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Résumé

Les pannexines (Panx) sont des protéines membranaires intégrales a passage transmembranaire
multiple. Elles font partie d’une famille multigénique de trois membres (Panxl, Panx2, Panx3) présent chez
plusieurs organismes comme I’homme, souris et le rat. Elles forment des hémicanaux permettant le passage de
molécules comme I’ATP dans le milieu extracellulaire.

Pour ce travail nous avons fait une analyse structurale et fonctionnelle des pannexines au moyen
d’outils informatiques. Pour cela, nous avons utilisé les séquences des pannexines humaines (hPanx) afin de
prédire et caractériser pour la premiere fois les différents domaines des trois pannexines (hPanxl, hPanx2,
hPanx3). Nous avons poursuivi ce travail par 1’étude des résidus fonctionnels qui se trouvent dans différents
domaines par 1’étude de la prédiction des modifications post-traductionnelles que peuvent subir ces pannexines.

L’étude de la topologie qui a été réalisée au moyen des trois programmes ProtScale, AG Predictor et
TOPCONS a révélé que les trois pannexines humaines sont des protéines membranaires a quatre passages
transmembranaires (M1, M2, M3, M4) exposant deux boucles extracytoplasmiques (EL1, EL2) et une boucle
intracytoplasmique (IL). Les extrémités N- et C-terminales sont exposées du coté cytoplasmique. Ce travail a
montré également la présence d’un cinquiéme domaine transmembranaire éventuel au niveau de la hPanx1 et de
la hPanx3.

Les résultats de 1I’étude des modifications post-traductionnelles ont montré que les trois pannexines
humaines semblent contenir des sites potentiels de N-glycosylation, palmitoylation, phosphorylation, protéolyse
et ubiquitinylation a I’exception de la hPanx1 qui semble ne contenir aucun site de palmitoylation.

Mots clés : pannexines humaines, prédiction de modifications post-traductionnelles, topologie membranaire

Abstract

Pannexins (Panx) are integral membrane proteins with multiple transmembrane passage, they are part
of a multigene family of three members (Panxl, Panx2, Panx3) and present in several organisms such as
humans, rats and mice, they form hemichannels allowing passage of molecules such as ATP to the outside of the
cell.

For this work we made a structural and functional analysis of pannexines using in silico tools. To do
this work we used human sequences (hPanx) which is a first prediction for these sequences. First of all, we tried
to characterize the different domains of the three pannexines followed by the study of the potential functional
residues that can be found in their different domains and the post modifications. translational (MPT) that they
can undergo.

First of all, the study of the topology by means of three programs which are ProtScale, AG Predictor
TOPCONS, our results agree that the three human pannexins are membrane proteins with four transmembrane
passages (M1,M2,M3,M4), with a fifth domain at the level of hPanx1 and hPanx3 which may be a potential
domain interacting with the membrane. as well as two extracytoplasmic loop (EL1, EL2) and an
intracytoplasmic loop (IL) and the N-and-C-terminal faced to the cytoplasmic region.

The results of the MPT showed that the three hPanx contain potential sites of glycosylation,
Palmitoylation, phosphorylation, proteolysis, ubiquitinylation except hPanxl which contains no site of
Palmitoylation.

Keywords: human pannexines, prediction of post-translational modifications, membrane topology
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