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SCIENCE & IMPACT



Le microbiote intestinal humain

Abondance : 104 bactéries
Diversité : ~ 1000 especes

Métagénome : potentiel fonctionnel
MetaHit : 9,9 millions genes (Lietal, 2014 ; 32, :834-841)

mm) Métaprotéome : fonctions réellement exprimées

Signhaux protéiques et peptidiques marqueurs de :
- risques de pathologies

- aggravation ou amélioration de I'état de sante

- régime alimentaire



Métaprotéomique du microbiote intestinal
"Pipeline et challenges"
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Quantification et recherche de candidats F-WNRS
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Sélection de candidats biomarqueurs Projection des protéines identifiées et
— quantification ciblée de 50 protéines quantifiées sur carte métabolique iPath
(~150 peptides spécifiques)



