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C’est une page c:lui se tourne

I INTRO A LA BIOCH

DE‘F A SAVOIR FAR <A: étude des substances et des Procéclés chimiques qurse

déroulent dans |’Orgamsme vivant. Clest la chimie appllc uée ala vie.

Identification et détermination quantitative

structure

mécanismes de sgnthése et de clégraclation

role d’une molécule dans le fonctionnement de |’organisme




Se conserver

|

\%
la matiére I’énergie °o°$

/ S

MOLECULES ?AMI”I.ESQ‘O(‘e ATP
(peu nombrouso&ﬂe

u(p‘\snss REACTIONNELS

OV

Niveau génotype




S5 R A S L R MRt
~ e i ST BB Y A e e 3
N ey SAAX AWML AN A by

) Vs T SO e O S DB M

% o LA X RN PR
> LA = S T ALy . Y. TN

Al raashs W S

- Lt Ly PNER S

ACIDES AMINES

AUNTEMPS DES FROTEINES T P

Les protéines sont constituées ' A=

Fonctions des AA:

—> Constitution des brotéines, peptides

Dolg meéres cl’AA, lies chacun grace a des

laisons covalentes/ Pep’ticliques.
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et Plﬁospholi!:)icles

Chez 'Homme il existe 20 A4 classiques —> Précurseurs de molécule non

+ie 2l emerare: LA SELENOCYSTEINE.

Protéique : glucose, alpha céto—-acicle,

| |l

nucléo’tide, héme, créatine.

—> neurotransmetteurs ( glutamate,

aspa rtate)

e ’cransport de Pazote

— > implication dans le métabolisme
5

énergétique.
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PO RTRAIT (Jjeu de mot) D ES AA

masse moléculaire:

Possécleht une structure commune ( SAUF
A (structure Cgclique)) et une

chaine latérale spéciﬁque a chacun des AA:

chaine latérale carbone X
= groupement carboxgle: — R /
-1 groupement amine Primaire: HzN_(:;_COOH
( Samc PrOhn€> foncérvi A fo\nction
- chlrogene amirle carb}oxylique

Communs a tous les AA
(sauf proline!)
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CLASSIF‘!CAT!ONS DES AA

= glycine

gly

apolaire

ch aliphatique

asparagine

asn

Non chargé
(charge
partielle)

amiDe

| |valine

val

apolaire

chargé aliphatique

= |alanine

ala

apolaire

chargé |aliphatique

cystéine

cys

Non chargé
(charge
partielle)

Souffre
(thiol)

| [ne

phénylalani

phe

m | I>» I < |[®

apolaire

é |aromatique

| |leucine

leu

—

apolaire

1argé |aliphatique

glutamine

Non chargé
(charge
partielle)

amiDe

" |isoleucine

ile

apolaire

‘chargé |aliphatique

proline

pro

apolaire

‘chargé |Particulier :

amide
secondaire
dans un
cycle

aspartate

asp

Fonction
ACIDE sur
R

glutamate

glu

Fonction
ACIDE sur
R

methionine

met

apolaire

chargé aliphatique

tryptophan
e

trp

apolaire

argé |aromatique

lysine

Chargé +

Fonction
BASIQUE
sur R

serine

ser

Non chargé
(charge
partielle)

Alcool
phosphoryla
ble

arginine

arg

Chargé +

Fonction
BASIQUE
sur R

& | thréonine

thr

Non chargé
(charge
partielle)

Alcool
phosphoryla
ble

histidine

his

Chargé +

Fonction
BASIQUE
sur R

_ |tyrosine

Non chargé
(charge
partielle)

Alcool
phorphoryla
ble
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lls sont aPPor’cés par car par "Homme 3
cause d’un . Chez Padulte |l yenadet+ chez |
Aide :

Leucine Le

Threonine Tres

Lysine Lyrique

Tryptophane Tristan

Phénylalanine Fait

Valine Vachement

Methionine Méditer

Isoleucine Iseult
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LES PROPRIETES ACIDO-BASIQUE

l’équation d’Henderson-Hasselbalch

] corresponci a la valeur du PH pour lac]ue”e du

grou Pement est &t est

. valeur du PH pour laque”e la molécule n’a

[ A][H +] = et

[AH] (PK; + pKy)
il —

pH = pKa + log L-]
[AH]
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| es principales reactions

Sur groupement amine Sur groupement carboxyle

R—C—COOH i

1 x-céto-acide
(@)

+ R,—C—COOH
'I"Ha g «x-céto-acide 1 0,
R,—CH—COOH

AAT - transamination décarboxylation
b

" NH, R
R—C—COOH . N + I
I désamination| H;N—CH— COOH
O oxydative o
x~-céto-acide AA = acide aminé

amidation amidation

H,0 R,—COOH R,—NH, & H,0

+
R_ CHZ_ NH3

Amine

+
R1—C-NH—CH—COOH Iiaison H3N—|CH—ﬁ-NH—R1

| |
o R peptidique R O
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NON CODES FPAR LE GENOM

En Plus des 20 AA classic]ues codés par e genome, 1 ya environ 500 AA
suPPIémentaires NON codés par le génomc retrouvés dans les cellules
avec un role imPortant. Ces AA sont issus de 2 sources:
Modifications Post traductionnelles: Dérivés d’AA non Inclus
- Proline -> 4hydroxyproline S
ydroxylation | “gut dans les protéines:
Lgsme ~> 5~H9cirox3|gsme
Ca F]I)OXHI ation Glutamate -> Y—-carboxgglutamate
PhOSPhOFﬂlatiOﬂ Concerne 3 AA: Serine, threonine et Orn ithine et Citru”ine
tgrosine. , , TP TP K
, Decarboxglatlon de 'Histidine
ACét9| ation L’acetglaton de la lgsme est
imPortante pour les histones.
Déri\/ées Cl’ A A Sgnthése cl’hormones thgro’:’diennes
sy "“‘fébﬁ"q"ué*é‘ p’é‘rﬁrd‘ela thgm’g‘raﬁamé"’“‘“”‘w eI T



FORMATION DES PROTEINES A PARTIR
DES AA

| es Protéines sont un enchatnement d’AA qui ont diHférentes structures:

Structure Primaire Alignement d’AA les uns apres les autres.

Structure secondaire Repliement dans I’espace de la structure
primaire avec des hélices alpha et feuillets

beta. Proteine non encore fonctionnelle a ce
stade.

Structure tertiaire Proteine en conformation tridimensionnelle
dans I'espace. La protéeine ici devient
fonctionnelle et donc active!

Structure quaternaire Moléecule active formée de plusieurs sous-
unités ( en gros c’est plusieurs protéines qui
s’assemblent avec I’Ex de I'insuline avec ses
4 sous untiés).

Concerne pas toutes les protéines.
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FONCTIONS DES PROTEINES

|. Fonction structurale:

~ 1I. Fonction Métabolique:

Co”agéne (retrouvé chez les Vertébrés dans les '5‘“7?{'Transport (hémoglobine avec I’oxggene)

tendons, os et peau

" Défense ( anticorps)
Keratine (ongles, cheveux)

Catal yse ( enzy me)
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| 1aisons peptiques

Dipeptides AV # VA

LHaison amide / :‘,".f:-t?["'f(']”':f

o O S—
" e * “ N-tes A|a 7 | val
R1— C—0 + Rz— N H3 g R1_C— N H_Rz + H& O
ion carboxylate amine protonée dipeptide Pr—
' Val Ala
| emteenmns s ——
acide amine 1 acide amine 2 - dipeptide

Un Polgpep’ticle = entre 10 et 50 AA, au-dela c’est une Protéine.
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| es Protéines dans l’espace

A RETENIR: —

Conﬁguration: TOUS les AA
sonten TRANS

L ongueur liaison pep‘cique: 1,92 A -
Configuration trans

| es Rotations possibles: NaC.etCiC g o

: : : o + 1 |
| es Rotations lmPOSSIIDICS. C-N H,N=C —C—N —C.

Les groupements chargés: N-ter + C-ter "dp T
B e o alges , |

ﬁ

+ groupements ionisés de la chaine latérale. AA1 AA2

TP e T
. -




Structure |

DEF: La structure Primaire corresponcl 3 l'ordre dans lequel le_s AA sont

t reliés entre eux par des liaisons Pe[:)ticliclues iclentic]ues.
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| astructure Primaire détermine la structure finale et la fonction

de la Protéiﬂe. ( sl clisposition ditférente des AA alors la

i brotéine n'aura Plus la méme fonction).

1

a structure Primaire Peut donner des indications sur les
E de

définir la structure tridimensionnelle de la Protéine.

structures secondaires et tertiaires mais N

| a nature des acides aminés va cléterminer \a structure

cecondare Les acides aminés Polaires (Hgdrophile) seront a

Pextérieur et ceux aPolaires (hgclrophoae) a Pintérieur de la




Classification en fonction du nombre d’AA |

Pel:)ticles exemple composition
1
CliPCPﬁClC ASPB rtame acide aspartiqueﬂohenglalanine
TriPGPtiClC Glutathion glutamate+c35teine +glgcine
Octal:)el:)ticle Angiotensine []
| Insuline formée de deux cha/l‘nes
Dot [ ieRaiie PR
e e T B R s S e e —> Chaine A: 21 AA + Chaine B: 30
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L O ENAYMED PROTEOL!TIQUES
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| les Protemes sont catabollsees par des enzymes f ‘
. |
s té l t s aul coupent: MMMMMH EAH C'EST o
iPrO Sy e C] s (ﬂk‘ LA MERDE RICHARD
" .1 / /p F"’h“" 3',' f
s o : : Trgpsme . coupe en @ §
ter de la Igsine et et arginine) + Chgmotrgpsine
( coupe en C-Ter des Phe, tyr et Trl:)).
o A l'lextérieure: Zxoprotéases: (couPe
en N-Ter) + ( coupe en C-Ter).
Les s (=sérine protéases car présence de
sermc dans le site actit mais NE COUPENT PAS au niveau E

S -jcles serines) .
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® STRUCTURE SECONDAIRE 8

o i";La structure secondaire résulte de (avec ’aide ou non de Prot chaperonnes):

T e T
. -

. ¢

= ‘~|’organisation dans l’espace de la séquence I AA de la structure Primaire dans le cgtosol de la cellule.
|

_ —-De linteraction entre les AA.

|
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: ( chaine polypeptidique
: (structure primaire)
4

5 -

«swees liaison d'hydrogéne

feuillets [J B -plisse anti paralléle feuillets [J 1] -plisse parallele

Plissé anti—-l:)ara”ele Plissé Para”elei .

FEUILLET BETA

&
@®@Ca ©®C @O0 @N o




STRUCTURLE TERTIAIKL

Elle correspond a de la Protéine. Elle est
e
1. Liaisons non covalentes ( cl’énergic—: ?aible/ 2. Liaisons covalentes (cl’energie forte).
mogenne)

Pont disulfures:

Liaisons apolalres ou hHCerPhObCSI ~liaison entre 2 souffres de 2 Cystéines.

i
-a Pintérieur de la Pmt* ~diminue la fexibilité mais augmente la solidité de

"lﬂCJéPCﬂCJa”tC au P la structure tridimensionnelle.

~creation d’un coeur polaire a Pintérieur de la Ui e o S agents oxyclants ou des

PrOt enzymes.

Liaisons hgdrophilesz hgcﬂrogenes:
~interieur et/ou ext de la prot
_clél:)enclante duP

liaisons ioniqueszpont salinszelectrostatiques:

et - d’1 autre AA.

-interaction entjigz,_un,,_gro,wupemcn‘_c_cbargé + d'TAA
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Deux tupes principaux de structure tertiaire existent:

. Globulaire 1. Fibrillaire

\
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Anomalie de la structure tertiaire:

ceci est ur .-,w
d’anomalle- |

1. Mutation gene‘clc ue: Ex de la Arepanocgtose Glu en Postlon 6

remplace par Val. Formation de HbS au lieu de HbA.

ik Dus?onctlonnement des protemes d assemblages Formation

d’ agrégats (Plaques amglo:cles dans maladies neurodegeneratlves) \{; <
Maladies Protéines impliquées
Maladie d'Alzheimer Peptide AB
Maladie de Parkinson oc-synucléine
Maladie de Creutzfeld-Jacob Protéine a prion




STRUC TURE QCUIATERNATRE

Assemblage (oligomérisation) de deux ou Plusieurs chaines Polgl:)el:)ticliques:

C association de chaines B ol
- , -2/% sont des
o s: association de chaines
- _1/% sont des
bt X
Stabilisé¢ par des interactions:
LA DENATURATION:
Mécanismes Liaisons cassées
Changements de PH -hydrophile
-jonique
COmMpOSe organique -hydrogenes
détergeant -hydrophobes
chaleur
metaux lourds -ponts salins

-ponts disulfures
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PESDIFFERENTIES
TEC HNIQUIES P ANALYSE
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ImMensions
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Western

SéParation en deux d
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Chromatographie par exclusions de gel
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