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Introduction : Protéines aux fonctions variées

Role structurel : intracellulaire Role informationnel : hormone

alfl  al Chain
binding 1
site

Specific regions interact with cell
surface receptor proteins,
components of the extracellular
matrix and basement membrane;

ntegrins, receptor phosphatases, globular domains
heparan sulphates, sulfatides and
dystroglycan

pl Chal.n

J v1Chain
Additional a3p1 and a4f1 d

integrins bind at other globular
domains of the a1 chain J ‘ — cotled-coil domain

site of binding for

cell surface receptors:
abps abfl, a7pl /”
integrins

i e

a-dystroglycan binding sites

Phe, Val Leu
@ ASTT) Vhis

Insulin

Image ID: 2FODYCC

Localisation de la lamine (marquée en e
rouge) et de I’hétérochromatine (en vert)
© Andrey Poleshko et Richard A Katz
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https://www.researchgate.net/figure/Confocal-imaging-showing-localization-of-GFp-tagged-prr14-at-the-nuclear-lamina-and-the_fig1_260874733

Introduction : Protéines aux fonctions variées

Défense de 'organisme : anticorps

Figure 1: Antibody Structure

a: Architecture of an IgG Antibody

Antigen Binding Antigen Binding
Site Site

Fc Receptor

Binding Site !

Carbohydrate

Fc Receptor
Binding Site

b: Crystal Structure of an IgG Antibody (11GY)

Immunoglobulln

Vi5g | bY Y
Immunoglobulin o\

4‘ 3 ";
Domain 5 \ W munoglobulin
o ] | / omains
VIR | T
y

© bpshioscience.com

Réserve

Ovalbumine © Viktoria Hornok
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Introduction : Protéines aux fonctions variées

Réaction chimique = enzymes Mouvement
"'\
A . Téte
Chaines légeres T"
Queue Domaine cervical ( *

Tryp‘sine

Myosine ©planet-vie.ens

Hexokinase © proteopedia.org
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https://proteopedia.org/wiki/index.php/The_Structure_and_Mechanism_of_Hexokinase
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Problématique : Comment sont organisés les acides aminés et les protéines ?
P ‘ dn Quelles sont les conséquences fonctionnelles ?

|. Séquence des acides aminés constitue la structure primaire des protéines
A. Structure des acides aminés
B. La liaison peptidique relié 2 AA
C. Autres liens possibles entre les AA

ll. Structure laire et llaire des protéines : organisation locale et spontanée en domaines
A. Détermination de la structure des protéines
B. La structure primaire
C.  Les structures secondaires
D. Des motifs aux domaines : assemblages de structures secondaires

1I. Structure lll2ie des protéines correspond a leur conformation 3D

A. Expérience d’Anfinsen : importance de la structure lll@ dans |a fonction des protéines
B. Acquisition de la structure tertiaire des protéines

C. Exemple de protéine a structure tertiaire : la myoglobine

D. Changements conformationnels de la structure tertiaire

E. Des cofacteurs ou coenzymes pouvant permettre |'activité de protéines

l1l. Structure quaternaire des protéines multimériques
A.  Organisation des protéines a structure quaternaire

B. L'hémoglobine, un exemple de protéine a structure quaternaire a réle respiratoire
C.  Les structures quaternaires a |'origine de I'acquisition de nouvelles fonctions
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alanine : R = - CH,

sérine : R = - CH,-OH

>

cystéine : R = - CH,-SH

Structure des acides aminés

H
I
chaine _ ~%_ 0 groupe
Iatérale{R CI: 2 amine
primaire
COOH

groupe carboxyle

COOH
I

N x
NH, — ¢ —H

AR

forme L

miroir

"

—

COOH
|
H— C— NH,
|
%

forme D

© Dunod
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Structure des acides aminés : énantiomeére L

dans le vivant

©

@@n

CHg

(a) L-Alanine

00"
H,N— C—H

CH,
(b) L -Alanine

@ | (c) Enantiomers

CO,H CO,H
>8-@
H NH, NH, H

CHj

; CH, CH,
D-Alanine ; ;

L isomer D isomer
COO- Enantiomers differ in spatial arrangement around an asymmetric
carbon, resulting in molecules that are mirror images, like left and
HeC -ItIH.J right hands. The two isomers here are designated the L and D

i isomers from the Latin for “left” and “right” (fevo and dextro).

CH,4 Enantiomers cannot be superimposed on each other.
p-Alanine

© Campbell / Lehninger
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© Lehninger

Structure des acides aminés

(l'oou (l'oo- (I‘oo- (l,‘()()'
H.;ﬂ'—(l‘ll ll:;.\"—(l‘ll n_,.i'—(l‘u HoN—CH
(l‘n2 ) (l‘u._, (I‘n2 (I‘m
o (I‘n._, M. CH, s (I‘n._,
COOH COOH CO0~ COO~
Net charge: +1 0 -1 -2
10k Glutamate p(l;( 267 |l
l
8r I -
l
i
6 b 1
H
P PKg = i
4.25 '
e | : -
| I
pl =| I
..... 322} '
2 ™ |pK = : : -
Lol | |
219 |
| | |
' ] i ] :
0 1.0 2.0 3.0

(a)

OH~ (equivalents)
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© Marie

Les différentes familles d’acides aminés
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© Marie

Les différentes familles d’acides aminés

Polaires
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Cas particulier de la cysteine

C,—CH,-SH + HS-H,C-C, = -C,-CH,-5-S-H,C-C,

==

Insulin
A chain

S————S5
1 2 3 4 5 1 7 8 910 7 1213141516 1718 19 20 21

NH,-Gly (lle (Val Glu GIn Cys Cys Thr/Ser/ lle (Cys/Ser Leu/ Tyr GIn Leu Glu ‘Asn Tyr Cys Asn- COOH
: s
| v
S S
| |

NH,-Phe Val ‘Asn GIn'His (Leu Cys Gly ‘Ser His (Leu Val (GluAla Leu Tyr LeuVal Cys Gly Glu ‘Arg/Gly Phe Phe Tyr Thr Pro Lys Thr- COOH

12 3 4 56 7 8 91011121314 1516 1718 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30

B chain
Z
=
\
Gy Achain
lle Gin LeuGI
Val L
al Tyr o
= Glu Leu Tyr
X Cys
o Gln Ser U Asn
Phe Cys— S —S—Cys ? ‘(b
Val Cys lle (®)
| (Thri{Ser S %
AsgI /S @ Valc[s
i n %
B chain m s e Gy
LeucI Leu Glu
yS I
Gly G Q2 Arg
Ser Y
His Leu Val Gly
Phe
Phe
Tyr
Thr
. Pro
Insulin
“’Thr
®

© Drcamstine ot

Wikimedia
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© Marie

Les différentes familles d’acides aminés
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Classitication selon |'échelle d’hydropathie

—
]
—
\% ) Amino acid Hydropathy index
ARG T Indice d'hydropathie des radicaux des acides aminés
LYS -39
ASN _35 5
ASP -3.5
GLN -3.5 3
GLU —3:5
HIS —32 1
PRO —1.6
TYR —1.3
TRP —0.9 -1
THR —0.7 _3
ALA %g B
MET ’
2.5 O Y Zz8& Z DL ¥QL X x> JIHEVW>S JUW
CYS >- w5 O & W T = w > T o < <
PHE §§ 0<(:—'(<,):)<OOI§E*—WI—O<§UQ_—I>
LEU 4'2
VAL 4.5

ILE © Chanchal Acharya — Researchgate.net
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Nonpolar, aliphatic side groups

HsN CO; HaN" "CO;

Glycine Alanine Valine
Gly. G Ala, A Val, vV

| \

IS ETRNS Coies €

HsN" Scof  HNT COj HNT ~CO%

Leucine Methionine Isoleucine
Leu, 1 Met, M He, |

Polar, uncharged side groups
SH

3 ST

H;N o CO‘ H"N CO}

HO

Cysteine

Serine Ihreonine Cvs. (

Ser, S Thr, T

HoN 0
o 2

P e ys

HaN~ CO3 HN"T Cob

Proline Aspartate Glutamine
Pro, P Asp, D Gin, Q

L es acides aminés du vivant : 20

Aromaticside groups

e |
Q"0

HN" CoS HsN" CO% HN" COS

Phenylalanine T'yrosine I'ryptophan
Phe, | Tyr, Y I'rp, W

Positively charged side groups

@ _~ Vs
H3N -~ \\l /4 NH

N o)
\—{ [
. .

HN" ~CO% HIN™ €07 n&~ “cos

Lysine Histidine Asparagine

Lys, K His, H Asn. N

Negatively charged side groups

0.0

(o)
'/ o°
H oH

HsN~ ~CO; H:N™ ~COo;

Glutamate Aspartate
Glu, | Asp. D

©Ulysse Pedreira-Segade
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Acides aminés essentiels et non essentiels

Table 26-2 Essential and Nonessential Amino

Acids in Humans

Essential Nonessential
Arginine” Alanine
Histidine Asparagine
[soleucine Aspartate
Leucine Cysteine
Lysine Glutamate
Methionine Glutamine
Phenylalanine Glycine
Threonine Proline
Tryptophan Serine
Valine Tyrosine

“Although mammals synthesize arginine, they cleave most of it to form

urea (Sections 26-2D and 26-2E).

O©Voet
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L

codon-stop - Transcription codon-stop:

' couples de
nucléotides
possibles :

L[

98-

' couples de

nucléotides
possibles .

LCE

86—

' ~ 20 acides
. TR P aminés
NERVIéthioninegs Agrinine . Alanine Nef Proteine 'possnbles

Synthese de la liaison peptidique

© techno-science
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1. INITIALISATION DE LA SYNTHESE

==

. Codon
Cavités

\ initiateur
actlvé 14g
o UACe_ Antlcodon

Premiére liaison

peptidique
Grosse

sous-unité AUCUUCCUGUGGC Ribosome | :
du ribosome 5 3 fonctionnel
ARN messager
Petite sous-unité

du ribosome

2. ELONGATION DE LA CHAINE POLYPEPTIDIQUE

()

ARN inutilisé
ceg pourl’mstant

| Nouvelle liaison
Déplacement relatif ribosome — ARN

Déplacement relatif

Le processus

peptidique ribosome — ARN,
. Mise en place
Libération ; d’un nouvel
de I'ARN, : ARN,
a UFCUG 65 . (,'S‘

décriticise
répete n fois

Chaine polypeptidique o 1o
terminée

e
Méthionine libre —s(¥) @

-
l/wccu
@ Codon stop
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Ribosome
libéré

Synthese de la liaison peptidique
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Structure de la liaison peptidique

Experiment In 2006, Roger Kornberg was awarded the Nobel Prize
in Chemistry for using X-ray crystallography to determine the 3-D
shape of RNA polymerase Il, which binds to the DNA double helix and
synthesizes RNA. After crystallizing a complex of all three components,
Kornberg and his colleagues aimed an X-ray beam through the crystal.
The atoms of the crystal diffracted (bent) the X-rays into an orderly
array that a digital detector recorded as a pattern of spots called an
X-ray diffraction pattern.
Diffracted PR ik,
X-rays LTl e T

X-ray

source X-ray
beam

G ergarrinf)
Crystal Digital detector ~ X-ray diffraction
pattern © Lenhinger
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Structure de la liaison peptidique

Délocalisation électronique — La liaison peptidique est plane etrigide
avec un caractere de double liaison partielle.

O\ -O\
i ~ &
—CLR— e —CeN-

H H

©Sorbonne université
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Structure de la liaison peptldlque

aan aan+1 aan+2
[ i

plans peptidiques successifs LP: liaison peptidique

Chaque plan comprend six atomes. Les plans sont articulés entre eux autour des
carbones alpha par libre rotation : angle phi (®, Ca-N) et psi (W, Ca-C) du méme aa.

©Sorbonne université
& Voet
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Diagramme d

e Ramachandran

180 = T g +
. S o b +
B LoV ._"!' e . L
O R R T 4
120 - Te e Feuillet B -
60 - 5
2
,LP 2 .~ +++
N, . ++ +F
0 - .,..?'.' g + -
4 l' +
+ +
-60 — B
Hélice a .
-120 B
+
+
+
+
-180 EEaae ——
-180 -120 -60 0 60 120 180

©Wikimedia

2025/2026 — CPES 1 - Janson de Sailly

Mme Boissieres & M Fournier

22



=

==

Autres liens possibles entre AA

2025/2026 — CPES 1 — Janson de Sailly

%‘0()' L.'()O'
+ |
H,N—CH H;N—CH

Cysteine | |

CH, CH,

| 9H* + %" I

SH ~ / ]s

- Cystine

SH \ S

| 2H* + 2~ |

CH, CH,
Cysteine | A | :

(|3H —NH, (IJH —NH,

CO0~ CO0~

FIGURE 3-7 Reversible formation of a disulfide bond by the oxidation
of two molecules of cysteine. Disulfide bonds between Cys residues
stabilize the structures of many proteins.

Mme Boissieres & M Fournier
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Autres liens possibles entre AA

enzyme Etape 1 : création
oxydée PDI d'une liaison S-S
entre une cysteéine

H,0;
/ \ :
2 e : I e
mg et 'enzym
peptide D A\ cystéine
reduit y

Etape 4 : Etape 2 : création
régénération de PDI de la liaison S-S
I'état oxydé de entre les 2
I'enzyme par une / \A cystéines
oxydoréductase : airS S
du réticulum ) 'Y
O, \ enzyme
réduite | T Ol
‘ 5_\‘*/ \ Etape 3:
séparation
de l'enzyme
et du substrat
(b) peptidique
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© Campbell

Importance de la structure laire

Forme des globules rouges

Structure  Structures secondaire Structure : .
PRIEF S 2 onction
primaire et tertiaire quaternaire
1 F~ Hémoglobine Les molécules ne s'associent pas;
o 5 el normale chacune transporte le dioxygéne.
-a S ~
c & »
g : Sous-unitg[; ™ & i/ Qq
| s - B o
g |
£ 7 o Q
S |
e p
Région hydrophobe Hémoglobine des Les molécules interagissent les
1 hématies falciformes | unes avec les autres et cristallisent
- sous forme de fibres insolubles ; la
“ g 2 capacité de transport du dioxygéne
B S 3 est considérablement réduite.
[
.E :g 4 ~ v 43
3s & i
- 5 o.." J’
gs E. L . i
£ B Sous-unité B ﬁ‘ RNE
g 7 B £
£ 5
. & -
= gF
58 :, ;:

Les cellules
normales sont
remplies de
molécules
d'’hémoglobine
individuelles,
chacune
transportant
du dioxygene.

Les fibres
insolubles de
I'hémoglobine
anormale
entrainent une
déformation
caractéristique
des globules
rouges : Ceux-ci
ressemblent a des
faucilles ou a des
croissants.

f\\

—
10 um
(2000 x)

10 um
(2000 x)

A Figure 5.27 La substitution dans une protéine d’un seul acide aminé par un autre acide aminé provoque

I'anémie a hématies falciformes.
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Détermination de la structure des protéines

LES ETAPES DE LA DETERMINATION DE LA STRUCTURE

|| Production d’une quantité suffisante de protéine purifiée Par cristal |Og ra ph e

(quelques mg). Recherche robotisée des conditions optimales
de cristallisation. au rayon X

2| Analyse par diffraction des rayons X.

3| Traitement des données permettant de déterminer
la structure.

£ 050

Protéine Faisceau Cristal Clichés

pure de rayon X de protéine de diffraction

Clichés de agyge | CONSIRUCHON ©Sciencesociete.Univ
(1!:/1./‘)'(1(‘(1‘(')) ’)f“(“." ) du modeéle ersrté Parls Saclav
el

A RS S
o vix %, [Iridimensionne
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Bioinformatique

//@ l,_k.// Attribution

Analyse de séquenoes

des résonances

N ﬁ). .
Controle qualité T Ll I
de I'échantillon ' ¢

——

Biologie ) i '
moléculaire ‘ , RMN; Modélisation
Clonage 2";‘;”,’;’;’5,0" Modélisation

Ex ion y
traction de sous contraintes
contmmtes stmcturales

klochlmle J :: 5 * ﬂ )

Express:on

Marquage isotopique :. - ; & e
"*NH Cl,. "7CyH,,04 D,0

/"

Détermination de la structure des protéines

Par RMN

© new.societechimiquedefrance
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Détermination de la structure des protéines

AlphaFold Protein Structure Database Home About FAQs Downloads  API

AlphaFold
Protein Structure Database

Developed by Google DeepMind and EMBL-EBI

Examples: MENFQKVEKIGEGTYGV... Free fatty acid receptor 2 At1g58602 Q5VSL9 E. coli

See search help @ Gotoonline course @ See our updates — March 2025

https://www.rcsb.or
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| Les structures llaire : conséquences de la
|l .
') structure laire
L Antiparallel Collagen triple
\Y Bsheets o allel i b Right-twisted
— B sheets // B sheets
+180 | |, Left-handed
a helix
120 F
60k
O
®
& O
RS/ Right-handed
S _eo bk ‘ a helix
—120 |
~180 !
~180 0 +180
© Lehninger (@) & (degrees)
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Hélice alpha

| ‘ Carbon

‘ Nitrogen

Alpha helix

protéine en hél

‘:‘ R-group @ oxygen

Peptide bond

Polypeptide
backbone

Ice

® Hydrogen

YWsw.adguapariail.conm
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Application au recepteur de
'acétylcholine

==

Hydropathy
index

Ligand
Binding <
Domain
(LBD) Acetylcholine
Nicotine

extracellular

T CF fap—
unonin VR Vouion
/ }Lrg::ﬁ:lular

Transmembrane
domain

1 100 200 300 400
Residue number 15 10
GCCSDPREAWRC®
I 111
Profil d'hydropathie du récepteur nicotinique a I'acétylcholine : -
© Biology for AP Courses - Julianne Zedalis, John Eggebrecht
& © openi.nlm
Mme Boissiéres & M Fournier 31
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Hélice alpha

—
|1
—
\Y;
—
+25
Hydropathy
index 0
-25 |-
1 100 200 300 400
Residue number PhoF’spI:qryI.attion stiFes M3-M4 loop
rotein interaction
Cell signalling and
trafficking

Profil d'hydropathie du récepteur nicotinique a I'acétylcholine
© Biology for AP Courses - Julianne Zedalis, John Eggebrecht
& © Zoli et al, on researchgate
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Feuillet béta
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Récepteur au glucagon

Mme Boissieres & M Fournier

Glucagon
f
|
\
{

Milieu extracellulaire
Cytoplasme

HEPATOCYTE

Motifs et domaines
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Expériences d'Anfinsen :

role de la structure 3D

Expérience d'Anfinsen © Lehninger
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72
58 65
% Native state;
catalytically active.
40

addition of urea
and mercaptoethanol

Unfolded state;
inactive. Disulfide
cross-links reduced
to yield Cys residues.

removal of urea
and mercaptoethanol

Native,

catalytically

active state.
Disulfide cross-links
correctly re-formed.

FIGURE 4-27 Renaturation of unfolded, denatured ribonuclease.

Urea denatures the ribonuclease, and mercaptoethanol (HOCH,CH;SH)
reduces and thus cleaves the disulfide bonds to yield eight Cys residues.
Renaturation involves reestablishing the correct disulfide cross-links.

35



=[]

==

structure tertiaire

Diversité des liaisons dans |'acquisition de |a

Nature des acides aminés

Types d'interactions

Exemple d'AA impliqués

Apolaires

Interactions hydrophobes, Liaisons de
VdW entre radicaux alkyls

Alanine, Valine, Leucine,
Isoleucine, Phénylanaline

Polaires

Neutres ou non chargés

Ponts disulfure entre groupements
sulfhydryles (-SH)

Cystéine

Liaisons H entre fonctions hydroxyles (-
OH), amine ou cétone

Sérine, Thréonine,
Tyrosine

Chargés positivement
(basiques)

Chargés négativement (acides)

Liaisons ioniques (charges opposées ou

répulsions électrostatiques (charges de
méme signe)

Lysine, Arginine, Histidine

Ac. aspartique, Ac.
glutamique
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Acquisition de la structure lllaire

==

chaine latérale apolaire (“r;asr;cr:]f;og gveeacul'“e(:)
ou hydrophobe loge hydrophobe
. . _ hélice o.
© chaine latérale polaire O amphiphile
ou hydrophile ) A
NH; coude NG
séquence amphiphile . hydrophile .-
séquence 58 O% / | oo
hydrophile o QAR L L/E A o
C =5 brins hydrophobes
— sequence hydrophobe de feuillet B cceur hydrophobe
@TRUCTURE PRIMAIRQ (interactions hydrophobes et
(STRUCTURE TERTIA'RB liaisons de Van der Waals)
© Dunod
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Acquisition de la structure lllaire

» Figure 5.23

La chaperonine

en action. Lillustration
réalisée par ordinateur

(a gauche) montre un
complexe de chaperonines
provenant de la bactérie
E. coli. Son espace interne
permet a des polypeptides
nouvellement formés

de se plier correctement.
Ce complexe est formé

de deux protéines.

L'une des protéines forme
un cylindre creux a
I'extrémité duquel I'autre
protéine, en forme de
couvercle, peut se fixer.

© Campbell

Couvercle _agbeits,

Cylindre )

creux

>

S

I Protéine
( repliée \ "
- tolypeptide correctement ~

Chaperonine Etapes de I'actic_m #) Le couvercle se fixe a cette €) Le couvercle se
(complétement assemblée) d’une chaperonine: extrémité, provoquant une retire, et la protéine
€) Un polypeptide de modification de la forme correctement
forme linéaire entre du cylindre. Cela crée un repliée s'échappe
par une extrémité environnement hydrophile du cylindre creux.
du cylindre. approprié au repliement
du polypeptide.
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Acquisition de la

==

Protéine chaperonne : de gros complexes protéique
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structure

&
»
.3 s "‘ﬁﬁ ?
® !

insulin (2hiu)

hexokinase (1cza) rubisco (1rex)

10 nm

alcohol dehydrogenase (20hx)
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Cas des maladies a
prions

[

==

Micrographie de protéines agrégées en
plaque amyloide ©Alberts
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Figure 4-18 Stacking of B sheets allows
some misfolded proteins to aggregate
into amyloid fibers. (A) Electron
micrograph shows an amyloid fiber formed
from a segment of a yeast prion protein.
(B) Schematic representation shows the
stacking of B sheets that stabilize an

individual amyloid fiber. (A, courtesy of
nﬁ\l;f‘l C;cant‘\crm \
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Structure de la myoglobine

==

CH
/ 2
H,C

H,C

O OH o OH
tructure de I'héme insérée au sein de | obi
Structure tertiaire de la myoglobine ©Wikimedia > ructure e heme inseree au sein de la myoglobine
©Wikimedia
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Structure de la myoglobine

Heme libre lie a CO

O
Al
sn/(:

~ T E
’

Histidine 7 diminue ['affinité de la myoglobine j
pour CO © Lehninger (a) Free heme

with imidazole
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Heéeme dans la myoglobine
lié a CO = CO se fixe
moins bien

His E7 (|:
|| \\(:H

HC \\/

His F8 g j

(b) Mb:CO complex
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o
\J
|

—

o
(9))
wel

Fraction saturation
O
n
i

MARNENANTEN

SERNANAN

Myoglobin

Hemoglobin

Po, (kPa)

Courbe de fixation de 'O, a la myoglobine et a I'hémoglobine © Lehninger

Myoglobine : protéine de stockage de ['O2
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actwite A Lxemple:
100 Pepsine

txemple

Activité de plusieurs enzymes en fonction du pH ©

cnam et © Campbell
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Changement conformationnels : lié au pH

100-' ’......-

80 -

L'hémoglobine
retient moins 'O,
a un pH plus faible
(Pco, plus élevée)

60 e y-

40

20 A

Saturation en O, de I'hémoglobine (%)

1 1 T

0 20 40 60 80 100
Po, (mm Hg)

(b) pH et dissociation de I'oxyhémoglobine. Etant donné que
les protons influent sur la conformation de I’'hémoglobine, une chute
du pH déphase la courbe de dissociation de I'oxyhémoglobine vers
la droite (effet Bohr). A une Po, équivalant, par exemple, a 40 mm Hg,
I'oxyhémoglobine libére plus de O, lorsque le pH est de 7,2 que
lorsqu’il est de 7,4 (le pH normal du sang humain). Le pH diminue
(donc I'acidité croit) dans les tissus trés actifs, parce que le CO,
produit par la respiration cellulaire réagit avec |'eau, engendrant
de I'acide carbonique. L'hémoglobine libére alors plus de O,, ce qui
alimente la respiration cellulaire dans les tissus en activité.


https://cnam.scenari-community.org/Guiga/Bioproc%C3%A9d%C3%A9s/Module_Bioproc%C3%A9d%C3%A9s_Unit/co/Cinetiques_enzymatiques_web/co/Activite_et_cinetique_enzymatique.html
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Changement contformationnels : température

Dénaturation
thermique

Activité
Activation par la
loi d’Arrhénius

==

-
Température

Impact de la température sur |'activité d'une enzyme © cnam
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Changement conformationnels : liaisons non
covalentes

[=)
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Hexokinase

Glucose-Free Glucose-Bound

Changement de configuration de I’hexokinase©https://pdb101.rcsb.org/motm/50
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Changement conformationnels : liaisons

covalentes
© (D)

His F8
\ proximale

[=)

==

His F8
\\ proximale

Oxygéne
moléculaire

Désoxymyoglobine : le fer s’écarte de 0,4 A Oxymyoglobine : le fer revient
du plan des pyrroles vers le plan des pyrroles

Changement de configuration entre désoxy et oxymyoglobine ©Weinman
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Changement T i | hame
. o e His F8

conformationnels : liaisons H(NN’ /

covalentes ,L\/N@\

O, binding

[=)

==

W

Movement Planar
of F helix heme

-
Hw\N_’ (0]
. R ,/":":;1_/,/ \\
O
Changement de configuration entre désoxy et oxymyoglobine ©Lenhinge
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Changement
covalentes

O,

OH N~CH;OH

Ox
C-NH O
HsC”

O
I
CH>

|
/\ Seree""\

conformationnels : liaisons

-

OH YyCH>OH
SC-NH O

eoe® Seecce Figure 1 - Liaison N-glycosidique

Figure 4 - Liaison O-glycosidique

Dans la N-glycosylation, la liaison entre la protéine et l'arbre

Dans la O-glycosylation, la liaison entre la protéine et l'arbre
glucidique se fait entre la chaine latérale d’un résidu serine ou
thréonine  (éventuellement  hydroxylysine) et une N-
acétylgalactosamine. Cette liaison est appelée O-glycosidique
(en rouge).

Auteur(s)/Autrice(s) : Gilles Camus

Licence

O et N glycosylation ©Planet-vie

glucidique se fait entre la chaine latérale d'un résidu asparagine
et une N-acétylglucosamine. Cette liaison est appelée N-
glycosidique (en rouge).

Auteur(s)/Autrice(s) : Gilles Camus
Licence : ¢

2025/2026 — CPES 1 - Janson de Sailly

Mme Boissieres & M Fournier



[=)

==

Glycosylation dans le
réticulum endoplasmique
granuleux ©Alberts

Figure 15-23 Many proteins are
glycosylated on asparagines in the ER.
When an appropriate asparagine enters
the ER lumen, it is glycosylated by addition
of a branched oligosaccharide side chain.
Each oligosaccharide chain is transferred as
an intact unit to the asparagine from a lipid
called dolichol, catalyzed by the enzyme
oligosaccharyl transferase. Asparagines that
are glycosylated are always present in the
tripeptide sequences asparagine-X-serine
or asparagine-X-threonine, where X can be
almost any amino acid.

Changement conformationnels : liaisons
covalentes

];! = glucose

=
‘ = mannose —
= N-acetylglucosamine
NH; NH,
CYTOSOL
> e
P

ER LUMEN

P

|

P

P/

| growing

(‘ polypeptide chain

_® R
'0\& oligosaccharyl
transferase

lipid-linked
oligosaccharide
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Changemer
— covalentes

Exemple de glycoprotéines :
antigenes ABO des groupes
sanguins © babel.csfoy.ca

t conformationnels : liaisons

PRECURSEUR DES ANTIGENES ABO

o.u - w\cu—(oul

lEz. H
NAGL = N-Acétyl glucosamine
ANTIGENE H (OU 0)

| Protélno .—-1.““

GAL = Galactose

NAGA = N-Acétyl galactosamine Geéne sur le

chromosome 19

FUC = Fucose . Protémo L_J.M.J_{ m/}—{umu—{ cm
FUC‘;Z'
Alléles A et B su "y
Ez. A le chromosome 9 Ez. B
'(_/‘NAGA\;,
\_ ',.'
{ R \ ~ T "." '\\
( Protéi o= \‘1_',"/\*- N P { GAL )
roteine ! P D
| Protéine—fuan—{ aat }—{uacy—{ oa] —

A (protnefuod{ o {mal o)
ANTIGENE A \"% b 3t

ANTIGENE B (ruc

(..“Iff'; s Bourbonnas
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IVaire
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Structure de I'aquaporine © mavink
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Mme B¢

Organisation des proteines a structure

(c)

extracellular

loop A loop C loop E

R
A R S

SV LHECHRECRTID Ceseees

intracellular
‘ loop B loop D C-terminus
N-terminus S111 (AQP4)

S115(SoPIP2;1)  $152, S156 (AQP5)

T157 (AQP1) $229, $231, S235 (AQPO)

$180 (AQP4) T239, Y253 (AQP1)

S188 (SoPIP2;1) - 5256, S261, S164, T269 (AQP2)

S276, S285, T289, S316,

ﬁ(;%?é?i??%%

—

f_ — TN
N~

$10, T11 (AQP7)
S11 (AQP9)

S§321, S322 (AQP4)
S231, S233, T259 (AQP5) 52
S274 (SoPIP2;1)


https://mavink.com/explore/Aquaporin-Structure
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Organisation des protéines a structure
Vaire

==

Structure de I'hémoglobine © Oluwatoyin
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i '- au repos
e WVl

0O, libéré
dans les tissus

O, libéré dans
les tissus au cours <
de |'exercice

!
Tissus actifs Tissus Poumons
(exercice)  au repos
Po, (mm Hg)

et dissociation de I'oxyhémoglobine a un pH de 7,4.

urbe montre les quantités relatives de O, lié a I'hémoglobine
sée a des solutions dont la pression partielle de O, dissous varie.
e Po, de 100 mm Hg, caractéristique des poumons, I’'hémoglo-
montre un taux de saturation en O, d’environ 98 %. A une Po,
0 mm Hg, fréquente autour des tissus au repos, la saturation
1émoglobine est de 70 %. Elle possede donc encore une réserve
, qu‘elle peut libérer dans des tissus extrémement actifs

> plan métabolique, comme les tissus musculaires pendant
xercice physique.
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Role de I'hémoglobine

- ",": e

%
. .9 s
&

P g 4 o
e -""1’3’;;""!‘
b B2
. :‘,‘.‘?__o.,

-~

et

© Wheaters
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Transition allostérique

==

Représentation schématique du
basculement de I'hémoglobine entre les
formes T (désoxy) et R (oxy) © Wikimedia
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Transition
allosterique
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Coopération allostérique au sein de
I'hémoglobine © Dunod
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o fixation du deuxieme O,
e écartement des protomeres o

* rupture des liaisons o4 - B3,
et o, - By

e fixation du premier O,
e rupture des liaisons
inter o

modification des distances
prises entre les atomes de
fer héminique lors du passage
de la forme T a la forme R

O+2,3-BPG

e rapprochement des
protomeres [3
e libération du 2,3-BPG

YIIC UIUUIC SO WA Y 1 e ~ 7

erupture des liaisons inter

efixation facilitée des deux
derniers O,
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Tissues Lungs
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Saturation —

40 4

—

20+

0 20 40 60 80 100

PO, (mmHg)

Le 2,3 BPG, un inhibiteur allostérique © Dunod

= No 2,3-DPG
== Normal 2,3-DPG
== High 2,3-DPG

(a)

(O238rc mm—ome

llaisons faibles trés nombreuses |11
liaisons faibles peu nombreuses ||
kaisons faibles trés peu nombreuses |

Inhibiteur allostérique : le 2,3-BPG

1 nm
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Conclusion

==

Niveaux d'organisation structurale des
protéines © Marieb — Anatomie et
physiologie humaine

Acide aminé Acide aminé

(a) Structure primaire:
La séquence d'acides
aminés forme une
chaine polypeptidique

(b) Structure secondaire:
La chaine primaire forme
des spirales (hélices o)
et des rubans (feuillets
plissés f3).

Hélice o.: La chaine primaire s'enroule
sur elle-méme en formant une spirale

qui sera stabilisée par des liaisons hydrogéne.

(c) Structure tertiaire: Se superpose
a la structure secondaire. Les
régions hélicoidales «. et plissées
se replient et forment une molécule
globulaire compacte maintenue
par des liaisons intramoléculaires.

(d) Structure quaternaire: Deux chaines
polypeptidiques ou plus, chacune possédant
sa propre structure tertiaire, se combinent
et forment une protéine fonctionnelle.
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Acide aminé

Feuillet plissé B: La chaine primaire se plie
en zigzag et forme un ruban en accordéon.
Les feuillets adjacents sont maintenus
ensemble par des liaisons hydrogéne

Structure tertiaire de la préalbumine
(transthyrétine), une protéine qui
transporte la thyroxine, une hormone
thyroidienne, dans le sérum et

le liquide cérébrospinal.

Structure quaternaire d'une molécule
de préalbumine fonctionnelle. Deux
sous-unités identiques de préalbumine
s'unissent par la téte et la queue

pour former un dimere.



