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| - Les protéines

1- Les acides aminés

A- Structure générale

B- Propriétés acido-basiques et optiques
2- Les peptides

A- Définitions

B- Structure primaire

C- La liaison peptidique

D- Exemples de peptides
3- La structure des protéines

Il - Les Enzymes

1 - Introduction — Définitions

2 - Les cofacteurs enzymatiques

A - biotine (ou vitamine B8)

B - Nicotinamide Adénine Dinucléotide (NAD*)
3 - Laréaction enzymatique

A - réaction non-catalysée

B - catalyse enzymatique

C - notion de site actif

D - introduction a la cinétique enzymatique

E - mesures enzymatiques : quantification d’'une
biomolécule

Il - Techniques de Purification et
d’Analyse

1 - Solubilisation - extraction des protéines

2 - Précipitation différentielle
A - précipitation isoélectrique
B - précipitation par des sels
3 - Techniques chromatographiques
A - échange d’ions
B - exclusion / diffusion
C - affinité
4 - Techniques électrophorétiques
A - électrophorése sur papier
B - électrophorése sur gel de polyacrylamide
5 - Technique immunoenzymatiques

IV - Les Acides Nucléiques

1- Bases azotées

A- 2 sortes de bases : purines et pyrimidines

B- Absorbance dans I'U.V.

C- Densité de charge
2- Nucléosides et nucléotides

A- Liaison avec 2 types de sucres

B- Modification avec I'acide phosphorique

C- Nomenclature
3- Structures spatiales

A- Association des nucléotides dans un acide
nucléique

B- Complémentarité des bases

C- Double hélice/Propriétés

D- Modifications chimiques des acides nucléiques
4- Des nucléotides remarquables : ATP, AMPc et
GMP
5- Séquencage de I’ADN et PCR

V - Les lipides

1- Introduction

2- Nature et propriétés des acides gras
3- Lipides contenant des acides gras
4- Lipides dérivés d’acides gras

5- Lipides issus d’unités isopréniques
6- Purification des lipides

VI - Les glucides

1- Introduction

2- Monosaccharides et disaccharides
3- Polysaccharides

4- Glycoprotéines et glycolipides

5- Dérivés d’oses

6- Détection du glucose : glycémie
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Symbole  Code 3 lettres Nom
A Ala Alanine
[ Cys Cystéine
D Asp Aspartate
E Glu Glutamate
F Phe Phénylalanine
H G Gly Glycine
I H His Histidine
I lle Isoleucine
R_ C — K Lys Lysine
ol a L Leu Leucine
&) M Mat Méthionine
N H N Asn Asparagine
3 P Pro Proline
Q Gln Glutamine
R Arg Arginine
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1- de I'épaisseur de la solution que la lumiére doit traverser (trajet optique) 220 240 260 280 300
2- de la concentration de la solution en espéces absorbantes Longueur d'onde (nm)
NH,*-CH-COO" NH,*-CH-COO" Ca, H Coy H
3 3
| + | \c _/\N- / — \c — /
R R A \ R \
1 -H20 2 10 S Cotiyg _\o/ Coayg
les six atomes sont dans le méme plan
liaison peptidique
0 (fonction amide)
Il
fonction amine libre ry fonction carboxylate libre
pour une nouvelle réaction NH IH C'ITI'CP pour une nouvelle réaction
H
Ry R,

Deux résidus : dipeptide

Un polypeptide est constitué
d'une suite de plans peptidiques,
articulés au niveau des Cor.

Par convention, la rotation autour de la
liaison N-Cx est 'angle ¢ (phi), et celle

autour de la liaison Cc:-C est |angle v (psi).




~ } °
~ -
e, Crs j N B[ CWJ i H
; s AN A ) s HNG -,
HN ——/LN/H Pro  Cys 1 o Pro Cys 3 e
o e Leu L %o, W0
Arg CN R NG 8in /{ CN A AN Gln
0 \ AT o A )Y
J\K N Q o )LN Y ° a o
N S 0 Y pn N ST P o Asn
Gy @ NH, NH; Gly g NH, NH;

Hormones peptidiques post-hypophysaires

Aspartame

0]

Phe

Asp
OCH;

+

O. 'NH;

L'anémie falciforme (1 maladie génétique dans le monde)
résulte d'une mutation sur le géne codant I'hémoglobine :
I'hémoglobine modifiée (E6V sur la chaine B) va s'agréger dans
la cellule, surtout lorsque la [O,] est faible.

Globules
rouges avec
hémoglobine
mutée

Globules
rouges avec
hémoglobin€’
normale

Différents niveaux de structuration pour une protéine
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Structure primaire : enchainement des acides aminés (séquence)
Structure secondaire : repliement local de la chaine polypeptidique
Structure tertiaire : repliement global de la chaine polypeptidique
Structure quaternaire : assemblage de plusieurs chaines polypeptidiques

Conformation la plus
étirée possible

.

N-terminal

La concanavaline A

chaines o

hétérotétramere, environ 100 liaisons H impliquées
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Nicotinamide Adénine Dinucléotide (NAD?) Evolution de la réaction
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Protéine kinase A avec ATP en vert et peptide inhibiteur en Daniel Koshland Jr
Jaune.
Rouge régions négatives et bleu régions positives.
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Préparation des échantillons protéiques
Les protéines sont incubées en présence de :
- détergent anionique (SDS : sodium dodécyl sulfate)
CH,-SH
| - agent réducteur (B mercaptoéthanol) : rompt les ponts disulfure
CHyOH tampon de haute densité (glycérol) / colorant bleu,

-5 minutes a 100°C. Partie chargée négativernent
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« peigne a 10 dents »

Espaceurs

Gel de résolution
pH 8.8 Plaques de verre
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Il existe 2 sortes de bases azotées hétérocycliques :

bases puriques
(noyau purine)

bases pyrimidiques
(noyau pyrimidine)

fonction amide
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Appariement de Watson et Crick

@ nombre de A=nombre de T
nombre de C = nombre de G

@ une chaine d'ADN polyA s'hybride avec une chaine d'’ADN polyT
@ une chaine d'ADN polyG s’hybride avec une chaine d’ADN
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PCR en temps réel utilisant du SYBR Green comme sonde.
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La configuration cis de la double liaison induit une courbure rigide
de la chaine aliphatique
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Linoleic acid a-Linolenic acid Arachidonic acid

« Point de fusion : température de passage de I'état gel a
I'état fluide.

— dépend de la longueur de la chaine aliphatique

liquide

Température (°C)

tempeérature ambiante
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Liberté de rotation des liaisons simples C-C :
2 posmons extrémes appelées anti et gauche

la plus stable




Basse température : position anti

prédominante. Les acides gras sont

ordonnés : état gel
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Température élevée : position gauche
prédominante. Les acides gras sont
désordonnés : état fluide

Acide gras Point de Acide gras Point de
saturé fusion (°C) insaturé (°c)
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4°C => état solide et dense, I'animal plonge
37°C => état liquide et Iéger, I'animal remonte
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5 @ les lipides sont déposés et Les lipides sont élués avec des solutions de plus
) ) "/\ﬂ/o se fixent sur la colonne. en plus hydrophobes : @méthanol, ®acétonitrile,
acide glycocholique 'l‘ ! @acétone.
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CH,OH =0 =0
cHoH 0 WCOH  HoTH CHO CHO s CHO
& HoH ndow  Hion H-C-OH HO-C-H
CH,0H CH,OH CH,0H CH,OH |
dihydraxyacétone D-érythrulose Deribulose ___ D-xylulose HO'CI:'H H'?'OH
6 carbones H-C-OH HO-CI;-H
P o
CHOH  CHOH CH,OH CH,0H H-é-OH HO-C-H
&:0 Jl:=o é—o J:=0 | |
H-(i-OH HO-C-H HEOH  HOGH CH,0H CH,0H CH,0H CH,0H
H-C-OH H-C-OH HO-C-H HO-C-H
wdon  ndion i ndion D-glucose L-glucose
CHOH  CH,OH CH,0H CH,OH \
D-psicose D-fructose D-sorbose D-tagatose




6

6 CHzOH CHZOH 6 CH OH 6 CHzOH \_1,0H
C R
H /C AOH i /C Of H f &H I2
C i [ H H-G-OH
OH H — H — i OH C 1 3 MEME COTE
HOM / H PANER7A HO I/OH \ H /I HO-C-H o
3G 3C—c 2 C HONI I/ OH l4
| I | ol — H-C-OH
H HG H HO H HO | [’ és
B-D-glucopyranose a-D-glucopyranose _
Cycle pyrane % mutarotation é Cycle pyrane H HO H- |-60 .
a-D-glucopyranose CHZOH
Cyclisation du fructose
Le cycle pyranose n'est pas plan !
CHQOH
C 0 6CH,OH chaise batdau
I3 0 1
Ho-C-H . CH,0H ‘c, % 5
|4 2 ?
H-C-OH OH : 1 S
|5 7 3 5 1 Peu
H-CIJ-OH £'='C, 8
6
CHQOH ‘ : 2 conformations
D-fructose D-fructofuranose
Fonction hémiacétal : mutarotation
aldéhyde
8 H\C//O g
” . CHOH  miaceta 1 GH,0 hémiacétal
positions axiales g OH g
4 -— 4 1
1 -— —_—
2
positions équatoriales C ¢ CH
1 -D-gl ran
p-Dgl o-D-glucopyranose
,C' >0 T 5CH,0H %)
3 2 D-glucose
0.5%)

Fonction hémiacétal : liaison osidique (ou glycosidique)

6,

HZOH acétal
. 5 O-R
4
CH,OH | Liaison O-glycosidique
hémiacétal alcool h
5 3
: -wOH  +ROH — o +H,0
6
C CH,0H
D-glucopyranose 5 acétal
4 \ Liaison O-glycosidique
/™NOR
3

c (ou ) D-glucopyranoside

B-D-glucopyranose D-glucopyranose B-D-glucopyranosyl (1—4) D-glucopyanose

Lactose : 3-D-galactopyranosyl (1 — 4)-D-glucopyranose

/

«réducteur»

Saccharose : a-D-glucopyranosyl (1 — 2)-B-D-fructofuranoside

Sucre végétal /

6
H,0H

o4




D-glucopyranoses liés entre eux par des liaisons a (1->4) avec des
ramifications par des liaisons o (1->6).

CH, OH

CH,OH CH,COH CH,OH

B,

Cellulose : (B-D-glucopyranosyl (1 — 4)-B-D-glucopyranose),

CH,OH

i @
CH, OH Q

protéines O-glycosylées :

liaison O-glycosidique entre
I'hémiacétal d'un ose et I'hydroxyle
d'un résidu Ser ou Thr

oligosaccharide

protéines N-glycosylées :

liaison N-glycosidique entre I'némiacétal
d'un ose et le -NH, de la fonction amide
d’un résidu Asn.

oligosaccharide

N-acétyl-B-D-galactopyranosamine

N-acétyl-p-D-glucopyranosamine

Glycéro-glycolipides

6
H,0H
o}
s Il
N 5 SN NN N NN
i
AN CHOC A~ AAAA
1
37 O-CH,g
Sphingo-glycolipides
HO & HO-CHE-CH=CHW\ANV,___—Sphingusme
H,0H !
AN HCNH-C sommAsAAAA
1
3 ~T\\_-0-CH,

b-D-galactose L i
Galactococérébroside

Alditols

Hﬁc”o

5 CH,OH sCH,OH
D-glucitol
D-glucose (sorbitol, édulcorant)

Acide L-ascorbique
(Vitamine C)




