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Branch a(l—4)
point linkage
&
Nonreducing &
& end
%, %'°
@ STRUCTURE DU GLYCOGENE
& L
o
&
# @
&
O $ Branch ::3:1“”@
point & \
o ° \
& \
w



GLYCOGENOSYNTHESE :
1¢ere étape : phospho-glucose mutase (PGM)

| Enzyme ‘Ennn?ﬂ Enzyme |
s S . —
Ser Ser Ser
| I \ I
CH;i—O—P—O0 CH,OH CHe—0) =
| ) . |
~“04POCH, = ~“04POCH, =
H o H| ! H o H 2
H H
OH H OH H ;
HO OH HO OPO3
H OH H OH H OH
Glucose-6- Glucose-1,6- Glucose-1-
phosphate bisphosphate phosphate
(G6P) (G1,6P) (G1P)

AG’° =+ 7,3 kdJ.mol-1

Mécanisme : classe 2, transférase



2¢me gtape

Mécanisme :

: UDP-glucose pyrophosphorylase 7

G1P O inorganic
pyrophos-

hat
AG™ =+ 4,7 kd.mol! | pp 22 op

AG’° =-20 kJ.Cr)noI'1

CH,0H HN |

s T
O O 0

HO OH I I N
O—IT—O—IT—OHzc
0 0"

classe 2, transférase
UDP-glucose



3¢me gtape : glycogene synthase

(glucose),, + UDPglucose? — (glucose),,, + UDP3- + H*
AG’ = - 13,4 kJ.mol"

0
CH:OH HN ‘
HO 5 4 ) J\
ou \# I i &
HO 0—P—O0—P—OH,C
R - UDP-glucose
0 0] H |
H H
HO OH
\ CH:0H
HO
CH,OH o Glycogen (n residues)
HO OH o
on CHOH
HO H
HO OH o=
CH;OH UDP
HO
CH,OH
HO OH | 3 0
0
CH,0H
HO OH }-, § O
CH,OH
HO OH | 0
Glycogen ( n + 1 residues) HO OH -

Mécanisme : classe 2, transférase



Z:/\ b b 4eme gtape : enzyme « branchant »

\ {\/\@ {\/\ G 1°) hydrolyse liaison o(1—4)

2°) transfert de groupe

@ (1— 4) -terminal
chains of glycogen

bbbbbb@bbbbbb

lb nching enzyme

vo¥o

JoYovovel o¥e
Oty g
NN



BILAN de la GLYCOGENOSYNTHESE :

(glucose),, + G6P2 + UTP4 + H,O
l
(glucose), ., + UDP3 + 2 Pi- + H*

N.B. couplage avec la nucléoside diphosphate kinase (NDPK) :

UDP*+ ATP* —  UTP* + ADP%



GLYCOGENOLYSE :

1¢ere étape : glycogéne phosphorylase

Nonreducing end

l a(l

o O

a linkage
to phosphate
CH,0H

HO—™" opn |
O=—P

HO

O

O~ Mécanisme :

CH,OH

»4) linkage
Glycogen
(n glucosyl units)
O
OH| CH,0H
O O
HO
OH o—..
phosphorolyse
Glycogen
CH,OH  (n-1 glucosyl units)
HO 0
HO
OH| (CH,0H
O O
HO

classe 2, transférase OH o —-



Limitbranch  2°M€ étape : enzyme « débranchant »

1°) hydrolyse liaison o(1—4)

Ho Outer glycogen chains

© At A (after phosphorylase action)
3°) création liaison o(1—4)

l glycogen debranching enzyme

\

/

Y0° T available for

4°) hydrolyse liaison a(1—6) ‘. )i |~ hydrolysis

@bbbbbb

\ available for

further phosphorolysis



BILAN de la GLYCOGENOLYSE :

(glucose),, et p ramifications (p = n/4) (n~ 108 résidus)

(n-p-1) Pi%-\_| glycogéne phosphorylase

+ enzyme débranchant

(p + 1) glucose (n—p-1)G1P=
(p + 1) ATP*
(p + 1) ADP3-+ H*
n G6P#
2n Pyr -

Rendement synthese d’ATP :

2,75 (p=n/4)< ATP |/ glucose £ 3 (p=0)



REGULATION SYNTHESE / LYSE du GLYCOGENE:

Glycogene synthase et phosphorylase existent sous 2 formes :

forme a : « active »
forme b : « inactive »

, -

GENOGE NESE
s GYNTHALE - SO & i
. 1}
HPos PHOI PHORYLASE - Ser O b

Proteine ool

Phos phofase -4 Kinases
P . ADP >~
. GynTHASE - S 0-F07 & H

: .
GLyloGENOLY S PHDSPHORYLASE . S -0 POy v




