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Mise en évidence de I'amidon dans un tissu de réserve :
Le parenchyme amylifere de la Pomme de Terre

Ep épiderme ; Pc : parenchyme cortical ;

Fi Pm : parenchyme meédullaire ; Fi : fibres

Pm

http://www.microscopie.ch/articles/solanum_t/solanum5.jpg



Amidon dans les amyloplastes

Diametre d’'un amyloplaste : il peut atteindre 20 um



de glucose
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de glycogene sont cytosoliques,

les granules peuvent atteindre 200 nm

Les réserves
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Voir document 27.




Des représentations schématigues
de I'amidon et du glycogene
(documents 26 et 27)
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Relations structure / propriétés / fonctions

m. | «  Sguelette de base : nb glucoses
«ﬁ:-%a\ t(\ associés par liaison 1,4 :
S . - une seule molécule :
n‘augmente pas la I1

:B - une seule extrémité réductrice :
‘ diminue la réactivité

une chaine latérale Botnaltoes

. e ozl branchement

O, O, 16
4 i 4 1 / (a )
gt Sl (Jrvsvvrnns o l
i c Lt
0,

chalne principale (al—4) extrémité

hélice gauche 2 6 Glc par tour

e €XTrémités
non réductrices

Ramification (glycogene,
Structure hélicoidale, amylopectine) : augmente la
consequence de la liaison a: compaction, augmente
limite 'encombrement dans la 'accessibilité aux E (extrémités
cellule libres non réductrices)



Mise en évidence de la cellulose
Dans les tissus des végetaux
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CT de jeune tige de Sureau

http://biologie.ens-lyon.fr/ressources/Biodiversite/Documents/plans-organisation-et-developpement/le-sureau-un-modele-de-differenciation-des-tissus/



La liaison 3 1,4
de la molécule de cellulose
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| es liaisons H intrachalne stabilisent
une forme étirée de la molécule




Assoclation des molécules
en fibrilles de cellulose

Stabilisé par les liaisons H intra- et intermoléculaires
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De |la molécule de cellulose a la
fibre de cellulose

{a) Calulose fibers




Des fibres de cellulose en
interaction avec d'autres composeés

@ Biolagie et Mulimédia - S. Mustafschiew

Paroi végétale en microscopie électronique.
Observation apres une fracture a froid et un contraste negatif d'une paroi
de cellule de soja. On observe les microfibrilles paralleles de cellulose et

on devine des liens inter-fibrillaires dus a d'autres constituants.



Paroi en microscopie électronique.
Observation apres une fracture a froid et un
contraste negatif d'une paroi de cellule de soja.
On observe les microfibrilles paralleles de
cellulose et on devine des liens inter-fibrillaires
dus a d'autres constituants.
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Les pectines

Interaction avec les ions Ca?* (LH
Consistance de gels

http://www.snv.jussieu.fr/lbmedia/paroi/pectines.htm

Structure de I'acide galacturonique



Un exemple d’hemicellulose
le xyloglucane
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Heptasaccharide Nonasaccharide
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Portion de chaine de xyloglucane

Galactose .

. Héemicelluloses et
ucose @ _ o

Fucose [ microfibrilles de
Xylose A cellulose
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La chitine

HN—CCH,
I

H HN—CCH, °  Un polymere de
BT 0 B N acétylglucosamine

O

Cellules vues a travers la chitine du dos d'un
copépode, petit Crustacé planctonique By |
(MO x 400 fond clair). Notez les fibres de chitine. & Mg




L'acide hyaluronique: un glycosaminoglycane
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Repeating units of a common GAG




Structure du cartilage

collagére

o

+—— protéine axiale

«———— glycosaminoglycanes (GAGS)
' sulfate de chondreitine

- CH-0S0;"
COoO- CcOO 2 3
0;SO
\\ “ 3
[ WL |
NH(QCH 3 NH(gCH 3

D-glucuronate N-acétyl D - galactosamine - 4- sulfate D-glucuronate N-acétyl D - galactosamine - 6- sulfate

Chondroitine 4 sulfate et chondroitine 6 sulfate



Glcp p1—> 6 ?lcp B1—>6 Glcp §1—> 6 Glcp i1~ 6 Glcp

) !
Gicp Bl Glcp Bl

Une oligosaccharine

http://uel.unisciel.fr/biologie/biochimiel/biochimiel ch02/co/apprendre_ch2_09.html



Oses et osides , signaux moléculaires

BL/RaLEnES Le potentiel de diversité des

fwetdaee s s s oses et osides est
alefbsren Y Lo *

stupefiant. Alors que 3
acides aminés donnent 6
tripeptides différents, avec 3
_ o hexoses on peut concevoir
Partie osidique 5 de 1000 triosides!

du glycolipide  conséquence de la
combinatoire des isoméries,
derivés, configurations,
lialsons.

Cas des lectines :

glycoprotéines reconnaissant les sucres.
La ricine (graine de Ricin) est une lectine.
Elle provoque 'agglutination des hématies.

H

3

Un glybolipide



Oligosaccharide -
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Une hélice
transmembranaire

http://bioweb.wku.edu/courses/biol22000/4ProteinStructure/
Lecture.html



L'ultracentrifugation analytique
permet de mesurer directement la masse et le coefficient de sédimentation de
macromolécules (pas seulement des protéines) en solution.

a Ll P e L S s
@ @ ‘.’
[ . . £ ( f v J 'y ~
@ ‘ é ' f IvSr2 S Vitesse
© - ® < 044 ,'l J frri/f de
- ¢ : | | J / J /' sedimentation
o f 4 » f
® 8 034 I’ | ’ J'j f ,'f 4
7 e ! / / / f / "
| 'l J f J J "y
3 g { 4 I | yJ/ AL 4 J
c | SN ryryy.
S 1 < { | (’/ LS
& 4 I/ M
3 Y J Tt e
S { "’ oo S TS
<0 | ol M —y
LB ot
64 8.5 70 Radial distance (om

Rayon (em)

Lorsque I'on centrifuge une macromolécule avec une grande vitesse angulaire (par
rapport a sa capacité a sedimenter), elle est entrainée vers l'extérieur : elle culotte.
Pendant I'expérience, on mesure I'absorbance en fonction de la distance a I'axe de
rotation : un front se forme et se déplace vers le fond de la cellule. La position de ce
front en fonction du temps permet de calculer le coefficient de sédimentation s,
exprimeé en Svedberg, caractérisant la particule dans son milieu.

S est le rapport entre vitesse de la particule (v) et accélération due a la force centrifuge.

Le Svedberg n'est pas additif : une particule formée de deux particules de 5S n‘aura pas un
coefficient de sédimentation de 10 S (le ribosome et ses deux sous-unités rassemblées en

donnent un exemple classique).



Fornpage Quadripdle

Bntrodwction L
de La solution o A s

Capillaire %m' \\
(+5 kW) E

La solution contenant les protéines est vaporisée
dans une chambre en présence d'un potentiel élevé
gui va provoquer une grande ionisation des
macromolécules (en moyenne une charge + pour
1000 Da, qui correspond a la fréequence moyenne de
10 % des aminoacides basiques dans les protéines).
Le solvant s’évapore et les ions pénetrent dans
I'analyseur (quadrip6le) ou ils sont separes en
fonction de m/z.

On obtient un ensemble de pics correspondant a des
m/z différant successivement de une unité au
denominateur, ce qui fournit un ensemble d'équations
a partir desquelles on peut déduire la masse de la
proteine.

www.snv.jussieu.fr/bmedia/lafont/spectro/C4.html

La spectrometrie
de masse

] T 8+

SOGN.0

OlLCx) L) ISIX) Hix) NS

Spectre de Masse (ESI) de
I'hémoglobine humaine Ag (T:
tétramere)



Méethodes de séquencage - 1

H . H §
_— e ; N
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0 AAT AA2 Q,N\ o AAT AA2
24 dinitrofluorobenzéne

» @] ]
Méthode de Sanger —. | o
ang ON— N“HK}”JLOH + HQN”‘HE\“( ton HzN‘“*Htlz/U\OH
R1 0 Rn
MO,
AA1 AAZ n AA

L'acide aminé lié au 2,4 dinitrofluorobenzéne peut
étre identifié, par chromatographie par exemple.



Méthodes de séquencage - 2

O
R, 0 e I
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RO T I # ¢! ¢ HN—CH—C—Nw~
N=C=$§ + H,N—C—C—N—CH—C—Nwa b | }
Bl i
Mio,c_ya‘nam e phapyle D 7 Dénvé anilinothiveolinone Chaine polypeptidigue de
(Réactif d*Edman) Résidu N-terminal {# — Lyrésidus d"acides aminés
du polypepride |
Solution aqueuse acide l
5. J' Remise en condition akcaline avec le
pH = 9.0 résctif d'Edman pour le second cy-
|S| cle G¢ dégradution
e C\
N N—H
) R, 0 Ryl
I u S
liI—C—blI—C—C—ll\I—(fH—C—IT‘W" o r. H
I ]
H H H H R2 H Dérivé phénylthiohydantoine
d'acide aminé passé dans le
Dérivé phénylthyocarbamyle solvunt d"extraction
(F1C)
de peptide
F,CCOOH

Identificaton de 'acide
uminé pur chromatographie

|

http://ead.univ-angers.fr/~jaspard/ Méthode d’Edman



Importance de la structure primaire :
exemple de la ribonucléase

(active) (active)

+ yree 8M
merceptosthanc]

\'w

Ribonucléase
native

Oxydation par
'oxygene dissous
On fait partir

progressivement
Turee ot e
- ; mercaptoethanol
protéine dénaturée par dialyse

C. Anfinsen , Nobel 1972 (inactive)

Extrait de Pelmont, les enzymes

Conclusions:

- La forme (structure tridimensionnelle) conditionne I'activité de 'enzyme

- La structure primaire détermine a elle seule toutes les propriétés de la
protéine y compris son activité biologique (« mise en pli » automatique)



@) Hématies d'un individu sain. @‘ Hématies d'un individu atteint de drépanocytose
B X 3 200, coloration artificielle). (MEB x 3 200, coloration artificielle).
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(a) Hémoglobine normale dissoute dans le cytoplasme (B) Hémoglobine fibreuse (MET x 22 000). Sur cette vue
d'une hématie (MET x 18 000). Remarquer la forme caracteris- partielle d’'une hématie, le contenu du cytosol apparait fibreux et
tique de la cellule et I'aspect homogeéne du cytosol. la cellule, partiellement éclatée, a perdu sa forme discoidale




Désoxyhémoglobine HbS Hématie normale

HbA : Val - His - Leu — Thr - Pro — Glu — Glu - Lys - .-
HbS : Val—His-—Leu—Thr—Pro—Val—Glu—Lys—\ ..

Position dans
lachainep: 1-2-3 -4-5-6-7-8 -

Détail de I'enchainement des huit premiers
acides aminés des chaines } des hémoglobines A et S.
L'acide glutamique est un acide aminé chargé négativement,
alors que la valine est un acide aminé non chargeé.

Val : valine ; His : histidine ; Leu : leucine ; Thr : thréonine ;
Pro : proline ; Glu : acide glutamique ; Lys : lysine

Relation entre la structure | de I’'HbS et
la forme en faucille de I’hématie.

Sous sa forme oxygénée, HbS est aussi
soluble que HbA dans le cytoplasme des

hématies. 5

, , ) olymere de
En revanche, lors de sa désoxygénation dans déecryinogicbine
les capillaires sanguins, la présence de la
valine a la place de [l'acide glutamique ¥

entraine une association de molécules HbS
entre elles.

Ce phénomene est a l'origine du caractere
fiboreux des HbS et de la forme en faucille des
hématies.

Hémoglobine
fibreuse
(HbS)

Hématie falciforme
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La structure primaire du collagene :
- La proline (X) force la chaine a s’enrouler en une spirale singuliére, trés

étirée et sans liaisons H.
- Trois chaines sont emboitées et forment une superhélice = tropocollagene

(grande resistance a la traction).



La RMN, méthode d’exploration structurale
des protéines

"ntensiliﬁ Exemple de spectre RMN d’une protéine
d’environ 150 résidus enregistrés a 14,5 T.

Les étapes d’élaboration d’'un modeéle structural
a. Ensemble des contraintes etablies par maillage
‘ des distances (en blanc).

] _..,-‘Ww\.x\ b. Ensemble de structures tres proches
compatibles avec les données expérimentales.
Représentation de la structure tridimensionnelle
de la proteine.

10 B b & z 0 [ppym]

http://www.cea.fr/rechercher/rmn%2520prot%25C3%25A9ines/sortBy/pertinence/showExtr/1/nbResultDisplay/10/offsetDisplay/10/nbCoocDispla
y/5/collection/1/l/fr/page/2



Diffractometrie aux rayons X

Génération de structure 3D a
a partir des cartes de densité
électronique via des méthodes

' de modélisation moléculaire

ure 3D ‘

Struct

/

Carte de densité électronique

Patterns de diffraction

Utilisation d'outils informatiques et mathématiques (les transformées de Fourier)

pour obtenir les cartes de densité électronique

http://elec.polytech.unice.fr/~rgautier/SiteWebGB3UF2/GB3_UEF2_c2.pdf
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Document 33.

L' hélice a.

K paS »
0,54 nm
3,6 résidus



Dans une
protéine O
fibreuse, Dans une proteine

la kératine globulaire, la myoglobine



Oligosaccharide —__ i.

!. Ala Met His Thr Thr Thr Ser !.
g’ i:, Thr Glu Val 218 10 Ser
+H3N Leu S€r

Arg Lys His T !o
The P ; 30 NrAsP Asn Thr Gin L
Tyr Ser Ser jje Tyr Ser
20

Ala !'
: Val Arg Thr
Ala Gl Val Ser Glu lle Ser g Val i

Th Ala His
"Pro Arg 403 Pro

g Pro
A9GIuGly Thr Glu Glu e

Exterior
Val= . ™

Phe  Glu-+His |
Gly Pro
Melvg%l(illr His
Ala 7%
Gly ||°®"Phe

Bilayer < Val

Cytosol "L'." S
¥YSLys ArgArc
ProSer Y VS JArg

AspSer e Leu

Val

Lys

Pro Leu Pro Ser Pro Asp Thr-Asp Val Prosliengir. Ser
110

Val
120 Glu

AspSer Thr lle
00C-GIny38 Gluprg, o Gl

~% Glycophorine A

Une hélice a
transmembranaire.

Cette glycoprotéine de
la membrane des
hématies est glycosylee
sur sa région
extracellulaire : elle
porte les Ag de groupe
sanguin MNS.

http://bioweb.wku.edu/courses/biol22000/4ProteinStructure/
Lecture.html



Profil d’hydropathie de la glycophorine A

Hydrophobicité

+AG

~-AG

4

-

L 5 53
A 50 100
Résidu acide aminé n° J
- Terminaison N Terminaison C

Les valeurs positives indiquent qu’il faut fournir de I'énergie pour passer d'un solvant
non polaire a un milieu agueux, donc le segment considéré est surtout constitué
d’acides aminés a chaine latérale non polaire donc hydrophobe. Les pics situés au
dessus du trait rouge correspondent a des domaines transmembranaires.

[Source : G. KARP « Biologie cellulaire et moléculaire » Ed. De Boeck p 136]



Profil d’hydropathie de la bacteriorhodopsine
et sa structure deduite

(Molecular Biology of the cell, 4th Edition)

(B) BACTERIORHODOPSIN

EXTRACELLULAR ¥

@ NH2
SPACE
5 .
Q
© { retinal ——
'E
>
-c% hydrophobic
Q core of lipid
0} ;
e bilayer (3 nm)
©
>
=

CYTOSOL

©

1 |
0 100 200 .\
amino acid number COOH H+

Cette glycoproteine de la membrane de certaines
archées utilise I'énergie lumineuse pour transporter des
protons a travers la membrane cellulaire.



Le feuillet B plissé (ici : antiparallele)

deux brins
adjacents

Chaine d’ acides aminés

Feuillet béta



Complexe P53 et ADN

ADN : en bleu
Protéine : hélices a en rouge
et feuillets 3 en jaune.

La protéine P53 est un facteur
de transcription : elle contrdle
I'expression de certains
genes, avec deux
conséquences possibles :

- soit I'arrét du cycle cellulaire
entre phase G1 et phase S ce
qui permet a la cellule de
reparer son ADN,

- soit la mort cellulaire par
apoptose (quand la réparation
de 'ADN n’est pas possible). Modélisation 3D obtenue avec Swiss-Pdb viewer 3.7 —

Données : Cho et al, 1994 ; Source Spectro Sciences




Prediction des structures d’ordre supérieur a partir de la structure |.
Une valeur > 1 indique une tendance supeérieure a la moyenne, donc une préference pour

un acide aminé donné a se rencontrer au sein de la structure indiquée.
In Smith, Wood, les biomolécules, Masson



Protéine prion Protéine prion
cellulaire pathologique
(PrP€ou PrP-sen) (PrP3¢ ou PrP-res)

Les isoformes du Prion :
Prp est la forme cellulaire normale,
PrPsc est la forme pathogene




Lésions spongiformes dans un encéphale de Mouton
atteint par la tremblante.




L’'elucidation de la structure tertiaire
de la myoglobine
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Représentation synthétique des
densités électroniques a partir des
Images de diffraction aux rayons X
de la moléecule de myoglobine

KENDREW JC, BODO G, DINTZIS HM, PARRISH RG, WYCKOFF H, PHILLIPS DC “A three-dimensional
model of the myoglobin molecule obtained by x-ray analysis. » Nature 1958 Mar 8;181(4610):662-6.

Modeles proposes pour la
myoglobine



COOH

Histidine F8
Fe?+ pentacoordiné

Plan de I'héme
Poche EFC

H,N

Structure tertiaire de la molécule de myoglobine.

(PEYCRU P. et coll., “ Biologie 1¢¢ année BCPST, Dunod Ed., 2007).



Structure tertiaire : exemple de la ribonucléase

(active) T oree BN (active)
mercaptosthens]

\'m

Ribonucléase
native

Oxydation par
l'oxygene dissous
On fait partir

progressivement
T'uree ot le
N toethar
protéine dénaturée ::r:i?lqt:hN1
' (inactive)
C Anfinsen Nobel 1972 Extrait de Pelmont, les enzymes
" )

Conclusions:

- La forme (structure tridimensionnelle) conditionne l'activité de 'enzyme

- La structure primaire determine a elle seule toutes les propriétes de la
protéine y compris son activité biologique (« mise en pli » automatique)

- L'enroulement de la chaine met en jeu de nombreuses liaisons non covalentes
Liaisons H, liaisons ioniques, interactions hydrophobes et parfois covalentes
(ponts diS dans cet exemple)



Diversite des liaisons a l'origine de la structure tertiaire



Liaison H —=

Feuillet béta

Structure tertiaire >
(forme finale) i ===

4 ) Protéine
Copynght © 2001 Banjamin Cummings, an imprint of Addison Wesley Longman, Inc.

Fondements de la structure tertiaire des protéines



Electrophorese de la lactate déshydrogénase
realisée en conditions non denaturantes

- o -

La LDH, une protéine a
structure quaternaire.

http://jean-jacques.auclair.pagesperso-orange.fr/banque/bang.htm#electrophorese

Pistes 1 et 5 : coeur
Pistes 2 et 6 : foie
Pistes 3 et 7 : muscle
Pistes 4 et 8 : rein



La dissociation de la structure quaternaire,
un moyen de contrdle de l'activité cellulaire

hormone
Les sous unitts R =~ L'AMPc « libere »
masquent le site v Les 2 sous unités C
opérateur de \ / V. Vv
b £ \ 4 Y )\
| enzyme k "\‘ R /},' R /‘ dimere inactif
l/ R lR > /
"'t.\ c Ic - '/ /
PKA g C C 2 monomeres actil /
tétramere A ?
Y \

enzyme ——p enzyme-P
inactil actil

R : sous-unité régulatrice : ,
C : sous-unité catalytiqu Une fois phosphorylée
| 2 L’enzyme est active

s AV (

yclique

sa|dnjnw s1a)3



104+ - = = = _ _ _ - - _ _ _ _ o _ _ _ _ _
Myoglobine
= Hémoglobine
S
s /
> |
L o g
v ' !;.(‘
= ;P|50=0,4.-'1’ E« Peo= 3,4
! ¥ 1
0.0 T WSl T T T T T 8 T
0 2,6 9,2 7.8 10,4 13 15,6
. Pression partielle
Tissus , .
dioxygéne pO, (kPa) PogiRons

Courbe de saturation en O, de I'hémoglobine et de la myoglobine.

(PEYCRU P. et coll., “ Biologie 1¢" année BCPST, Dunod Ed., 2007).



./ N > Lamyoglobine :

TP ) protéine a structure tertiaire

brunoanselme.files.wordpress.com/2011/11/hc3a9moglobin
emyoglobine-poly.pdf

L’ hémoglobine :
protéine a structure
guaternaire




Forme oxygenee Forme désoxygenee
(forme R) (forme T)
brunoanselme.files.wordpre

sz._com/ZOll1{)1_1/h03?9rr£gl DeUX fOrmeS de I,hémOQIOblne,
obinemyoglobine-poly.p .
plus ou moins compactes

A A:Pf.‘sc,-
o(gf"&..””.. ’“F lys ="~ -
b C:m,“,f .

« Ponts salins » = liaisons ioniques dans la molécule d’hémoglobine.



Modele concerte de l'effet coopératif lors de la fixation de O,

A

’Ad' 1‘[

100 molécules d’hémoblobine
A

100 molécules Hb
(90 % de T et 10 % de R)

I NS “\)
* 00
)~
CX )
p O LR g
90 formes T 10 formes R
(90 %) (10 %)
10x 4
Pas de site 40 sites
disponible disponibles
40 sites

A

R R-O R-O
2 4
—~~ k »
| :
I:‘\_/)i\._ "( (\,
"0
100 molécules d’hémoblobine
A
/ \

90 molecules Hb 10 molécules HbO,
90 % de T et 10 % de R)

FAN AN
/ b SO £ A\

T R ' R-o,

' P W )
li. >.) ) ‘ . /

t— :/ - \ ' == / .

( ) ( )

o — 4 N o

81formes T 9 formes R 10 formes R-O:
(90 %) (10 %)
9x4 10x3
Pas de site 36 sites 30 sites
disponible  disponibles disponibles
\ /
\V
t
66 sites

R-O,

R-O,

Dans ce modele

(« concerte »),
I'arrivée de 10
molécules de O,
augmente le
nombre de sites
disponibles pour la
fixation : la fixation
de O, favorise la
fixation de O, !

brunoanselme.files.wordpress.com/
2011/11/hc3a9moglobinemyoglobin
e-poly.pdf



Arade ( Electrophorese en gel PAGE
realisée en conditions non

o9 =

. dénaturantes de la LDH

A gauche : extrait provenant du muscle

A droite: extrait provenant du coeur

. Au centre : extrait provenant d’'un mélange
sérique
' ' = http://biotech.spip.ac-rouen.fr/IMG/pdf/Les_enzymes.pdf

Cathode ()
= /7
Comparaison des séquences de la LDH-M et LDH-H
LDH-M ATLKDQLIHNLLKEE HVPHNKITVVGUGAVGMACAISILMKELADEIAL VDVMEDKLKGEMMDLQHGSL
LDH-H ATLKEKLIAPVAQOQETTIPNNKITVVGUGQVGMACAISILG KSLTDELALVDVLE DKLKGEMMDLQHGSL

FLRTPKITSGKDYNVTAHSRLVVITAGARQQEGESRLNLVQRNVNIFKFIIPNIVKYSPNCKLLVVSNPVDILTYVAWKISGFP
FLOTPKITANKDYSVTAHSEIVVVTAGVRQQEGESRLNLVQRNVNVFKFIIPOIVKYSPNCIIVVSNPVDILTYVIWKLSGLP

KNRVIGSGCNLDSARFRYLMGERLGVHPLSCHGWILGEHGDSSVPVWSGVNVAGVSLEKNLHPELGTIDADKEHWKAVHKE
KHRVIGSGCONLDSARFRYLMAEKLGVHPSSCHGWILGEHGDSSVAVWSGVNVAGVSLOOLNPEMGTDNDSENWKEVHKM

VVDSAYEVIKLKGYTSWAIGLSVADLAESIMKNLRRVHPISTMIKGLYGIKENVFLSVPCILGONGISDV VKVTLTPEEEAH
VVESAYEVIKLKGYTNWAIGLSVADLIESMLKNLSRIHPVSTMVOQGMYGIENEVFLSLPCVLNARGLTSVINQELEDDEVAQ

LKKSADTLWGIQKELQF (331 acides amines)
LENSADTLWGIQKDLEDL (333 acides aminés)



Un exemple de complexe multi-enzymatique :
le complexe pyruvate deshydrogénase

Association de trois
enzymes (et 5
coenzymes) qui
Interviennent
séquentiellement pour
catalyser la
decarboxylation
oxydative du pyruvate
en acetyl-CoA.

http://mww.rcsb.org/pdb/101/motm.do?momID=153



Crevasse du
site actif

Alexander
Flemming,
en 1945

PDB 1HEW
Le lysozyme

http://esilrch1.esi.umontreal.ca



Site de clivage
du lysozyme

CH,OH

CH,OH

0
0.
OH H 0 g
o) b 0
CH3CHCOO™
NAG NAM

Partie glucidique du
peptidoglycane :

un polymere de NAG
et d’'acide
N-acétyl-muramique
(NAM).

Parois bactériennes

http://www-dsm.cea.fr



Variations de la

vitesse d’hydrolyse de
a chitine (poly-NAG)

oar le lysozyme avec -
e pH. /

http://esilrchl.esi.umontreal.ca



lere @tape : transfert d'un H* de GLU 35 a
I'atome d’O de la liaison glycosidique. Cette
liaison est clivée et un ion carbonium (sur
C1) intermédiaire est formé.



2¢ étape : la réaction d”hydrolyse est
complétée par I'addition d'un OH- a l'ion
carbonium intermediaire et d'un H+ a la
chaine latérale de GLU35.

H / H
HO H

NAG, NAG'/



acide
N-acdtyl

neura-
minique

N-acétyl
galactosamine

(GalNAc)

_C.
0% ~CH,

E. Josporg (78]
Un exemple de O glycosylation

Liaison qui s’établit entre la N-aceétyl galactosamine et
I'oxygene du groupement hydroxyle de la sérine.



Glycosylation et adressage moleculaire:
exemple du mannose 6P

Man-6-P dynamin
tagged
protein



couche
périphérique
polaire

phospholipides

cholestérol

- phosphatidylcholines

~ sphingomy¢lines

Representation
schématique
d’'une lipoproteine

noyau apolaire
- tnacylglycérols
ct/ou poproteine e | v | —
- esters de cholestérol B100 f :
A 4536
résidus

phosphaolipides (300)

cholestérol (500

- ester de cholestérol
(15000

Source: Durliat, biochimie structurale, Diderot éditeur



]
0—P—0
|
o
A
\OH
@\\OH

Source: Durliat, biochimie structurale, Diderot éditeur

0—P—0

Ade

OH OH

par liaison ester

La llaison phosphodiester

condensation

O Ont .
pum
phosphodiester
4 OH OH

OH OH

@

\OH

Ose

dinucléotide

e e

symbole : pApC ou pAC



Bases

Structure chimique
R S, ™0 d’un brin d’ADN.
| : (CAMPBELL N., “ Biologie ”, ERPI Ed., 1995).

H
v
i Guanine (G) ‘
H
4 \‘/
l|{ Nucléotide
" d'ADN

OH H
Glucide (désoxyribose)




Al A2 A3 Ad A5 Ab A7

0,04 0,3 0,4 0,06 0,5 0,015
(b) — | I I ———— l
Tyr Leu Thr Gly Gly Gly Ser...... COOH
(c) I — ke | e , Ll
175177 183 211 213 234 235
Cys Arg lle Arg Val Asp Leu...... COOH
(. e W E— 1 S| S N— e ——— I

Résultats des travaux de Yanovsky.

a. Carte du gene A de la tryptophane synthétase d’'E. coli : chague mutant est
identifié et repére par une lettre (ex : Al).

b. Distances genétiques au sein du gene A (données en % de recombinaisons).
c. Sequence des acides amines de la region correspondante de la chaine
polypeptidique (la position des acides aminés est numérotee a partir de
I'extrémité N-terminale).

d. Acides aminés substitués chez les souches mutantes.
(PEYCRU P. et coll., “ Biologie 1¢" année BCPST ”, Dunod Ed., 2007).




Bases

Structure chimique
R S, ™0 d’un brin d’ADN.
| : (CAMPBELL N., “ Biologie ”, ERPI Ed., 1995).

H
v
i Guanine (G) ‘
H
4 \‘/
l|{ Nucléotide
" d'ADN

OH H
Glucide (désoxyribose)




L'appariement des bases

grace a des liaisons hydrogenes.

H

\
N—H"Q CH;

=N
L

/
Désoxyribose N=/

H_

b I
O Désoxyribose

ADENINE (A) THyMINE (T)

Q% H

Désoxyribose N

H—\J

$

O Désoxyribose

H

(CAMPBELL N., N o e
“ Biologie ”, ERPI Ed., GUANINE (G) CytosINE (C)

1995




H. _H
N
début i_ O “
(1) HAC J § H
T
! l |
i H = '.'"*\?C' ‘
‘_ ' l
3 4 Thy
/
p
Ura
Gua
A 0
\ / -
Enchainement sl H—</ i ¥ P i A
des nucléotides dans I'ARN \\ ? (OH] N/ N/H Irathl':e pOLI“: re_%reslenter
o—P—0 ; ' es polynucleotides !
\ f \ _O ! poly
\ o C
fin
(n) OH [OoH]

Enchainement de nucléotides
dans ’ARN
Repérer I'ose, qui est un ribose, l'uracile (base

pyrimidique) qui remplace la thymine.
(PEYCRU P. et coll., “ Biologie 1¢® année BCPST ”, Dunod Ed., 2007). Source: Durliat, biochimie structurale, Diderot éditeur
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Structure 2D et 3D d’'un ARNt



Bases

Structure chimique
R S, ™0 d’un brin d’ADN.
| : (CAMPBELL N., “ Biologie ”, ERPI Ed., 1995).

H
v
i Guanine (G) ‘
H
4 \‘/
l|{ Nucléotide
" d'ADN

OH H
Glucide (désoxyribose)




3,4 nm

Radiographie de ’ADN obtenue
par diffraction aux rayons X
par Rosalind Franklin.

(CAMPBELL N., “ Biologie ”, ERPI Ed., 1995).

Structure en double hélice de ’ADN | ,
proposeée par Watson et Crick.

(CAMPBELL N., “ Biologie ”, ERPI Ed., 1995).




L'AC

0.68
nm

~ grand sillon

O —— —————— ———————————

uelette
os:-?ahosphnte

Source: Durliat, biochimie structurale, Diderot éditeur



