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Définition de la liaison péptidique 

► condensation du 

groupement α carboxyl 

d'un acide aminé AA1 

avec le groupement α 

aminé d'un second 

acide aminé AA2  avec 

élimination d'une 

molécule d'H2O. 

 Formation  amide 

secondaire              

liaison peptidique 

 

 





 La synthèse des liaisons peptidiques est 

sous le contrôle enzymatique . 

 se déroule dans les ribosomes 

 Dirigée par l'ARNm. 

 

lysyl alanyl alanine 



Caractéristiques de la liaison peptidique 

 2 formes de raisonance : double liaison 

partielle  = géometrie plane 

►Chaque plan contient les atomes 
C=0 du résidu n et les atome N,H, Cα 
du résidu n+1 



►Dans l'enchainement des plans 
peptidiques, il y a 2 degrés de liberté. 
    -L‘ angle de rotation autour de la  
liaison C-Ca  déterminé par y 

    -l'angle de rotation autour de la 
liaison Ca-N déterminé par f 

►La structure du squelette de la      
protéine (Ca) est déterminé par ses 
2 angles pour chaque acide aminé 



 Deux configurations sont possibles 

: cis et trans (sauf glycine). 

 Trans est plus favorable sur le plan 
énergétique.  

 Mais 10 % des prolines dans les 

protéines sont en configuration  

  Des serines et d’autres aa dans 
des sites de caractère 

dynamique se trouvent parfois 

dans la configuration cis pour 

“précharger” l’enzyme avec de 

l’énergie pour la catalyse. 

 



Définition d’un peptide  

 Enchainement d'acides aminés liés par liaison 

peptidique. 

 Dipeptide: 2 AA 

     tripeptide: 3AA 

     Oligopeptide :20AA 

      Polypeptide : 20 à 50 AA 

       



Mode de représentation des 
acides aminés  



Sens de la chaîne peptidique  
 

► la numerotation des AA se fait 

de l'extrémité N-terminale en 

remontant vers l'extremité c-

términale  

► Ex: 

     gluthation: tripeptide qui 

neutralise les radicaux libre 

dans le  GR 



Quelques peptides d’intérêt 

biologique 

 ADH et ocytocine: 

   - synthétisées par l'hypothalamus. 

   - nanopeptides qui different par 2AA. 

    - Subissent amidification de l'extremité c-terminale empechant 
ainsi leur degradatin par exopeptidases= augmentation 

1/2vie 

    -ocytocine stimule contraction des muscles lisse 

=accouchement et lactation. 

     ADH stimule la reabsorption de l'eau au niveau du tube 

contourne distal et le tube collecteur. 

 

 



 . Insuline: 

    -Hormone hypoglycémiante.    

    -Synthetisée par les cellules B 

des ilots de langerhans du 

pancreas. 

    -Elaborée sous forme de 

proinsuline  

    -Une endopeptidase coupe 

ensuite cette chaîne en deux 
points, amenant à la libération 

de l’insuline et du peptide C. 

 

    -  



DÉTERMINATION DE 

LA STRUCTURE D’UN 

PEPTIDE 



DÉTERMINATION DE LA STRUCTURE D’UN 
PEPTIDE 

I. DÉTERMINATION DE LA COMPOSITION. 

    1.HYDROLYSE CHIMIQUE. 

    2.HYDROLYSE ENZYMATIQUE. 

 

II. DÉTERMINATION DE LA SÉQUENCE. 

    1. DÉTERMINATION E L’EXTRÉMITÉ C TERMINALE. 

    2. DÉTERMINATION DE L’EXTRÉMITÉ N TERMINALE. 

                 A. DANSYLATION. 

                 B. RÉACTION DE SANGER. 

                 C. MÉTHODE D’EDMAN. 

    3. COUPURE SÉLECTIVE DE LIENS PEPTIDIQUES . 



DÉTERMINATION DE LA 

STRUCTURE D’UN PEPTIDE 

 quels sont les acides aminés  constitutifs? 

 combien ? 

 quelle est la séquence? 



Détermination de la 

composition 

But:  

Connaitre la nature et le nombre des acides aminés 

constitutifs qui passe par une hydrolyse de toutes les 

liaisons peptidiques. 

 

1. Hydrolyse chimique. 

 

1.  hydrolyse enzymatique. 



Hydrolyse chimique 

 Catalysée par  

- l’HCl 6N à 110°  pendant 24h 

-  dans un tube sans air pour empêcher les réactions 
d’oxydation. 

  inconvénient: 

- Certains acides aminés sont transformés (GLN en GLU et ASN en 

ASP). 

- L'aminoacide acide tryptophane est entièrement détruit 

-  Certains aminoacides (Tyr, Ser, Thr) peuvent être partiellement 

détruits (un temps d'hydrolyse plus faible permet de résoudre le 

problème).  

D 



 L’analyse de l’hydrolysat passe par une séparation 

des acides aminés par chromatographie et par leur 

détection(a ninhydrine). 





Hydrolyse enzymatique 

 

  l’hydrolyse peut être catalysée par un mélange de 

protéases. 



Détermination de la séquence 
 

 A. détermination de l’extrémité Cterminale: 

l'extrémité C : on utilise en général une dégradation 

limitée à l'aide des carboxypeptidases. 

 

 B. détermination de l’extrémité N terminale: 

 L'acide terminal est identifié par: 

1. Dansylation. 

2. la réaction de SANGER. 

3. B. Dégradation d'EDMAN  



Dansylation. 
 

 on utilise en général le chlorure de dansyl et après 

hydrolyse chimique  complète du peptide, on 

identifie le dansyl-aminoacide). 



INCONVÉNIENTS: 

- Cette technique ne permet de connaitre que le 

premier acide aminé. 

- L’hydrolyse finale peut fournir la composition et pas 

l’ordre d’assemblage des acides aminés. 

- La présence de lysine dans le peptide va perturber 

cette méthode puisque la chaîne latérale de ce 

résidu porte un groupe -NH2 qui réagira avec le 

DNS-Cl. 

 



la réaction de SANGER 



La méthode d’Edman 

 L'isothiocyanate se fixe sur l'acide N terminal du 

peptide en milieu basique, et après une réaction de 

cyclisation, se décroche en milieu acide, en formant 

une hydantoïne qu'on peut identifie par son temps de 

rétention sur une colonne de chromatographie. 



 Le reste du peptide peut recommencer la 

réaction avec une nouvelle molécule 

d'isothiocyanate pour identifier l'acide aminé 

suivant. 

 Cette opération est applicable environ 60 fois 

de suite et permet de déterminer la séquence 

de peptides courts. 

 





 

 Pour les peptides à longue chaîne, on fragmente 

en morceaux plus petits qui sont ensuite 

séquencés par d'autres méthodes (par exemple 

Edman). 

 Les réactifs de fragmentation, parmi lesquels des 

enzymes appelés protéases, catalysent la rupture 

de la chaîne protéique en des endroits 
spécifiques. 












