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Les écosystèmes microbiens jouent un rôle majeur pour les cycles élémentaires 
dans la nature, le développement des plantes et la santé des animaux. Comment 
les microorganismes interagissent entre eux, avec leurs hôtes, et avec leur 
environnement sont des questions abordées par la métaprotéomique. L’étude 
des protéines de ces échantillons particulièrement complexes permet d’obtenir 
quatre types de réponses : 1) identification des taxa présents, 2) quantification 
des biomasses de ces organismes, 3) identification des protéines de ces taxa et 
leur fonctionnement, et 4) représentation fonctionnelle globale du système 
biologique.    

Afin de mieux comprendre le fonctionnement des microbiotes, la question de la 
quantification des biomasses est essentielle. Le concept récemment développé 
de « phylopeptidomique » permet une quantification plus précise de la biomasse 
protéique des taxons identifiés [1], mettant en évidence une nouvelle dimension 
à partir des données du microbiome, et améliore le protéotypage des taxons 
environnementaux [2-4]. Les défis en terme de spectrométrie de masse, 
d’interprétation et fouille des résultats seront abordés. Plusieurs exemples 
récents seront présentés [5-8] ainsi que notre vision de la métaprotéomique en 
tant qu’outil de diagnostic [9]. 
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