	Chapitre III : Structure et propriétés des protéines
COURS 1 : Les peptides



Les peptides sont des composés formés de l’enchaînement d’un nombre limité d’acide aminé. Ces acides aminés peuvent être différent ou tous identiques. (Homo peptide).

I- Les liaisons peptidiques
1- Les caractéristiques générales

Elles résultent d’une réaction d’amidification entre le –COOH et d’un autre –NH d’un autre acide aminé.

Cette liaison est stable. Cette liaison est plane. 6 atomes sur le même plan. (Les 2 atomes de la liaison et 4 atomes adjacent.
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2- Nomenclature
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Un acides aminé incorporer dans un peptides perd un H sur son groupement alpha amine et perd un –OH dans un groupement alpha carboxylique.

Ces deux acides aminés sont appelés acides aminés terminaux. Un acide aminé engagé dans une liaison peptidique devient un résidu. Il porte le nom de l’acide aminé dont il dérive et additionné du suffixe « -yl ».
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Seule l’acides aminé de l’acide aminé terminale ne change pas. Par convention lorsque l’on indique la séquence d’un peptide, il commence toujours par le résidu N- terminal.

3- Propriété
Les propriétés des peptidiques correspondent à la propriété des acides aminés qui les constituent :

· Ionisation des fonctions sur les radicaux, absorption des UV pour les résidus aromatique.

· Les peptides ont une propriété supplémentaire à partir du moment où ils sont composés d’au moins 4 acides aminés : c’est la réaction de biuret (Cf. TP biochimie de première) Cette est réaction est possible grâce à la présence de la liaison peptidique.

II- L’étude du glutathion
1- Détermination expérimentale de sa structure

a- Détermination de la composition d’acide aminé.

Pour déterminer la composition d’un acide aminé d’un peptide. Il faut réaliser son hydrolyse afin de libérer les différents acides aminés qu’il contient. Il est nécessaire de séparer les différents acides aminés. Il faut les identifier. Puis il les doser.

· Hydrolyse :
- Alcalinisation : Problème, il dénature trop les acides amines

- Enzymatique : Problème, il est difficile d’avoir une hydrolyse totale.

- Acide : HCl à 6 mol/L à 105°, 24h, sous vide. Mais cette méthode a des inconvénients car il transforme l’Asparagine et le glutamate en acide glutamine et acide aspartique. De plus elle détruit le tryptophane.

· Séparation et identification : Chromatographie

· Dosages : Grâce à la ninhydrine.

Le dosage donne le nombre de mole (n initial) de chaque résidus d’acide aminé. On peut alors en déduire que la masse d’un résidus m i = n i (Mi = - 18)

M (H2O) = 18 correspond à la masse molaire d’une molécule d’eau suite à la formation d’une liaison peptidique. On peut déterminer la masse  du peptide qui est égale à la somme de toute la masse.
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b- Séquence en acide aminé




X1- Détermination du résidu N – Terminal

· Méthode de Sanger : Le peptide est traité par un composé chimique qui se fixe sur le N – terminal. Après hydrolyse des acide, on identifie par chromatographie sur couche mince le dérivé du résidus N – terminal qui est coloré en jaune.

· La méthode d’Edman : Cette technique permet à la formation de la phénylthiohydantoïne du résidus N- terminal. En milieu acide cette forme fragilise la liaison peptidique qui se rompt facilement on obtient alors l’acide aminés N- terminal et le peptide amputé de sont première acide aminé. On les sépare et l’on refait agir le réactif sur le peptide amputés pour libérer le second acide aminés. On refait agir le deuxième acide aminé ainsi de suite.
· La méthode enzymatique : L’aminopeptidase est une enzyme permettant également de dégrader de manière récurent, mais elle est parfois lente.




X2- Détermination du résidu C – Terminal

-Méthode enzymatique, Carboxypeptidase : Elles ont une action récurrente mais beaucoup trop lente donc inutilisable au de-là du 1er acide aminé.

-Méthode hydrazinolyse : Si on traite un peptide à l’hydrazine à 100° tous les résidus sont transformé en hydrazides sauf le résidu C- terminal qui et libre et intact. Facile à identifier.




X3- Conclusion et résultat par notre exemple

Glu – Cys – Gly

Glu : N- terminal / Gly : C- terminal.

2- Détermination du pHi d’un peptide.

Scannage

3- Propriété du glutathion

Cette molécule permet d’éliminer les espèces oxydantes qui peuvent avoir des effets néfastes sur les cellules. Cette élimination est possible grâce à la fonction thiol porté par la cystéine.
III- Processus de clivage utilisés dans l’analyse de la séquence des acides aminés
Certains peptides sont plus grands il est nécessaire d’utilisés des technique de clivage interne pour déterminer la séquence d’acide aminé.
Il existe 4 techniques :

Cf. Document annexe sur les enzymes.

Exemple 1 :

