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I- contexte scientifique du projet:

La white reductase (SIR) de E. coli est une enzyme soluble polymerique complexe de structure
o84 (780 kDa. de masse moléculaire) qui participe a la chaine de reactions nécessaire a
I" assimilation du sulfate par la cellule. Nous nous interessons plus particuliérement al’ étude de
SIR-FP (sous-unite @) fixant alafoisun FMN et un FAD. SIR-FP est une proteine octamerique
de haut poids moleculaire. Pour I’ etude cristallographique un monomére a été produit par
biologie moleculaire, ains que le monomeére sélénié ( 7 sélénométhionines par monomere).

2- enregistrements de donées sur D2AM
Une collecte mad a 3A de resolution a été enregistrée a temperature cryogénique au seuil du

selenium a 4 longueurs d’ onde: (A1=0,980957,A2=0,979764,13=0,979671, A4=0,977498). La
proteine cristallise dans le groupe d'espace P222 ou P2221, avec a=98,8, b=1254, ¢c=172,8.

Al A2 A3 A4
complétude(%) 71,7 72,1 72,0 72,1
Rsym(%) 8,1 7,5 8.1 7,9
Rano(%) 6,3 7,5 8,0 73
multiplicité( %) 2,6 2,6 2,6 2,6
/ol 7,2 7,6 73 7.4

Les equations Mad ont été résolue avec le programme nYn. Le jeu de Fa a ensuite été utilise
dans le calcul de la fonction de Patterson.La d&convolution de la fonction de Patterson (
programme SHEL X) a permit de localiser les 21 sites potentiels correspondant aux atomes de
selenium dans I’ unité assymetrique. La position des selenium a été affiné et un premier jeu de
phase a été obtenu (<FOM> ~0.4). A ce stade, les cartes de densité electronique ne sont pas
Interprétables.



