1.1. Structure quaternaire des protéines

Elle ne concerne que l’association des différentes sous unités d’une protéine : protéine oligomérique.

Ex. : l’hémoglobine est une protéine tétramérique, composée de 2 sous unités α et de 2 sous unités β.

Les sous unités peuvent être identiques ou différentes.

Les liaisons stabilisatrices sont de nature faible (liaison hydrogène, ionique…).

Intérêt de l’association : permet le contrôle de l’activité biologique de la protéine.

Ex. : La protéine kinase A possède 4 sous unités catalytiques. C’est seulement lorsque les sous unités sont dissociés qu’elle a une activité catalytique.

2. Les méthodes d’analyse de la structure tridimensionnelle des protéines

2.1. Approche de la bioinformatique : analyse prédictive à partir de la séquence primaire

Soit à l’aide de logiciel : il nous donne la probabilité d’avoir une hélice α, un feuillet β…, connaissant la séquence en AA.

Par comparaison dans les PCB « Protein Data Bank ». Il recherche les homologies entre la protéine inconnue, appelé X, et des protéines dont la structure est connue.

2.2. Approche biophysique

2.2.1. La cristallographie

Après obtention d’un cristal (à partir de la protéine, qui a été extraite et purifié), celui-ci est soumis aux rayons X : ceux-ci sont diffractés par le cristal puis analysés pour donner ne carte de densité électronique permettant de reconstituer la répartition des atomes dans la protéine.

2.2.2. RMN

C’est une technique basée sur le comportement des atomes, soumis à un champ magnétique.
