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Hypothèses de travail 

La séquence en acides aminés des protéines alimentaires peut permettre 
(1) de prédire un certain nombre de propriétés qui permettrait de guider leur 

caractérisation physico-chimique et spectroscopique, 
(2) de dresser une typologie de ces protéines, au-delà de leur origine (ex. animale 

vs végétale), et plutôt en fonction de leurs propriétés physico-chimiques et 
d’assemblage, 

(3) de rationnaliser le choix des protéines comme modèles expérimentaux sur la 
base de cette typologie et, à terme 

(4) d’optimiser leur association et structuration pour des applications techno-
fonctionnelles ciblées. 
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Approche: exploiter les séquences des protéines

Base de données publiques
(séquence, structure 3D…)

Papiers théoriques
(calculer MW, pI, dn/dc…)
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Objectifs spécifiques du projet

(1) développer un site web comprenant une application web de 
prédiction (ProteinPred) et une base de données théorique des 
protéines alimentaires majeures (FoodProteinDB) avec une 
interface web d’exploitation,

(2) analyser les données issues des prédictions par des 
approches statistiques, supervisées ou non, 

(3) vérifier expérimentalement la pertinence de ces nouvelles 
classes de protéines.
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Programme

Tâche 1 : Modélisation, construction du site et l’application TRANSFORM-FoodProteins
(BIA/PLASTIC)

Tâche 1.1 - Modélisation des données biochimiques, physico-chimiques et nutritionnelles des
protéines alimentaires. Développement de la base de données relationnelle FoodProteinsDB
(nouvelles séquences, nouvelles prédictions)

Tâche 1.2 - Développement de l’application web de prédiction ProteinPred (intégration des
scripts actuels, édition d’un guide utilisateur, validation et mise en ligne de l’application).
Cette application permettra aussi d’interroger les données de la base et également de saisir
de nouvelles données pour enrichir la base FoodProteinsDB.

Tâche 1.3 - Faire connaître le site web TRANSFORM-FoodProteins (article scientifique,
datapaper, dataINRAE, vidéo de vulgarisation, congrès en Food Science)
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Tâche 1.2 – état d’avancement

Outils de prédiction en ligne :

Prochaines étapes : 
- Validation du script pour le groupe de protéines
- Outil à partir de la composition en acides aminés
- Base de données
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Tâche 1.1 – état d’avancement

+ prédicteurs de séparations de phase 
https://fuzdrop.bio.unipd.it/predictor
+ alpha-fold

Base de données :
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Tâche 1.1 – état d’avancement
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Tâche 1.1 – état d’avancement

FAOSTAT
FoodProteinsDB
(329 sequences)

plant
55%

animal
45%

plant
78%

animal
22%
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Programme

Tâche 2 : Analyser l’ensemble des données prédites par des approches statistique (STLO/BIA)

Tâche 2.1 - Sélectionner des classes de protéines en fonction de leurs propriétés de structure 
et/ou d’assemblages (ex. globulaire, désordonnée, élastomérique ect.) et prédire leurs 
propriétés grâce à ProteinPred

Tâche 2.2 - Identification des techniques statistiques adaptées aux données de 
FoodProteinsDB

Tâche 2.3 - Analyses statistiques des données de FoodProteinsDB et interprétation
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Tâche 2.1 – état d’avancement

Une base de données complémentaires: 
Globular proteins from DisProt (5 sequences)
Intrinsically disordered proteins from DisProt (82 sequences)
LLPS-prone proteins (120 sequences)
Elastomeric proteins (elastin, titin) (7 sequences)
Amyloid-prone proteins (prion, hutingtin, tau…) (6 sequences)
Silk proteins (13 sequences)
Chaperone (10 séquences)

Des groupes complémentaires ? Equilibrer les nombres de séquences ?
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Programme

Tâche 3 : Caractériser la conformation d’une sélection de protéines à un changement de 
polarité et de structure du solvant (polarité, dénaturant, température...). (IATE/BIA)

Tâche 3.1 - Purifier les modèles protéiques identifiés en Tâche 2 par chromatographies 
successives (si non disponible chez les partenaires)

Tâche 3.2 - Caractériser les propriétés biochimiques et spectroscopiques des modèles 
protéiques (acides aminés, électrophorèse, spectrométrie de masse +/- hydrolyse, spectre 
UV-Visible, dn/dc, FTIR, CD, fluorescence)

Tâche 3.3 - Caractériser les propriétés volumétriques et d’hydratation (sonodensimétrie, 
isotherme de sorption, SAXS, DLS)

Tâche 3.4 - Caractériser la stabilité chimique et thermique (Nano differential scanning 
fluorimetry, microDSC, fluorescence)



p. 15Titre de la présentation

Date / information / nom de l’auteur

Tâche 3.1 – état d’avancement

Protéines disponibles à BIA : 
Protéines végétales: 
- pois (7S, 11S), 
- blé (α-, β-, γ-, ω-gliadines), 
- feuille (Rubisco mais contenant des composés non protéiques) 

Purification à l’automne: protéines de colza (2S, 12S), +/- de protéines de 
pois d’Angole (7S, 11S)

Protéines animales:
- Lysozyme
- Beta-lactoglobuline ? 
- Ovalbumine
- Caséine ? 
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Tâche 3.2 & 3.4 – état d’avancement
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Programme

Tâches

Tâche 1 - Développement du site web TRANSFORM-FoodProteins

Tâche 1.1 - Développement de la base de données FoodProteinsDB 

Tâche 1.2 - Développement de l'application web

Tâche 1.3 - Communication autour de TRANSFORM-FoodProteins

Tâche 2 - Analyse statistique de FoodProteinsDB

Tâche 2.1 - Développement des bases de données complémentaires 

Tâche 2.2 - Identification des analyses statistiques pertinentes 

Tâche 2.3 - Analyses statistiques & interprétation

Tâche 3 - Base de données expérimentales FoodProteinsDB

Tâche 3.1 - Purification des modèles protéiques manquants

Tâche 3.2 - Propriétés biochimiques et spectroscopiques 

Tâche 3.3 - Propriétés volumétrique et d'hydratation 

Tâche 3.4 - Stabilité chimique & thermique

Année 1 Année 2
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Prochaines étapes

Tâche 1 : 
- Aller-retour entre Michard et Adeline pour finaliser l’outil de 

prédiction
- Michard, Magalie et Adeline – interface d’interrogation de la base de 

données
- Ecriture du papier « Prédicteur », et du datapaper FoodProteinsDB

Tâche 2 : 
- Aller-retour entre Adeline et STLO pour la base de données
- Analyse statistique

Tâche 3 : 
- Des purifications sont prévues (colza, +/- pois d’Angole)
- Caractérisation physico-chimiques & spectroscopique à BIA
- Synthèse des résultats déjà obtenus
- Sélection des protéines d’intérêt pour le dimensionnement des 

stages en 2023 pour IATE et BIA 


