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Parmi les erreurs relevées dans la littérature, il convient de signaler la fausse inter-
prétation des diagrammes de SCATCHARD non-linéaires mentionnée par NØRBY et
al. (1980). La figure 2.15 illustre ce type d’erreur. La figure 2.15a représente
l’interprétation fausse qui consiste à assimiler la pente des parties linéaires du dia-
gramme à la constante de dissociation et à extrapoler simplement pour avoir le
nombre de sites de chaque catégorie. La figure 2.15b représente la décomposition
rigoureuse de ce diagramme selon le procédé indiqué précédemment (voir § 2.3.3).
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Figure 2.15 - Diagrammes de SCATCHARD théoriques pour la fixation
d’un ligand sur deux catégories de sites différents

 (a) résolution incorrecte des données - (b) résolution correcte des données
[Reproduit avec la permission de NØRBY et al., 1980, Analytical Biochemistry, 102, 319. © Elsevier]

�  Lorsque l’expérimentation est conduite d’une manière correcte et qu’il n’y a pas
d’ambiguïté sur la construction graphique, il convient encore d’utiliser le meilleur
procédé d’analyse des données. Ceci a fait l’objet de nombreuses discussions dans la
littérature. Il a été souligné précédemment que, parmi les représentations linéaires, le
diagramme de SCATCHARD permet une meilleure évaluation des paramètres que le
diagramme de KLOTZ. Une démonstration en sera faite dans la partie II (chapitre 5,
§ 5.2.3), à propos des diagrammes d’EADIE et de LINEWEAVER-BURK, qui sont des
représentations respectivement équivalentes des précédentes dans le cas des réac-
tions enzymatiques.

KLOTZ (1982) critique l’utilisation du diagramme de SCATCHARD, en particulier
l’extrapolation permettant d’obtenir le nombre de sites dans les systèmes biolo-
giques où existent souvent plusieurs catégories de sites récepteurs avec des affinités
différentes, ainsi d’ailleurs que des fixations non-spécifiques, les expériences ne
permettant pas souvent d’atteindre des valeurs proches de la saturation. KLOTZ

propose d’utiliser un autre type de représentation dans laquelle la concentration des
molécules fixées est portée en fonction du logarithme de la concentration de ligand
libre. Si tous les sites sont équivalents et indépendants, cette représentation a les
caractéristiques suivantes : le point d’inflexion correspond à la demi-saturation, la
courbe sigmoïde est symétrique par rapport au point d’inflexion, le plateau corres-
pondant à n, le nombre de sites est atteint asymptotiquement pour les très grandes
valeurs de la concentration de ligand libre. KLOTZ souligne que dans beaucoup de
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fluctuation… On voit que l’évolution au cours du temps de semblables
systèmes ne peut être comprise qu’à l’aide de méthodes à la fois déterministes
et stochastiques. »

3.2. ECHANGE DE MATIÈRE ET D’ÉNERGIE AVEC L’ENVIRONNEMENT

Les êtres vivants, non seulement échangent de l’énergie, mais encore échangent de
la matière avec l’environnement. Il y a en fait une circulation de matière et d’éner-
gie entre les mondes minéral, végétal et animal. On peut représenter le cycle
général par le schéma de la figure 3.3. La lumière solaire est la source de toute
l’énergie biologique. Grâce à la photosynthèse par les plantes qui exige l’apport de
quantas de lumière, CO2 et H2O sont transformés en glucides et oxygène, puis en
autres molécules alimentaires. Les biotopes qui se sont développés autour des
sources hydrothermales des failles volcaniques du fond des océans représentent une
exception. La vie des organismes qui constituent ces biotopes repose entièrement
sur l’aptitude de bactéries chimioautolitothrophes à extraire l’énergie de réactions
chimiques telles que l’oxydation des sulfures pour la synthèse des molécules
organiques.

La lumière visible est de l’énergie sous forme électromagnétique ou rayonnante. A
la température considérable qui règne dans le soleil (6 000 K), une partie de
l’énorme quantité d’énergie prisonnière dans le noyau des atomes d’hydrogène est
libérée tandis qu’il se transforme par fusion nucléaire en atomes d’hélium et
électrons :

4H    He4 + 2e + hν

Au cours de cette réaction, un quantum d’énergie est émis sous forme de rayon-
nement.
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glucides et autres aliments

soleil : 4 H+            He4 + 2 e + énergie

3.3 - Cycle général de matière et d'énergie
entre les mondes minéral, végétal et animal
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Pour la plupart des enzymes, il existe une disproportion entre la taille de la molé-
cule enzymatique et la taille du substrat. Une telle constatation a conduit très tôt à
la notion de centre actif, du fait qu’une proportion très faible de la surface de
l’enzyme entre en contact avec le substrat. Toutefois, le concept de centre actif est
resté longtemps assez mal défini. Pour KOSHLAND, le centre actif est constitué par
tous les atomes de l’enzyme qui sont en contact délimité par le rayon de VAN DER

WAALS avec les atomes du substrat, c’est-à-dire ceux qui restent à une distance
minimale telle que les couches électroniques ne soient pas perturbées. KOSHLAND

distingue ainsi les résidus de contact et les résidus auxiliaires, ces derniers pouvant
jouer un rôle dans l’activité enzymatique (figure 9.1).
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9.1 - Représentation
schématique du centre actif

d’un enzyme avec les différents
résidus R qui interagissent

avec le substrat

Une telle conception reste cependant insuffisante. Elle est purement spatiale et ne
tient pas compte de l’aspect fonctionnel. En effet, les résidus de l’enzyme qui
entrent en contact avec le substrat peuvent avoir des rôles très divers, soit qu’ils
interviennent dans la fixation du substrat, soit qu’ils participent directement à la
catalyse. Certains enfin ne jouent aucun rôle, présents au centre actif par suite de
l’enchaînement séquentiel ils n’ont d’influence directe ni sur l’association enzyme-
substrat, ni sur la catalyse. Leur modification ou leur remplacement par d’autres
acides aminés lorsque l’on passe d’une espèce à une autre par exemple ou
lorsqu’on les remplace par mutagenèse dirigée, ne change pas l’activité. Par contre,
certains acides aminés qui ne sont pas en contact de VAN DER WAALS avec le




