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Régulation des activités protéiques par les modifications post-traductionnelles

La publication de la séquence quasi-compléte du génome humain en 2001 a révélé que celui-
ci codait beaucoup moins de protéines qu’initialement supposé par les scientifiques : environ
19.000 génes codant des protéines selon une étude publiée en 2022 contre les 50.000-
100.000 attendus au démarrage du human genome project en 1989.

Comment alors expliquer qu’un organisme aussi complexe que le nétre avec les innombrables
fonctions biologiques qu’il est capable de générer s’appuie sur un panel de protéines aussi
faible.

Ce questionnement trouve en partie sa réponse dans les modifications post-traductionnelles.

Dans une premiére partie, vous décrirez les grands types de modifications post-
traductionnelles chez les eucaryotes supérieurs animaux, en précisant leurs natures, les
lieux/compartiments cellulaires ou elles sont effectuées et les acteurs responsables de ces
modifications.

Vous vous interrogerez ensuite sur les événements moléculaires et structuraux qu’induisent
les modifications post-traductionnelles et comment il en résulte un contrdle, une
modulation des activités des protéines ciblées.

Enfin, vous illustrerez vos propos quant au réle des modifications post-traductionnelles chez
les eucaryotes supérieurs au travers de deux exemples précis : la dégradation protéasomale
et la cascade de coagulation.

La présentation de quelques approches biotechnologiques permettant de caractériser et/ou
d’étudier ces modifications post-traductionnelles est également attendue.
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