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La spectrine

® Forme le cytosquelette des cellules
eucaryotes et erythrocyte (globule rouge).

® Donne la structure aux cellules et les
propriétés mécaniques, comme |'élasticite.

® Peut generer des maladies du sang parce
que la structure du globule rouge n’est pas
parfaite.



La spectrine en dessous
de la membrane
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’X-actinine

® Est une «mini»
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Vecteur d’attaque

® Configurer les valeurs mecaniques par les
méthodes existantes a I'échelle atomique

® Mais comment ?



2 methodes +
| modele

® | a dynamique moléculaire
® | es modes normaux

® Un modele mecanique coil-coiled
remplagant la spectrine.



La dynamique
moleculaire

® Nous permet de simuler I'X-actinine a
'echelle atomique.



Le champ de force

® Decrit les interactions entre les atomes

simules, dont le potentiel
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Simulation

® Par integration de champ de force :
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Simulations de
’X-actinine

® 4 simulations de 10ns de la «rod domainey
de I'XX-actinine.




o e e

CIEIEEE

Simulation |
RI-R2



Simulation | Simulation 2
RI-R2 RI-R2:R3-R4



o e e

2 v o 2 s 0 0

Simulation 2
RI-R2:R3-R4

Simulation |
RI-R2

Simulation 3
R2-R3



Simulation | Simulation 2
RI-R2 RI-R2:R3-R4
Simulation 3 Simulation 4

R2-R3 R2-R3;R2-R3



RMSD [nm]
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Les resultats MD
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Les resultats MD

On observe
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Les resultats MD

On observe

On s'interroge:
Est-ce que le «linker» est si stable ?

Est-ce que cette interaction est necessaire pour
le surenroulement !



Modes nhormaux

® Calcule les oscillations propres de la
proteine.

® Approximation 2°™¢ ordre. (harmonique)

® Nous avons ecrit notre propre outil a

partir du modele de Tirion.
(Network Mesh)

® Nous permettent de deduire directement
les valeurs mecaniques !



Bernoulli-Euler
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Modele Coil-Coiled

® Pourquoi !

® On essaie de simplifier la description et de
calibrer les interactions.

® Modele gros grains vers un modele
mecanique.



Modele Coil-Coiled
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Modele Coil-Co Ie
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Modele Coil-Coiled -

d g'

rcos(wt) + 5 €O

d

rsin(wt) + 5 sin |

2

rcos(—wt +! ) 4+ = cos

. d .
rsin(—wt + | )—I—ism,u + 1),

L.
frequence du surenroulement



Sur ces helices...

® Nous plagons les billes, et essayons de
parametrer leurs interactions, par la
dynamique moléculaire



Alignement

® Nous avons aligne les billes avec la

«rod domainey de I'0{-actinine.
En calculant le tenseur d’inertie et on
transforme les axes :

® | e resultat:

28 billes autour de la
«rod-domainey
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Construction du
potentiel

® Pour parametrer le modele avec les billes
et avoir un modele en gros grains d’ou on
pourrait deduire les grandeurs mecaniques
comme la longueur de persistance. |l faut
creer un champ de force qui relie les billes.



Montrer la faisabilite :

® TJout residu qui est plus proche d’une bille
que aux autres dans un monomere fait
partie de cette bille.

® Par 'observation des interactions entre
residus attribues a une bille a 'autre.
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Le futur

® |njection de nos parametres dans modeles
mecaniques coil coiled existants.

® Simulations de type Langevin avec nos
parametres. (c.f. Cytosim)

® Simuler le cytosquelette du globule rouge ?
Quand !
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