Les | ‘eines

La synthese des protéines comprend deux étapes:

- la transcription permet de copier I"ADN en ARNm au niveau du noyau.
Elle est reéalisée grace a 'ARN polymérase.

- la traduction correspond au décodage de I'information portee par
I*"ARN m en protéines, grace au code génetique.

La traduction a lieu au niveau des ribosomes par des ARNt charges
avec les AA correspondants. La fixation des ARNt se fait par
reconnaissance moléculaire entre le triplet de nucléotides de I"ARNmM
(codon) est le triplet de I"ARNt (anti-codon). On peut distinguer 3
étapes successives: |'initiation, I"élongation et la terminaison.



- Cytoplasme ARN de transfert (ARNtL)

Siege de la traduction. Lie a un acide aminé.
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Vo= genes sont trop
precieux pour sortir
du noyau. Ils sont
copiés et envoyés
dans le cytoplasme
spous forme d"ARNmM.

Chaque fois que le ribosome
avance le long du brin d"ARNM,

un nouvel acide amine est ajouté
a la chaine protéeinigue. Une

protéine peut contenir des milliers
d'acides amines.

Chaque acide amine

est codé par une Huyau
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Le processus débute
lorsque les sous-unités

ribozommiques et la
premiére molécule

d'4RN de transfert se
fixent 3 un brin d*ARN
messager sur le codon

initial (ALG)

L'&REM de transfert
partant le second acide
ariing se pasitionne
s le site A,

Une Tiaizon peptidique

<o forme entre
les agides amines
adjacents.

Alars que 1a premiére molecule
d*4RN de transfert se detache
de I'&RN ressager, la seconde
se déplace et se positionne sur
le site P, en entrainant sa
chaine d'acides aminés, Une
troisiéme molecule d'ARM de
transfert se fixe 3 Vemplace-
ment Tibre en &, qui est situs
maintenant surles trois lettres
suivantes de la séquence.




Les protéines sont des substances de masse moléculaire elevée; on
distingue :-les holoprotéines.

-les hétéroprotéines.

A- Caractere de solubilité

La plus part des protéines sont solubles en milieu aqueux, la
solubilité dépend du:- pH

- force ionique
-solvants organiques.

Les protéines solubles sont les protéines globulaires

Les protéines insolubles dans lI'eau, sont les scléeroprotéines.



B- Propriétés ionigues d'une protéine
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Le caractere amphotere des radicaux des AA qui constituent les
protéines est tres important pour la structure et les fonctions de
ces radicaux dans les domaines de la protéine.



A- Structure covalente :

La structure primaire : enchainement des AA dans la chaine
polypeptidique en plus des ponts disulfures.

B- Structure conformationelle :

La structure secondaire : forme de la chaine peptidique possédant des
liaisons non covalentes.

La structure tertiaire : forme de I'ensemble de la chaine peptidique
avec ses repliements éventuels.

La Structure quaternaire : geometrie de l'association des différentes
chaines ente elles .



Acide amine

Une protéine adopte za structure
secondaire lorsque des acides
aminés vaising dans 1a chaine
(structure primaire) forment
entre eux des liaisons hydrogéne,

structure primaire :
chaine des acides amines

La structure tertiaire, 3 troiz
dimenzions, de 1a protéine rezulte
de TMinteraction entre les acides
arningés en dif ferents paints de 1a
structure secondaire en spirale.

Lorsque deusx ou pluzieurs chaines de
structure tertiaire s'associent pour
former une malécule de grande taille,
la protéine a une structure
quaternaire.



Les interactions protéigues

-Liaisons hydrophobes: Les AA hydrophobes ont plus d*affinité entre
eux, (interactions de Van der Waals).

—Liaisons ionigues: Les radicaux qui s"ionisent positivement forment
des liaisons ioniques avec ceux qui s'ionisent négativement.

—Liaisons hydrogenes: des liaisons « /ntra-moléculaires » entre C=0 et
N-H peptidiques.

—Les ponts disulfure: liaison covalente entre 2 Cys par I"atome de
soufre.
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un indice d'hydrophilie

un indice
d'hydrophobie

Le caractere hydrophobe ou hydrophile des radicaux des acides aminés qui
constituent les proteéines repose sur la possibilité pour les atomes de ces
radicaux d"échanger des liaisons hydrogene avec I"eau qui entoure la proteine.



Quatre grands types d"interactions interviennent dans le
repliement de la chaine:
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La structure primaire d"une protéine détermine sa structure tertiaire.



C- Structures ordonnées

Deux types principaux de structure ordonnée :
L"helice alpha

La chaine AA prend la forme d"un tire-bouchon. Les différentes spires
sont stabilisées par des liaisons hydrogenes.

Le feuillet béta

Il se forme des liaisons hydrogene entre certains AA de la chaine disposes
parallelement les uns par rapport aux autres, ou d'une facon antiparallele.
(membrane plissée).

Le coude béta

Chaines peptidiques repliée sur elles mémes de facon antiparallele, une
telle conformation est stabilisée par des liaisons hydrogenes.



Structure secondaire des protéines

Des liaisons hydrogene stabilisent la structure o



Enroulements en forme d* hélices régulieres dans une
protéine. (hélices alpha)



Feuillet parallele Feuillet antiparallele



Les liaisons hydrogenes stabilisent les feuillets plissés 3






la structure tridimensionnelle finale qu*adopte la chaine d’AA,
constitue la structure tertiaire de la protéine.

Feuillet béta

Structure tertiaire
(forme finale)



Structure tertiaire du triose phosphate isomérase (TPI)




Structure quaternaire de I’lhémoglobine




