Partie IA - Organisation fonctionnelle des molecules du vivant

Chapitre 2
Les macromolécules

code des diapositives

* tres important, a savoir avec précision

#* important pour comprendre
pour approfondir, sinon & couper




1. Les macromoleécules glucidiques




Amidon et cellulose dans les tissus vegetaux

amidon coloré au lugol

cellule végétale

chloroplaste

cellulose —

Coupe de racine de jacinthe traitée par le test
APS (Acide Periodique Schiff) spécifique des
polysaccharides. La coloration est observée
essentiellement dans les parois (cellulose) et
dans les amyloplastes (amidon).




Hydrolyse de I"'amidon

*
»&‘ e dexlrmes mauose

- = gction de |"amylase

o

S — %

‘:% 0“‘0

) .guwose.

- = action de la maltase . .

http://svtmarcq.blogspot.fr/2013/03/la-catalyse-enzymatique-spe.html
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L’amidon dans les cellules

Stries de croissance \ L
V/

[
|

plioto C. &s cuer

Grains d’amidon (x 3 000)

Grains d’amidon de pomme de terre (x 1 000)

—as

CH,0H H,OH H,OH CH,0H CH,OH 1 CH,OH
0 0 0 0 0 o)
1 gl 1
* O-- 0 o 0 o+
extrémité liaison (cx1—4) = maltose il extrémité
non réductrice réductrice

Le squelette de base : glucoses associés par liaison a1-4
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L’'osmose

Analogie avec la loi des gaz parfaits : PV =nRTou P=n RT =c RT
\'}

pression osmotique = pression exercée par le transfert d’eau entre
deux compartiments de concentrations différentes (unité kPa)

membrane semi-perméable
(ne laisse passer que I'eau)

pression
osmotique

forte ¢ faiblec  Transfert d’eau jusqu’a Pression osmotique =
équilibre des concentrations pression a opposer pour

stopper le transfert d’eau



Structure de I'amidon

alpha 1-4 and
alpha 1-6
glycosidic bonds

@,
@
Amylose ) Amylopectin
La structure hélicoidale, La ramification de I'amylopectine

conséquence de la liaison q, limite  augmente encore la compaction
’encombrement dans la cellule W,




Amidon : molécule de réserve

Role de réserve lié aux propriétés

- fres nombreux glucoses dans un petit volume grace a la forme
compactée du polymere (liaisons ai-4 et ramifications).

- grosse molécule donc n’influencant pas la pression osmotique

- amylopectine tres ramifi€ée donc de nombreuses extrémités pour
ajouter ou libérer des glucoses : aspect dynamique



La cellulose, polymere lineaire

Les liaisons H stabilisent une forme étirée de la molécule
(liaisons intrachaines)



La cellulose : liaisons intermoléculaires

Des liaisons H interchaines associent
les molécules en microfibrilles
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Empilement de
microfibriles dans
la parol de la cellule

Cellules

Microfibrille —

Hémicellulose

Cellulose
semicristalline

Cellulose cristalline

Structure moléculalre

Ho‘““\ y -i‘?“(o\@"i \ y w°
(o) 0
HO ™" oH OH HO ™ OH OH

| — L J

Glucose Cellobiose

http:



http://www.societechimiquedefrance.fr/produit-du-jour/cellulose.html
http://www.societechimiquedefrance.fr/produit-du-jour/cellulose.html

Cellulose : molécule de structure

*

Role de structure lié aux propriétés
- molécule en ruban étiré en raison des liaisons en 31-4
- molécule stable car non ramifiée : peu d’extrémités hydrolysables
- nombreuses liaisons H augmentant la cohésion

- association en structures fibrillaires donc molécules peu
accessibles pour les enzymes d’hydrolyse
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Chitine et agencement en fibres

chitine en fibrille dans la cuticule du crabe

Cellules vues a travers la chitine du
dos d'un copépode (x 40), petit
Arthropode crustacé du plancton.
Notez les fibres de chitine. http://archimer.ifremer.fr/doc/1987 /acte-1372.pdf
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Y%  dansla paroi des champignons et la cuticule des Arthropodes

monomeres
B-D-glucose
B-D-N-acétylglucosamine
C
&3 s
4 H CH,OH pont osidique |, | H.1 4H CH,OH pont osidique (I::oH‘
-/ o)
olymeére o H 0 0
POy HO 9\ HO
H NH 1 4 pont osidique H
<|:=o H H <|3=0 H
CH
CHy Chitine 3

polymere de N-aceétyl-glucosamine (NAG) et glucosamine +/- glucoses
lies en B1-4, structure proche de la cellulose
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Les glucides de la paroi bactérienne

K
N-acetylglucosamine N-acetylmuramic
(NAG) acid (NAM)
CH,OH
[\ H D-Cb-\H Aa’ | P 1 Isoemi
oK oH T /c'., pontage des
p - 1 L polymeres glu0|.d|ques
- | par des peptides
i | Llys Gy .y —y oo
F e T
;| SGlusbird, Gly DuGlu-N 4 Gly
Motif de base . .
dimére NAM-NAG Polymere de NAM-NAG

L’ensemble est le peptidoglycanne

15



e Polymere d’acides uroniques liés en al1-4 => zig-zag

http://194.167.228.154/PCSM/biologie/module1/apprendre/chapitre3/paroi/paroil det.htm
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http://194.167.228.154/PCSM/biologie/module1/apprendre/chapitre3/paroi/paroi1det.htm
http://194.167.228.154/PCSM/biologie/module1/apprendre/chapitre3/paroi/paroi1det.htm

L’hémicellulose

¢__ galactose

°‘E-CH.

Structure du xyloglucanne, principal composant des hémicelluloses

En bleu, squelette de B-D-glucoses, en rouge xylose, en noir galactose et en brun fucose.
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La paroi vegetale : assemblage moleculaire

* Cellulose seule Cellulose + hémicellulose + pectines

3 [ ‘
Il ”"‘..,i i

llll

18 http://www.snv.jussieu.fr/bmedia/paroi/architecture.htm
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Les glycosaminoglycanes GAG

*

GAG = famille de molécules glucidiques
= enchainements de disaccharides chargés négativement
= les molécules se repoussent et s’entourent de cations et

d’eau = formation d’'un gel volumineux

Les GAG se retrouvent dans les matrices extra-cellulaires.

exemples : acide hyaluronique, chondroitine sulfate, héparine...

acide hyaluronique = enchainement de dimeres lies en 8 1-4
chaque dimere est constitué d’'un NAG et d’'un glucuronate liés en 3 1-3.
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& Un gros édifice moléculaire chargée
négativement qui emprisonne de 'eau et
forme un gel hydraté (synovie artlculalre).

" Proteoglycans and GAGS |

Hyaluronate A axe = protéine

N
GlcNAC e

o P

e NHCOCH,

1

,

&

¥G|cUA
Ropeamaum“tacommmGAG
. . 2
L'acide hyaluronique - \o‘ﬂ,‘ Le tout = protéoglycane
un GAG formé exclusivement un squelette protéique

de NAG-glucuronate portant de nombreux GAG
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Le glycogene

* Les réserves de glycogene sont
cytosoliques, les granules

peuvent atteindre 200 nm
GLYCOGENE

-v“.',

" rosettes de glycogene 9;'

Li
Llations E. jaspard (2002)

Glycogene

structure semblable a 'amylopectine .mitOChOﬂd“e JET

P P ha L oL L

glucoses associés par liaison al-4
ramification grace a des liaisons a1-6
ramifications plus nombreuses que I'amylopectine
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Les oligosides a role informatif

s Exemple d’oligosides
membranaires

Groupe A O\

Gal : galactose ; Glc : glucose ;

Fuc : fucose; Xyl : xylose

O N-acétylgalactosamine
O N-acétylglucosamine

ce sont des
glycanes mais pas
des GAG cariln’y a
ni groupe amine, ni
charge négative

Groupe B

Groupe O

autre marqueur
de surface

Fuc

Gal

Fuc

Man

protéine

Membrane du
globule rouge

XO-

Gal

22
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lipide

D’aprés Dunod, «jintegre»



Le rhamnogalacturonane lI

% Exemple d’oligosides solubles

Ce polymere de sucres variés est présent dans toute paroi végétale. Coupé
en fragments par des enzymes en réponse a un stimulus, il donne naissance

a des oligosaccharines a réles variés : antibiotique, régulateur de croissance...

- o=D-GalA p «(124)--D-GalA p «(124)-¢-D-GalA p «(1549)-c-D-GalA p -(1-4)-a-D-GalA p -(1-4)-a-D-GalA \p, =(1—4)-a-D-GalA p

g nd " T
3 3 2 2
T T T T
2 2 B-D-Api f B-D-Api f
f-D-DHA KDOp 3 ¥
5 5 T T
T T a-D-GalA p -(1-2)-B-L-Rha p -(3 «1)--D-GalA p B-L-Rhap
B-L-Araf «-L-Rhap 4 3
T T
a-D-Xyl p -(1-3)-a-L-Fuc p B-L-AceA f-3 « O -Ac
2 4 2
Y T T
0-Me B-D-GlcA p Ac-O-c-L-Fuc p «(1-2)-0-D-Gal p
2 2 4
T T Y
a-D-Gal p O-Me a-L-Arap
2
Y
o-L-Rha p
2
Y
B-L-Ara f
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Un exemple d’oligosaccharine

CELLULE VEGETALE
NOYAU
R : . ..
| m d Réponse du Soja a un
syntése d'une
ENZYME @ T@ champignon parasite
i le rhamnogalacturonane
R est coupé en fragments
oligosaccharines parmi lesquels se trouve
SIGNAL un composé antibiotique
. ui élimine le champignon
ANTIBIOTIQUE Y'“""e G P19

’ @ CYTOSOL
membrane
‘ plasmique
: ‘ heptaglucoside

CHAMPIGNON
PARASITE

paroi pecto- R rhamnogalacturonane I
cellulosique

© C. Escuyer
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2. Les proteines, des

héteropolymeres

25



Rappel : la liaison peptidique

0O H
* H 0 H 0 1 l'li “ P
| 7 | 4 H,O0
HN—C—C{ +HN—C—C THN—C—CN tT‘ ¢ +He
R, O R, O R, (H R ©

Ilalson peptidique

La réaction 1 nécessite une enzyme et se déroule dans le ribosome : la
réaction est endergonique (nécessite un couplage avec ATP). L'enzyme
est la peptidyltransférase.

La réaction 2 est une hydrolyse

O O
1 | La liaison peptidique est
—~C-N- — —C=N+= planecar laliaison C-N
| | est partiellement double

H H

26



Experience d’Anfinsen

Ribonucléase
fonctionnelle

RenaturatQn spontanée
= |la séquencde conditionne
le repligment

Dénaturation
+ uree
+ mercaptog¢thanol

Ribonucléase
dénaturée

=> La conformation donne la fonction

27



L’hélice o de la kératine

une hélice formée des liaisons
peptidiques et carbones «

radical 3
l'extérieur
de I'hélice
pas de 0.54 nm
soit
3.6 radicaux
par tour
liaisons hydrogéne
le long des génératrices
= "poutrelles de
souténement”

/' extrémité C-terminal

Fiure 2.11 Représentation d’une hélice c.

Les radicaux situés a I'arrigre-plan de la chaine n’ont pas été représentés.
D’aprés Dunod, «jintegre»
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L NON N XO)

vue de dessus

azote
carbone
carbone Ot
hydrogéne
oxygene

radical ou
chaine latérale

liaison
pepbdique

les résidus des acides
aminés dépassent vers
I’extérieur et ne sont pas
impliqués dans la structure

liaison

hydrogéne

http://cmgm.stanford.edu/biochem201/
Slides/Protein%20Structure/
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*

Un motif régulier (Gly - Ala ou Ser)
en brins B qui se superposent

T

extensibilité

-

Ala ou
Ser

Gly
0,57 nm

0,35 nm

29

La séricine de la soie

Fil d’araignée



Le feuillet B : structure secondaire plissée

* Nter

© Georges Dolisi

brin B
d

fmn e . feuillet 3
’ Nl antiparalléle

----------

Un acide aminé

Protéine : structure secondaire

brin B en zig-zag formeé des liaisons peptidiques et carbones «

les résidus des acides aminés dépassent et ne sont pas impliqueés
dans la structure

30




Feuillets  paralleles ou anti-paralleles

o Feuillets B vus de dessus

L CatN i M) Paraliet

. L) .
. . )
2 - » ) " \
K P C+—N K
. .
N ‘. H .
. '
. . \\
. .
S ] s . J \
3 - . . K 0
4 - " . .
¢ . ¢
N —— C ) 4
. .
. . .
¢ ] 5 .

antiparalléle A
parallele
1807
/\ - .
AV, i
“ U
Anti-parallel Parallel
représentation schématique 31
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Preféerence conformationnelle des acides amineés

Structurs préférantielle  Acide aminé hélice a fouillet 3, coude 8

Hélice Alanine 1,29 0,90 0.77 |
Cystéine 1,11 0,74 0.81
leucine 1,30 1,02 0,58
Méthionine 1,47 0,97 041
Glutemole 1,44 0.75 0,99
Glutomine 1,27 0.80 0.98
Histidine 1,22 1,08 0,68
lysine 1.23 077 0.96

Feuilles Valine 0,21 1,49 0,47
Iscleucine 0,97 1,45 , 0,51
Phénylolanine 1,07 1,32 0,59
Tyrosine 0,72 1,25 1,05
Tryptophane 0,79 1,14 0,76
Thréonine 082 1.21 1.04

|Coude Glycine 0,56 0,92 1,64
Sérine 0,82 0,95 1,32
Asportate 1,04 0.72 1,41
Asparagine 0,90 0,976 1,28
Proline 0,52 0.64 1,91
Arginine 0.96 0,99 0,88

Terdonce relative des divers acides aminés & se rencontrer ou sein de lo stucture indiquée. Ure
voleur > 1 indique une tendance supérieure & lo moyenne, donc une préférance. Ces données ont
&é colculées sur un échontilion de 66 proveines.

On remarquera le caractére sui generis de l'arginine, seul de tous les ocides aminés & n'ovoir pos
de préférence marquée,

Adapié de Hider R.C. and Hodges 5. {1984] Biochem. Educ., 12, 19-28



Profil d’hydropathie et protéines membranaires

* L'indice d’hydropathie est mesuré pour chaque séquence de 10

acides aminés et placé sur la séquence : un chiffre élevé indique un
caractere hydrophobe de la région.

{A) GLYCOPHORIN
H2N =8 — COOH

x
QO
Re}
£
-
=
—_—
20
o
—
e
=
o=

| 1
0 50 100
amino acid number

Une région située entre les
acides aminés 60 et 90 est
hydrophobe.

Cette région est constituée d’une
hélice a. Il peut s’agir d’une
hélice a transmembranaire

33 Molecular Biology of the cell 4th edition



Bactériorhodopsine

®

{B) BACTERIORHODOPSIN

hydropathy index

®©

1 1
0 100 200
amino acid number

Profil d’hydropathie

34

=> 777

Molecular Biology of the cell 4th edition



®

Bactériorhodopsine

{B) BACTERIORHODOPSIN
H2N (@B~ SR @88 @8 COOH

@ 2. @ a6 .6 7
5 sy s sy

hydropathy index

O

1 1
0 100 200
amino acid number

Profil d’hydropathie

Molecular Biology of the cell 4th edition

C-terminus

cwosocl,r:r: o i S

A L E
Phospholipid G Retinal
bilayer F 5 / Sigment

P

N-terminus

7 hélices transmembranaires

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



Les fermetures éclairs...

Q2 Les Leucine zipper sont des associations de deux hélices présentant
chacune dans leur séquence une Leucine tous les 4 acides aminés.
Ces résidus hydrophobes se «collent», assemblant ainsi deux hélices
pouvant appartenir a deux protéines différentes => dimérisation.

Potential electrostatic
interactions

&  ®

|

Potential electrostate
nteracbions

Les 2 hélices vues de dessus

36



La myoglobine : une structure tertiaire

c%) Héme = noyau tétrapyrrolique a cceur de Fe2+

8 hélices a repliées en une masse globulaire
présence de boucles entre les hélices

37



Les protéeines chaperons

@,
©< 2 pathways for protein folding
Ribosome
; anp 05
'\I‘i, i , 0'g 1 7 i 2 protéines chaperons
o T3 .
og.w Hep 70-ATP  p, ooy ATP Properly différentes : Hsp et Gro
L folded Olde
Protein Berii protein
CO
O Propsrly
ADP folded
i — Protein + protem
P'
”"@ @ '
GroES GroEL "relaxed" GroEL "tight”
GroEL conformation  conformation

sk Les protéines chaperons assistent les protéines dans leur
acquisition de leur structure tertiaire.

38



Diversité des formes de protéeines

boucle

hélice a

L ’ubiquitine : association d’hélices
et de feuillets

La dynamine : complexe !

39 http://culturesciences.chimie.ens.fr/Nobel_2004_breve_ubiquitine.gif



Les ponts disulfures

s Liaisons covalentes entre deux cystéines
Elles associent :
- deux régions éloignées dans la méme séquence
- deux chaines protéiques différentes

cystéine R R cystine
! |
H oxydation S\s + 2H* + 2e
SH > ]
cystéine | . . R
R réduction

Insuline : chaines A et B reliées par
2 ponts disulfure + 1 pont disulfure
intrachaine A

40



Bilan : les liaisons a I'origine de la structure tertiaire

e CH

O / N Interactions
H CHa CHs |hydrophobes
' S CHs chaine d’acides aminés
. . 3
liaison H|‘“ N / liaisons peptidiques
O
HO — C pont disulfure

oo Q= C-—CH
liaison | ||
ionique| O

41



La lactate déshydrogénase : enzyme multimerique

% Electrophorese de la lactate déshydrogénase réalisée
en conditions non dénaturantes

1 5= 2 i 3 4

Piste 1 : une seule enzyme, légére, formée d’une
association de sous-unités légeres (H)
Pistes 1 : coeur Piste 3 : une seule enzyme, lourde, formée de sous-

_ s unités lourdes (M)
Pistes 2 : foie Pistes 2 et 4 : des enzymes formées d’un mélange

Pistes 3 : muscle de sous-unités légéres ou lourdes : on en déduit
Pistes 4 : rein qu’il y a 4 sous-unités

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



Un moyen de contrble des enzymes

c%) hormone

7
Les sous unités R masquent v
le site opérateur de I’enzyme

tétramere

inactif A
R = sous-unité régulatrice
C = sous-unité catalytique

Y. AMPc

PKA = protéine kinase AMPc dépendante

dimere inactif

/‘) s
d\ & ] LAMPc « libére »
e

Les 2 sous unités C

—._ 2 monomeres inactifs
& & mais libres

ATP
P =

/
monomere phosphoryle

Une fois phosphorylé \ Effets
L’enzyme est active

multiples

de I'activité cellulaire

La dissociation de la structure quaternaire, un moyen de controle

43




Comparaison myoglobine / hémoglobine

% Myoglobine

saturation
[}
1 - — A ————
poumons
|| 1 | | | | - w

10 12 14 (Pa

Courbes de saturation comparées : Mb - Hb

http://brunoanselme.files.wordpress.com/2011/11/ 4 .
hc3a9moglobinemyoglobine-poly.pdf “ Héemoglobine




La transition allostérique

Forme R plus
accessible pour Oz

Forme oxygénée Forme désoxygénée
(forme R) (forme T)
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Action du lysozyme

Site de clivage
du lysozyme

C% s CH,0H H,0H H,OH
L P e
H H
0 o H A" 9 O OH H
4
3
H NH—C—CH, NH-C—CH, H NH—C—CHj |
) P ) 0 ;] 0
CH,CHCOO™ CH,CHCOO™
NAG NAM NAG NAM

Enzyme des sécrétions qui hydrolyse la paroi bactérienne et la chitine

crevasse
du site actif

2 représentations du lysozyme

46 http://esilrch1.esi.umontreal.ca


http://esilrch1.esi.umontreal.ca
http://esilrch1.esi.umontreal.ca

Fixation du substrat : le site de liaison

* Site de coupure

Asp 101 Trp63 Asn37
Arg1 14

A
~
~
S .
~

Substrat dans le ; Asn44
site de liaison Trp62 Gln57

acide aminé impliqué
AG". (kJ.mol) dans une liaison faible
1 avec le substrat

instable

Dans le site de fixation, le 4eme cycle
n’est pas stable dans sa
conformation chaise => il se tord en
demi-chaise et devient alors réactif

0

stable EJ |!|

-20
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Effet du pH sur le lysozyme

activité enzymatique

pH optimal = 5,2

Glu | Glu Glu-
. : i —> pH
35 Asp 6.5 Asp

Asp

a pH 5,2, Glu n’est pas ionisé mais Asp est ionisé

48



Mécanisme catalytique du lysozyme

N /N .
\0 0 N 0 Départ
/.4 H
. “o
NAM oy O~y  NAG — NAM Ny ¢ NAG
D E D + E
0 /0 0 /o
N N\
Asp 52 Asp 52
Nouveau cycle
de catalyse
Glu 35 Glu 35
C C
) N\ /N
Départ /O o :__0 o
H ~H .
OH ~_~H
NAM CH” <« NAM CH 0~
D D 4:\‘ ......... /
0 /0 0 /o
N N\
Asp 52 Asp 52 © C. Escuyer
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Trp63 Asn37
Asp101
p ..... Glu35 : Arg 114
Asp52 Asn44
Trp62 GIn57

Site actif = site de liaison + site catalytique

50



La spécificité de substrat due au site de liaison

Les protéases a sérine sont des enzymes digestives qui
coupent les liaisons peptidiques des protéines a digérer.

liaison peptidique a couper

Gly 216

Gly 226

petit residu =>

substrat gros
possible

Gly 226

Ser 189

Chymotrypsine

Asp 189

Trypsine

acide aminé fixé a résidu
chargé + car Asp 189 est
chargé - : Arg ou Lys

acide aminé fixé a
résidu hydrophobe :
Phe, Trp ou Tyr

51

Val 211

Thr 226

Elastase
acide aminé fixé a petit
résidu car la poche est

plus étroite a cause de
Thr 226 et Val 216



La kinésine : une protéine de mouvement

vésicule
transpo rtée (a) Pas A Pas symétrique

microtubule

2 chaines
associées

La kinésine change de conformation grace a I'énergie libérée par
I’'nydrolyse de I’ATP : cela provoque un déplacement de 'un des deux
pieds, tour a tour, et permet 'accrochage plus loin sur un microtubule.

Animation
http://reflexions.ulg.ac.be/cms/c 357588 /fr/kinesine
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http://reflexions.ulg.ac.be/cms/c_357588/fr/kinesine

Les glycoprotéines : synthese

* chaine d’acides
aminés

CH,OH

serine O-glycosylation
O-CHz-CH glycosy "
T} —CH,—C
Hzo H H Ser
H H
Lz
CHs
N-acétyl-
galactosamine
active ENZYME = glycosyl- transférase

localisation : appareil de Golgi
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Synthese des protéoglycanes

matrice extra-cellulaire

(%) cytosol

REG

i XGG -
XGG -+
—> ®
* %
%

protéoglycanne

traduction
A
&

GAG = glycosaminoglycanne
XGG = - Xylose - Galactose - Galactose

© C. Tscwyer
® sérine

\/\/\ axe protéique

B glycosyl-transférase du REG : fixe XGG sur les sérines par O-glycosylation

B glycosyl-transférase de I'appareil de Golgi : fixe un GAG (HA) sur XGG 54



Les lipoprotéines

X

ChOIGS’:ﬁ::;I apolipo- couche phospholipides
< proteine périphérique o cholesterol
polaire - WM/TW ,

phospho- & s ," N S

lipides : _apolipoprotéine

P — - apolipop

K ] . I 7 -d ‘ W
cholestérol y lnglycerides
| & noyau
Représentation tridimensionnelle gz : apolaire

(cholestérol)

Représentation schématique en coupe

Source: Durliat, biochimie structurale,
Diderot éditeur
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3. Les acides nucleiques

56



Un polymere de nucleotides

O_ﬁ—o Adénine o_l_o - Adénine
I I
. }
condensation par
S liaison ester e _
lo- " o——o— Cytosine
o_ﬁ_o o Cytosine ﬂ
I .
ont phospho-diester
._ pont pnosp Lo
OH On Dinucléotide
A C= — hase A C
OH e OH X ._ t o
OH OH 5’ (B (P) OH 3
Dinucléotide

57 Source: Durliat, biochimie structurale, Diderot éditeur



Le point sur les liaisons impliquant les phosphates

- . ] Liaison ester-phosphate
Liaison phospho-anhydride

Ik
N
” c
molécule AW “““Cév,:
= —0 ——CH N—CN —H

TATP | o 5700y : :

o o o Adenine
Phosphate groups i N
OH OH
Ribose
A
Dinucléotide
O
(AL o
N NH»
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Allongement de la chaine

% 1.5. Chaine polynucléotidique et liaison phosphodiester

A T
T A
2
3
.ol e l ° simple brinn + 1
S P S
o "odgo o 1,

liaison phosphodiester

L’énergie nécessaire est apportée par le
nucléotide triphosphate
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*

L’enchainement de nucléotides

polymere orienté 5’3’

| extrémité 5'|
pr)

|

é"f:, Adénine

i
*CH, 0

phospho-

liaison * 2
Sp— 'l’ -0
diester

(f"" Guanine
o Nl!,

liaison ?
Op— L=o

|
0 H

phospho- ; fm
diester e, N Thymine
." ',', u: A
. . 0 "
II‘:aISOI‘? { O(,_|::=o NH,
phospho- 0 g‘m i
dioster e 52 AoCytosme
H H
) f H
OH W
[extramite 37] 60

L’ARN : un brin étiré

‘Squelette

l%sucre-phosphate

Z

ARN : Acide
RibeNucléique

http://biochimej.univ-angers.fr/


http://biochimej.univ-angers.fr
http://biochimej.univ-angers.fr

Les brins d’ADN s’associent en double hélice

chaine latérale
(désoxyriboses et phosphates)

simple brin d’ADN en
hélice : les bases
azotées dépassent
et peuvent s’associer

bases azotées

Guanine —a Cytosine
SN
Ny .f A+G A G
.5 N \ =1 ? = — =1
c

liaisons hydrogénes T+C

Thymine Adénine regle de Chargaft

TR
g

1 figisons hydrogénes

61 snv jussieu



La double hélice d’ADN

@: Georges Dolisi

Squelette pentose - phosphate

Diffraction de la double
hélice d’ADN - travaux
de Watson, Crick et

B-F i s c: Croun Franklin

3 liaisons 2 liaisons
. hydrogene hydrogéne T: Thymine

le——— Untour d'hélice = 3.4 nm —!

@

——
Associations obligatoires

La molécule d’acide désoxyribonucléique ou ADN
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L’ADN, molecule stable

Structure condensée : grande capacité
de stockage dans un faible volume

Forme B
rotation droite

h“n)

Bases protégées entre les 2 brins
10 basesy

mNeD
Pid

Bases stabilisées par des liaisons H
qui évitent la tautomérie

Structure stable grace aux interactions
(stacking, liaisons H, ioniques)

Accessibilité possible grace aux sillons
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Interactions ADN - protéines

Leucine zipper
% Leucine
Helix-turn-helix 3
- “Zipperll
Zinc fi M,
Zinc ions ! 1ol :.t
> 4 a Turn l , .
g ¥ o Hellx )4
X NV v
0 1‘*‘ I ‘
YA
HLH
a-Helix
w-Helix
COQOH
Leucine
ﬁnz;er :il‘:gﬁ; Leu
a-Helix Leu
Leu
Leu

http://www.uic.edu/classes/bios/bios100/lecturesfO4am/lect15.htm
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http://www.uic.edu/classes/bios/bios100/lecturesf04am/lect15.htm
http://www.uic.edu/classes/bios/bios100/lecturesf04am/lect15.htm

Les ARN, des molécules a vie breve

ARNT ARNmM ARNTr
proportion (%) 15 5 80
taux de synthése (%) 3 58 39

L’ARNmM est le moins présent mais le plus synthétiseé :
sa durée de vie est donc tres courte !

L’ARNmM a une durée de vie
de quelgques minutes

hitp://rna.igmors.u-psud.fr/gautheret/cours/L2-transcription.pdf
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Diversité des ARN : ’ARNt

5 pG—C

C—G
G—C
G—U Boucle TYC
Extrémité A—U
@ Boucle DHU U— A J
U—A
\ U cacac® m'A
G cuen 1111l G
D m mCUGUG c
G [ 11 c TY
G . AGAGC e U 76
G m, A
C—G _
A—U Boucle variable
Boucle de G— mSC
I'anticodon —
Boucle A=Y
_ Cum A
anticodon ™> Y
GnA A

Un trefle vrillé
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