




Métaprotéomique du microbiote intestinal 
"Pipeline et challenges"
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30 individus,  2 conditions :
67 000  protéines (495 humaines)
375 000 peptides
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Quantification et recherche de candidats

Projection des protéines identifiées et 
quantifiées sur carte métabolique iPath 
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Sélection de candidats biomarqueurs 
quantification ciblée de 50 protéines 
(~150 peptides spécifiques) 


