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_ Yo traewsd par e emdlopepliclage Lcoupe
du coté COOH de I'arg) libére un pentapeptide, un
dipeptide et phe.

- I' aa Nt de cet octapeptide est gly. Quelle est la séquence

du peptide de départ ?

@glv-!yqueb(ar arg(trp-tyr-phe

Y, @\gly-arg}lyf—trp me';/tvplargj- h

X gly—me}larg{yr-lys-a rg-trp-ph

K. gly-lys-arg-trp-tyr-met/arg-phe
] gly-trp—lys-met/arg—arg-tyr-phe

nature des aa qui le compose est la suivante: asp, leu,
met, lys, phe et tyr.
- le traitement par la trypsine est sans effet
le traitement par la chymotrypsine libére plusieurs
fragments dont un dipeptide et un tetrapeptide qui
contient : leu, lys et met.
- le traitement par le CNBr libére dipeptide, un
tetrapeptide et la lys.
Quelle est la sequence du peptide de départ ?
X phe/tyfasp-leu-met-met-lys
K phefleu- asp-ty/met-met-lys
l)‘( phq(as‘p_-,_mat-me%-tv/leu—!ys
phefasp-tygmet-leu-megys
phg/lw-tyfasp-lys
2. soit un octapeptide dont I'hydrolyse totale donne les
aa suivants : 2ala, asp, arg, met, val et 2tyr.
- une hydrolyse acide partielle (information simple) libére
le dipeptide suivant : ala-val
- le traitement par la chymotrypsine, libére 2
tetrapeptides renfermant chacun 1 ala.
- le traitement par la trypsine de |'un des 2 tetrapeptides
libérés par la chymotrypsine, donne 2 dipeptides.
- le traitement par le CNBr du méme tetrapeptide libére
un tripeptide et la tyr.
- I'aa Nt de |'autre tetrapeptide est asp.
Quelle est la séquence du peptide de départ ?
)(asp—vaI-ala-tyr-arg-ala—tyr-met
B. asp-ala-tyr-arg-tyr-ala-val-met
@® asp-aia-va!-ty/aia-argﬁnetfwr
D. ala-val-tyr-alafasp-arg-met-tyr
E. ala-val-tyr-aspfala- arg-met-tyr
—3. soit un octapeptide dont hydrolyse totale donne les  D. carboxypeptidase C»
aa suivants : 2arg, gly, lys, met, phe, tyr et trp E. carboxypeptidase B +
- le traitement par le CNBr libére un pentapeptide et un —%. Parmi les forces qui stabilisent les struc
tripeptide qui contient la phe. laquelle est |a plus forte :
- le traitement par la chymotrypsine, libére 1 tetrapeptide @ liaisons disulfure
(dont I'aa Ct est trp) et 2 dipeptides. B. interactions électrostatiques
- le traitement par la trypsine libére un tetrapeptide,un  C. interactions ioniques
dipeptide ainsi que phe et lys D. liaisons hydrogéne
E. forces de Van der Waals.

suivants : 2gly, lys, met, pro, arg, trp et tyr
- I'aa Nt de cet octapeptide est gly.
- le traitement par le CNBr libére 2 tetrapeptides.

- le traitement par la trypsine libere 2 tripeptideset 1
dipeptide.

dipeptide (dont I'hydrolyse acide révele la gly).
du coté COOH de I'arg), libére 1 pentapeptide et 1

(Wgly-trpta rgfmepztyﬂ—!yf—gly-pro
X, gly-arg-trp-tyr-mef/gly-lys-pro
C. gly-trp-tyr-me gly-ly;‘argfpro
0. gly-tyr-megly-lys-arg-trp-pro
__g; g!y-mej—gly-Iys-arg—trp—tyr-pro
5. dans le séquencage des protéines, tous ces

exopeptidase X

B. carboxypeptidase ¥
C. hydrazine v p

—

- le traitement par la carboxypeptidase C n’a pas eu d’effet.

- le traitement par la chymotrypsine, libére 2 tripeptides et 1 résidu aminos onctio!
- le traitement par la Clostropaine (Endopeptidase : coupe

tripeptide. Quelle est la séquence du peptide de 'départ"?

&éciﬁques de 'identification des aa en posmﬂn(;f auf

Cecher ﬂmprofo"slbb«, AM-ML‘L’- :

A. les protéines sont composées d'az de la
la tyrosine est un aa basique possédant une

alcool qui peut étre phosphorylée A

C. la glycine est un aa compatible avec la chaine Bv

D. Phélice a droite est la structure secondaire la + stables”

E. la ser est un aa compatible avec la formation de coude »

sériel #
fonction

B. Toutes les propositions suivantes sont justes sauf une:

“A. 'aminopeptidase M est une enzyme protéolytique
agissant seulement sur les aa N terminauxy

4. soit un octapeptide dont I’hydrolyse totale donne les aa . le principe du séquencage est basé sur la recherche des

“chevauchements entre les différents fragments X
C. le bromure de cyanogéne coupe la liaison peptidique
coté C terminal de la méthionine v
e groupement prosthétique est une molécule
peptidique nécessaire 2 fa fonction de la protéine v
E. le dinitrofluorobenzéne permet I'identification du

9, Co



| T 11. Concernant les aa et les protéines, toutes les 15. concernant 1a myogiodine, toutes les propositions
propositions sont justes sauf une : sont fausses sauf une ;
A un oligopeptide est constitué d’'un nombre réduit d'aa.y  A. la molécule est si compacte qu'il ne reste de place que
B. Les protéines sont des polymeres d'acides aminés. v pourdine molécule d’eau %
C. Les protéines peuvent se lier 3 d'autres molécules.y

D. La séquence en aa d'une protéine peut intervenir dans  n_ C. les chaines latérales des aa sont orientées aussi vers

la détermination tridimensionnelle du polypeptide.y I'extérieur &
@cet aa (schémal) n’est pas doué de pouvoir rotatoire. 4 ™ D. la myoglobine est une protéine qui assure le transport
' FSL T de 'O, X

(00 PR L BTt G
S e Tani b B o = €)sa structure tertiaire est sous forme irréguliére associant
des morceaux d’hélices interrompus par des coudes. ¥/
16. concernant ’hémoglobine, toutes les propositions
sont justes sauf une :
son affinité pour O, est augggp_tﬁe lors 'augmentation
de l'acidité du milieu X
B. un intermédiaire de la glycolyse est aussi un ligand pour
I'hémoglobiney
C. son affinité pour O, est +faible que celle de la
myoglobine V
D. elle peut fixée 4 atomes d'0, ¥
E. elle assure aussi le transport de I'hydrogene.
17. concernant les acides aminés, toutes les
sont justes sauf une : _
Ce sont des molécules allostériques X ) RS

= -{*- e
__schémal schéma2
12. Que représente le schéma 2:
A. un feuillet B paralléle vu de coté
B. un feuillet B antiparalléle vu de coté
un feuillet B paralléle vu polaire
D. un feuillet B antiparalléle vu polaire
E. aucune préposition n’est correcte
13. concernant la tyrosine, toutes les propositions sont
justes sauf une :
A. la tyr est aa aromatique ¥
(@) Ia tyr posséde un noyau indol X
C. la tyr posséde une fonction alcoolV
D. la tyr posséde un noyau phenyl ¥ 3
: il A S ; ; asymétrique ¥ !
E. la tyr peut étre phosphorylée ¢ S
=2, e A C. la plupart des aa naturels appartiennent
14. concernant 'hélice a et B toutes les propositions sont iy
1D, la masse molaire de I'aa est indépendante
fausses sauf une : = i
: : g latérale )
A. des ponts dissulfures peuvent se formés dans la méme : e
chaines B E. Ils se différencient par la nature de le
ol 3 ine latéra 2
B. des liaisons hydrogénes peuvent se contractées entre Foaing 8.1
les aa dans la méme chaine B X
‘unité structurale répétitive est +courte dans les
chaipgs P que dans les ch;jpes a ¥y
I ne peut y avoir de structures irréguliéres dans les

chaines B+
E. les aa incompatibles dans I'hélice a le sont dans p %

1. PArimi c8s propositions, TOUTES ies proposimons sont

justes sauf une :

A. si on verse une solution d’aa a pH 3 dans une colonne d¢

résine échangeuse de cations, les aa ayant la charge |2 plu

8. les chaines hydrophobes sont orientées vers |'extérieun positive sont élués en derniers v/
(®dans la chromatographie échangeuse d'ions, les résines

échangeuses d’anions sont composées de particules portar
3 leur surface des groupements chargés négativement &
C. toutes les protéines sont construites a partir du
méme pool d'aa, liés par covalence en une séquence
caractéristique

D. dans la chromz es
échangeuses de ¢ ':“
portant  leur surf B
négativement ¥ 5~

E. la lysine
posséde un

B. la plus part des aa possédent un atome de carbone ~ m



