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INTERROGATION ORALEI

La liaison peptidique

Aprés avoir présenté la liaison peptidique (formation et caractéristiques), préciser les répercussions de ses
propriétés sur la structure spatiale d’une protéine.
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Les acides aminés et la liaison peptidique

Apres avoir présenté la structure générale des acides aminés, présenter la liaison peptidique et les
conséquences de ses propriétés.

Document n°1 : Rotations autours des atomes C, au sein des protéines

Amide plane
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Document n°2 : Diagramme de Ramachandran
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Les structures secondaires des protéines

Apres avoir défini les différents niveaux d'organisation structurale des protéines, présenter les caractéristiques
des structures secondaires que I'on rencontre le plus souvent dans ces molécules.
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Interactions de faible énergie et structure tridimensionnelle des protéines

Décrire les différents types d'interaction faible en illustrant votre propos par des exemples choisis au sein des
acides a-aminés protéinogenes naturels.

Présenter I'importance de ce type d'interactions dans le maintien de la structure tridimensionnelle des
protéines.
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Uinsuline

Apres avoir décrit la structure de ce peptide, présenter les différentes liaisons pouvant intervenir dans le
maintien de sa structure tridimensionnelle.

Gly-Tle-Val-Gl ll-Gln-C}'s-q's -Ala-Ser-Val-Cys-Ser-Leu-Tyr-Gln-Leun-Glu-Asn-Tyr-Cys-Asn

Chaine A %

P]le-\f"aI-Asn-G]n-His-Leu-C‘:,"s-Gl}'-Ser-His-Lﬂ|-VaI-GI||-AIa-Leu-T}'r-Leu-\x’al-C}'S-GI}'-Gll-A]g-Gh‘-Pll e-Phe-Tyr-Thr-Pro-Lys-Ala
Chaine B
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Le glutathion

Le glutathion est un tripeptide respectivement formé d'un résidu de glutamate, de cystéine puis de glycine. Il a
cependant une particularité : c'est le groupement carboxyle —COO™ de la chaine latérale du glutamate qui

établit la liaison peptidique avec la cystéine.

Apres avoir donné, en la justifiant, la formule semi-développée du glutathion, présenter les caractéristiques
des acides aminés qui le composent.
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La dénaturation des protéines

Apres avoir défini les notions de dénaturation protéique et de T,, exposer les différents moyens de dénaturer
une protéine.
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L'aspartame

L'aspartame est un édulcorant artificiel découvert en 1965.

C'est un dipeptide composé de deux acides aminés naturels, I'acide L-aspartique et la L-phénylalanine, ce
dernier étant estérifié au niveau du groupement a—COOH par un alcool, le méthanol, donnant le groupement
0—CO—-0—CHs).

Apres avoir donné la formule de cette molécule, présenter les caractéristiques des acides aminés qui la

composent.


http://fr.wikipedia.org/wiki/%C3%89dulcorant
http://fr.wikipedia.org/wiki/Alcool_(chimie)
http://fr.wikipedia.org/wiki/Ph%C3%A9nylalanine
http://fr.wikipedia.org/wiki/Acide_aspartique
http://fr.wikipedia.org/wiki/Peptide
http://fr.wikipedia.org/wiki/%C3%89dulcorant
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Le motif Rossmann Fold
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Le Rossman fold est un motif structural protéique de fixation du NAD".
Présenter la notion de motif protéique puis décrire la structure et les caractéristiques des éléments qui
composent le motif structural Rossmann Fold.
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La structure tertiaire des protéines

Apres avoir défini la structure tertiaire des protéines et présenté les interactions impliquées dans son
maintien, préciser la notion de domaine protéique en s'appuyant sur le document ci-dessous.

~ 53 a.a. analogue EGF

Kringle (85 a.a. avec 3 ponts 5-5)

Chymotrypsine (245 a.a. en 2 domaines)

Urokinase

lialsom Ca?t

Facteur IX

Plasminogéne —
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La relation structure-fonction dans les protéines

Les chaines polypeptidiques des protéines globulaires sont trés souvent organisées en domaines.
A I'aide de vos connaissances et des documents fournis, expliquer cette organisation spatiale.

Document n°1 : Structure spatiale de quelques protéines

Document n°2 : Structure détaillée d’'une immunoglobuline (Ig)

Annexine

Ovalbumine

antigen-

site

antigen

binding y

heavy chain

Vi domain

Cyl

Vi domain

Document n°3 : Organisation en domaine de trois protéines

0 ~ 53 a.a. analogue EGF
. Kringle (§5 a.a. avec 3 ponts S-5)

‘Zhymntrypsine (245 a.a. en 2 domaines)

D ——— Urokinase

Facteur IX

\

Immunoglobuline

Répartition des acides aminés dans une Ig.
Les acides aminés hvdroohobes sont reorésentés en noir

Plasminogene [ @@ @—@—@
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Structure tridimensionnelle d'une immunoglobuline

En vous appuyant sur le document fourni, présenter I'organisation spatiale de cette protéines.

Structure tridimensionnelle d'une immunoglobuline

Les bdtonnets noirs représentent des ponts disulfures.
les différentes couleurs représentent les chaines polypeptidiques.
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Structure tridimensionnelle de la ribonucléase

En s'appuyant sur les documents ci-dessous, présenter la structure de la ribonucléase et développer la notion
de dénaturation protéique.

Document n°1 : Structure tridimensionnelle de I'enzyme
La ribonucléase est une protéine monomérique de 124 résidus d’acides aminés.
Elle posséde quatre ponts disulfures intracaténaires.

Document n°2 : Suivi de la dénaturation thermique de la ribonucléase
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La dénaturation thermique de la
ribonucléase de pancréas de bceuf en
solution dans un tampon HCI-KCl a pH
2,1 et de force ionique 0,019 a été suivie
par plusieurs techniques sensibles a des
changements de conformation.

Document n°3 : Résultat d’expériences de renaturation
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On a porté [lactivité enzymatique de Ia
ribonucléase en fonction du nombre de groupes
sulfhydryles -SH présents apres divers traitements.
Elle est exprimée en pourcentage de l'activité de
I'enzyme native.
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Dénaturation et renaturation de la ribonucléase

BIOTECHNOLOGIES

La ribonucléase est une petite protéine de 100 acides aminés contient 8 cystéines associées par 4 ponts
disulfures intracaténaires.
En vous appuyant sur les documents ci-dessous, développer les notions de dénaturation et de renaturation

protéique.

Document n°1 : Variation du pouvoir rotatoire de la ribonucléase A en fonction de la température
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Document n°2 : Expérience d’Anfinsen
Effet du traitement
Protéine utilisée Traitement suivi Nombre de Activité
thiols libres | enzymatique
Cas1 protéine native 8M urée + 8 0
2-Mercaptoéthanol
Cas 2 p'fotéine dénaturée et dlah’rse contre [ampﬂn
réduite sans urée et 0 ks
sans 2-Mercaptoéthanol
Cas3 protéine dénaturée et dialyse contre 8M urée 0 0
réduite
Cas4 protéine obtenue par le dialyse contre tampon 0 A
tratement en 3 sans urée
Cas 5 protéine obtenue par le dialyse sans urée + 0 s
traitement en 3 traces 2-Mercaptoéthanol
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La dénaturation des protéines

BIOTECHNOLOGIES

Développer la notion de dénaturation protéique, en incluant dans la présentation les exemples fournis par les

documents ci-dessous.
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Cinétique de dénaturation d'une enzyme.

La ribonucléase, petite protéine de 100 acides aminés contient 8 cystéines associées par 4 ponts disulfures

intracaténaires.

On lui applique divers traitements. Les effets sont réunis dans le tableau ci-dessous.

Effet du traitement

Protéine utilisée Traitement suivi Nombre de Activité
thiols libres | enzymatique
Cas1 protéine native BM urée + 8 0
2-Mercaptoéthanol
Cas 2 protéine dénaturée et dialyse contre tampon
réduite sans urée et 0 .
sans 2-Mercaptoéthanol
Cas3 protéine dénaturée et dialyse contre 8M urée 0 0
réduite
Cas4 protéine obtenue par le dialyse contre tampon 0 A
traitement en 3 sans urée
Cas5 protéine obtenue par le dialyse sans urée + 0 i
traitement en 3 traces 2-Mercaptoéthanol
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Structure tridimensionnelle de la concanavaline A

En s'appuyant sur les documents présentés, exposer les différents niveaux de structure tridimensionnelle de la
concanavaline A.

Document n°1 : Généralités sur la concanavaline A

La concanavaline A est une glycoprotéine de la famille des lectines, protéines qui ont la propriété de se lier a
des glucides. Produite pas le haricot sabre (Carnavalia ensiformis). C'est la premiere lectine a avoir été
identifiée et extraite. Elle se lie spécifiqguement au D-mannose et au D-glucose.

La concanavaline A est une protéine homotétramérique. Sa structure tertiaire de ses sous-unités a été
élucidée et les bases moléculaires de son affinité pour le D-mannose et le D-glucose sont connues.

Document n°2 : Données relatives a I'action de deux agents dénaturants chimiques sur la concanavaline A

— Le Sodium DodécylSulfate (SDS), un détergent anionique, peut entrainer la dénaturation de la
concanavaline A.

— Le 2-mercaptoéthanol ou B-mercaptoéthanol (MCE), un thiol, ne peut pas entrainer la dénaturation de
la concanavaline A.

Document n°3 : Représentation d’'un monomere de la concanavaline A

Les sphéres grises claires représentent une molécule de trimannoside (molécule composée de 3 résidus de
mannose), et les sphéres grises foncées adjacentes représentent un ion calcium et un ion magnésium.
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Relation structure-fonction dans les protéines

En vous appuyant sur les documents ci-dessous, dégager les différentes catégories structurales de protéines et

mettre en lien leur structure et leur fonction.

Document 1 : Structure spatiale de quelques protéines

Heme Heme

Heme

collagéne hémoglobine

A) Glucose binding site
membrane i :
plasmique X . 3

) . ATP binding site
&
(5o N _ \
i BN 4 )

transporteur membranaire du glucose

Document 2 : Profil d’hydrophobicité d’un canal bactérien (KscA)

La protéine KscA compte 160 résidus d' acides aminés.

Grace au logiciel Protscale, on peut obtenir le profil d’hydrophobicité de la protéine : une valeur (score) est
attribuée a chaque acide aminé en fonction du caractére plus ou moins polaire de sa chaine latérale.
La valeur 4 correspond aux acides aminés les plus apolaires.

La valeur -4 correspond aux acides aminés les plus polaires.
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Structure des protéines membranaires

A I'aide des documents ci-dessous, vous présenterez les caractéristiques structurales des protéines
membranaires.

Document 1 : Profil d’hydrophobicité d’'une protéine membranaire
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Document 2 : Structure tridimensionnelle de deux protéines transmembranaires

Bactériorhodopsine : Porine d’E. coli :
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Dénaturation de l'ovalbumine

En vous appuyant sur 'exemple de I'ovalbumine, présenter le concept dénaturation protéique.

Document 1 : Expérience de dénaturation de I'ovalbumine

BIOTECHNOLOGIES

Le DTNB (5,5’-dithiobis 2-nitrobenzoate) est un composé qui réagit avec les groupements thiols accessibles
d’une protéine pour former un composé jaune a pH = 8. On réalise I'expérience suivante :

Tube : 1 2 3
Ovalbumine 0,05% 0,5mL 0,5mL 0,5 mL
Eau distillée 100 uL 100 uL /
SDS / / 100 pL
Tampon tris HCl pH=8 0,5 mL 0,5 mL 0,5 mL
Traitement / 3 minutes a 100 °C /
DTNB 0,15 mL 0,15 mL 0,15 mL
Couleur obtenue Incolore Jaune intense Jaune intense

Document 2 : Des ceufs au plat !
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Acides aminés et interactions au sein des protéines

Indiquer les contributions potentielles aux différentes interactions (hydrophobes, de Van der Waals, ioniques
et formation de liaisons hydrogene) des chaines latérales des résidus Asp, Leu, Tyr et His d’une protéine a pH
physiologique.

Document : Données sur les pK, de la chaine latérale R de certains acides aminés
— Asp:pKiR)=3,8
— His:pKiR)=6
— Tyr: pKi(R) = 10,07


http://www.expasy.org/cgi-bin/protscale.pl?P0A334@112-160@Hphob.--/--Kyte--&--Doolittle_9_100_linear_no
http://www.expasy.org/cgi-bin/protscale.pl?P0A334@112-160@Hphob.--/--Kyte--&--Doolittle_9_100_linear_no
http://www.expasy.org/cgi-bin/protscale.pl?P0A334@112-160@Hphob.--/--Kyte--&--Doolittle_9_100_linear_no
http://www.expasy.org/cgi-bin/protscale.pl?P0A334@112-160@Hphob.--/--Kyte--&--Doolittle_9_100_linear_no
http://www.expasy.org/cgi-bin/protscale.pl?P0A334@112-160@Hphob.--/--Kyte--&--Doolittle_9_100_linear_no
http://www.expasy.org/cgi-bin/protscale.pl?P0A334@112-160@Hphob.--/--Kyte--&--Doolittle_9_100_linear_no
http://www.expasy.org/cgi-bin/protscale.pl?P0A334@112-160@Hphob.--/--Kyte--&--Doolittle_9_100_linear_no
http://www.expasy.org/cgi-bin/protscale.pl?P0A334@112-160@Hphob.--/--Kyte--&--Doolittle_9_100_linear_no
http://www.expasy.org/cgi-bin/protscale.pl?P0A334@112-160@Hphob.--/--Kyte--&--Doolittle_9_100_linear_no
http://www.expasy.org/cgi-bin/protscale.pl?P0A334@112-160@Hphob.--/--Kyte--&--Doolittle_9_100_linear_no
http://www.expasy.org/cgi-bin/protscale.pl?P0A334@112-160@Hphob.--/--Kyte--&--Doolittle_9_100_linear_no
http://www.expasy.org/cgi-bin/protscale.pl?P0A334@112-160@Hphob.--/--Kyte--&--Doolittle_9_100_linear_no
http://www.expasy.org/cgi-bin/protscale.pl?P0A334@112-160@Hphob.--/--Kyte--&--Doolittle_9_100_linear_no
http://www.expasy.org/cgi-bin/protscale.pl?P0A334@112-160@Hphob.--/--Kyte--&--Doolittle_9_100_linear_no
http://www.expasy.org/cgi-bin/protscale.pl?P0A334@112-160@Hphob.--/--Kyte--&--Doolittle_9_100_linear_no
http://www.expasy.org/cgi-bin/protscale.pl?P0A334@112-160@Hphob.--/--Kyte--&--Doolittle_9_100_linear_no
http://www.expasy.org/cgi-bin/protscale.pl?P0A334@112-160@Hphob.--/--Kyte--&--Doolittle_9_100_linear_no
http://www.expasy.org/cgi-bin/protscale.pl?P0A334@112-160@Hphob.--/--Kyte--&--Doolittle_9_100_linear_no
http://www.expasy.org/cgi-bin/protscale.pl?P0A334@112-160@Hphob.--/--Kyte--&--Doolittle_9_100_linear_no
http://www.expasy.org/cgi-bin/protscale.pl?P0A334@112-160@Hphob.--/--Kyte--&--Doolittle_9_100_linear_no
http://www.expasy.org/cgi-bin/protscale.pl?P0A334@112-160@Hphob.--/--Kyte--&--Doolittle_9_100_linear_no
http://www.expasy.org/cgi-bin/protscale.pl?P0A334@112-160@Hphob.--/--Kyte--&--Doolittle_9_100_linear_no

