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Résumé : Durant ce doctorat, nous nous
sommes intéressés à deux problèmes que
l’on rencontre en protéomique lorsque l’on
souhaite identifier les protéines d’un échan-
tillon biologique par spectrométrie de masse :
l’identification des peptides (morceaux de pro-
téines) et l’inférence de protéines. Nous avons
dans un premier temps proposé plusieurs mo-
délisations de ces deux problèmes, et cela
dans le but de les étudier sous l’angle de
la complexité algorithmique. Ensuite, nous
avons réunis l’application de ces deux pro-

blèmes dans un seul et même modèle glo-
bal, permettant de limiter la propagation d’er-
reurs. Nous avons cette fois-ci étudier ce mo-
dèle global d’un point de vue pratique, en
le confrontant à des jeux de données re-
présentatifs de situations réelles. Enfin, nous
avons implémenté un nouveau logiciel appelé
SpecPeptidOMS, capable d’identifier des pep-
tides modifiés dans le cadre de la peptido-
mique, cadre dans lequel l’objectif est d’iden-
tifier les peptides d’un échantillon biologique.
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Abstract: During this PhD, we focused on two
problems encountered in proteomics when
identifying proteins in a biological sample
by mass spectrometry: peptides identification
(protein pieces) and proteins inference. We
first proposed several models for these two
problems, with the aim of studying them from
the point of view of algorithmic complexity.
Then, we combined the application of these
two problems in a single global model, en-

abling us to limit the propagation of errors.
This time, we studied this global model from
a practical point of view, confronting it with
datasets representative of real-life situations.
Finally, we implemented a new software pack-
age called SpecPeptidOMS, capable of identi-
fying modified peptides in the context of pep-
tidomics, where the aim is to identify peptides
in a biological sample.


