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Contexte :

Les biominéraux sont formés d’une fraction minérale et d'une fraction
organique appelée matrice organique (MO). Cette MO est majoritairement
composée de protéines, de lipides, et de polysaccharides.

Les protéines de MO sont supposées avoir un réle majeur dans le processus
de biominéralisation. Elles interviendraient aussi bien au niveau de la
micro-architecture que de la macro-architecture des biominéraux formés.
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Resultats:
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Introduction:

Le corail rouge de Méditerranée
Corallium rubrum (Linnaeus,
1758), présente la particularité
de posséder 2 types de
structures biominérales : un axe
squelettique et des sclérites
(Fig. 1, B, C).

Espece privilégiée pour I'étude |
des mécanismes de la
biominéralisation, nous avons |
cherché a caractériser ses |
protéines de MO afin d’apporter |

. L 1
des éléments de réponse A la Figure 1. Colonie (A), axe squelettique (B) et sclérites isolés (C) de C. rubrum. I

question :
« Comment une méme espéce est-elle capable d’élaborer
deux structures squelettiques de méme composition
calcitique mais de taille et de forme si différentes ? ».

Resultats:

Tableau 1. Quantification des protéines des
extraits de MO d'axe squelettique et de
sclérites de C. rubrum (exprimé en pourcentage
relatif par rapport a la masse séche initiale du
biominéral).

Axe
squelettique
Pourcentage moyen  0.007% 0.008%

Sclérites

Valeur moyenne 0.066 0076
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Figure 2. Electrophorése SDS-PAGE et
coloration au nitrate d'argent des extraits de
MO de C. rubrum (10pg proteins/piste). (a)
axe squelettique (gel 12% poly-acrylamide
gel) ; (b) : -sclerites gel 165%
poly-acrylamide). Les triangles indiquent le
poids moléculaire apparent (en kDa) et (*)
indique les bandes sélectionnées.

Analyse des gels d'électrophorése :

1. L'axe squelettique et les sclérites présentent des quantités similaires
de protéines de MO (Tab. 1).

2. Les bandes protéiques majeures (Fig. 2) de MO différent entre les
deux structures squelettiques (i.e. 47 et 44k Da pour |'axe squelettique ; 18,
14 et 12 kDa pour les sclérites).

3. Les bandes protéiques sélectionnées pour I'analyse en spectrométrie
de masse sont composées de protéines aux propriétés biochimiques bien
disctinctes (poids moléculaires et acidité relatives).

Figure 3. Electrophorése en 2 dimensions (IEF et SDS-PAGE) et
coloration au nitrate d'argent des extraits de MO de C. rubrum (20pg
protéines/gel). (a) : axe squelettique (gel 4-12% poly-acrylamide) ; (b)
sclérites (gel 16,5% poly-acrylamide). Les triangles indiquent le poids
moléculaire apparent (en kDa) des bandes (Fig.2) sélectionnées.
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Figure 4. Séquences nucléotidiques et peptidiques des
protéines de MO de chaque structure squelettique de C.
rubrum. (A) IAxinine issue de I'axe squelettique ; (B) la
Sclériine issue des sclérites. Les séquences

é sont au-d etles des ORF
déduites sont en dessous (Axinine : nucléotides 36-926 ;
Scléritine : nucléotides 40-507). Les peptides signaux
sont soulignés, les deux peptides obtenus par
spectromeétrie de masse sont indiqués en gras, les sites
potentiels de N-glycosylation sont surlignés en noir, les
sites potentiels de O-glycosylation sont indiqués par des
astérisques, et les sites potentiels de phosphorylation
sont encadrés. Concernant la Scléritine (GenBank
accession N°JQB52458) la séquence obtenue par
dégradation d'Edman est surlignée en gris

Analyses in silico des séquences peptidiques :

1. L'Axinine (Fig. 4A) présente :
- une séquence peptidique de 272 acides aminés,
- un peptide signal de 24 acides aminés,
- un poids moléculaire calculé de 30 kDa,
- un point isoélectrique acide de 4.8,
- 16 sites potentiels de modifications post-traductionnelles

2. La Scléritine (Fig. 4B) présente :
- une séquence peptidique de 135 acides aminés,
- un peptide signal de 20 acides aminés,
- un poids moléculaire calculé de 17.78 kDa,
- un point isoélectrique basique de 9.35,
- 13 sites potentiels de modifications post-traductionnelles

Conclusions et Perspectives:

1. Malgré des quantités de protéines comparables, les MO d'axe
squelettique et de sclérites présentent des compositions
protéiques différentes.

2. Les deux protéines identifiées lors de cette étude (Axinine et
Scléritine) présentent des caractéristiques biochimiques trés
différentes (poids moléculaire, acidité relative). Toutes deux
sécrétées (TargetP1.1 ; Psortll), elles présentent également de
nombreux sites potentiels de modifications post-traductionnelles.

3. Nous avons d'ores et déja entamé la production de maniére
recombinante de ces deux protéines. Par des expériences de
radiocristallisation et de précipitation de CaCO,, nous obtiendrons
des informations sur le réle de ces protéines dans le processus de
biominéralisation chez C. rubrum.
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