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_________________________________________________________________ 
RESUME en français 



___________________________________________________________________________ 
TITRE en anglais 
Photo-SRM, a new tool coupling optical spectroscopy and mass spectrometry for biomarker 
quantification. 
___________________________________________________________________________ 
RESUME en anglais 

___________________________________________________________________________ 
DISCIPLINES : Physique, chimie, biologie. 

__________________________________________________________________________ 
MOTS-CLES  
Spectrométrie de masse, biomarqueurs, quantification, spectroscopie optique, instrumentation, 
protéomique 
___________________________________________________________________________ 
INTITULE ET ADRESSE DE L'U.F.R. OU DU LABORATOIRE :











μL micro litre 
AA acétate d'ammonium 
ACN  Acétonitrile  
AF Acide Formique  
AMBIC bicarbonate d'ammonium 
BBO -barium borate 
CID  Collision Induced Dissociation  
cps  Coups Par Seconde  
CV  Coefficient de Variation  
DP degré de polymérisation 
DTT  Dithiothréitol  
ELISA  Enzyme-Linked ImmunoSorbent Assay  
ESI  ElectroSpray Ionization  
ExD excitation électronique 
FT-ICR analyseur à résonance cyclotronique d’ion à transformée de Fourier 
h heures 
H/R ratio sérum humain/plasma de rat 
HILIC  Hydrophilic Interaction Liquid Chromatography  
HPLC  High Pressure Liquid Chromatography  
IAM  Iodoacétamide  
IDA  Information Dependant Acquisition  
IR Infra-rouge 
IRMPD Infrared multiphoton dissociation 
LC  Liquid Chromatography  
LDD Limites de détection 
LDQ Limites de quantification 
LID Laser Induced Dissociation 
LTQ Linear trap quadrupole 
M mol par litre 
m/z rapport masse sur charge 
MeOH Méthanol 
min minutes 
mL millilitre 
MRM3  Multiple Reaction Monitoring Cubed  
MS/MS  Spectrométrie de masse en tandem  
OPO Oscillateur Paramétrique Optique 
PAGE  Electrophorèse sur Gel de PolyAcrylamide  
pg/mL picogramme par millilitre 
PSA  Prostate Specific Antigen  



RT Temps de Rétention  
S/N rapport signal/bruit 
SDS  Dodécyle Sulfate de Sodium  
SPE  Solid Phase Extraction  
SR Radiation du synchrotron 
SRM  Selected Reaction Monitoring  
t temps 
TCEP  Tris-(2-CarboxyEthyl)Phosphine  
TOF Time Of Flight 
U tension continue 
UV Ultra-violet 
V tension alternative 
v/v ratio volume/volume 
VUV Vacuum Ultra-violet ou Ultra-violet du vide 
 Lambda (longueur d'onde) 























)

chromatogrammes reconstitués des 12 transitions les plus intenses détectées soit par 
Photo-SRM a) soit par SRM b). Les  représentent les interférents alors que les * représentent les 
molécules d’intérêts.
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chromatogrammes reconstitués des 12 transitions les plus intenses détectées soit par Photo-SRM a) soit par 
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