut : 3

2500 pour un m/z de 110 Da
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Critères 
d’optimisation

Nombre de Protéines identifiées

Nombre de Peptides identifiés

Identification :
Résultats  

avant  
optimisation

314

1730Nombre de Peptides identifiés

% de spectres MS/MS exploités

Écart type pour le ratio Témoin 1 / Témoin 2

Nombre de protéines identifiées pour un 
taux de faux  positif (FDR) à 1%

Quantification :

1730

53

182

0.4
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Traitement de la ligne 
de base : Peak Width
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Optimisation du lissage:
Smoothing Gaussien
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Optimisation du lissage:
Smoothing Stavisky-Golay 

Etude de l’influence du Point across peak (PAP) sur :
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Point across peak de 16 pour une amélioration de 
l’identification et de la quantification
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Optimisation du lissage:
Smoothing Stavisky-Golay

Etude de l’influence du Polynomial Order sur :
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Optimisation de la 
résolution

Etude de l’influence de la Résolution à 110 Da sur :
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Optimisation de la 
résolution

60

80

100

écart type

Résolution 1600

Résolution 2500

Si on utilise un PAP supérieur à 10, la résolution à 110 Da semble inutile
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Conclusion

Nombre de Protéines identifiées

Nombre de Peptides identifiés

Identification :
Résultats  

avant 
optimisation

Résultats 
optimisés

314 476

1730 2273

+ 50%

+ 30%Nombre de Peptides identifiés

% de spectres MS/MS exploités

Écart type pour le ratio Témoin 1 / Témoin 2

Nombre de protéines identifiées pour un 
taux de faux  positif (FDR) à 1%

Quantification :

1730 2273

53 68.3

182 211

0.4 0.4

+ 30%

0%

+ 30%

+ 20%
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