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Gamme d’énergie couverte par PROXIMAT1 : 5000-15000eV
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Source de lumiére : onduleur de type U20, onduleur hybride (associe ulmmrmunanfs
et péles non magnétiques), fonctionnant sous vide.

Technwunulyse employées :

Biocristallographie : Diffraction des rayons X par les cristaux de macromolécules biologiques
Spadmscnpla d'absorption X sur échantillons biologiques sous forme cristalline

Zoom : L'automatisation des expériences
de biocristallographie

Un des objectifs de I'équipe PROXIMA est, a

Utilisation du signal anomal comme marqueur de phase pour déterminer ab initio

la structure des macromolécules biologiques

La biocristallographie est la méthode la plus fréquemment utilisée pour
étudier la structure 3D des grandes molécules biologiques (acides
nucléiques et, surtout, protéines). PROXIMA | est I'une des deux lignes de
lumiére de SOLEIL dédiée a cette technique, avec la future ligne PROXIMA II.
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Utilisation de cristaux possédant de grandes mailles cristallines (jusqu’a
1000 A, soit un dixieme de micron), permettant I'étude de la structure
des virus ou de larges assemblages de protéines ou de protéines et

d’acides nucléiques (ARN ou ADN)

Enregistrement de données de diffraction & haute résolution (< 1 A, soit
10"°m)

Applications

* Etudes structurales et fonctionnelles des molécules

constituantes de la vie (Acides nucléiques, protéines)
« Conception de molécules d’intérét pharmaceutiques basée
sur la structure (« Structure directed drug design »)

P
e :

Diwers sxemples de cristoux de protéines. Lo toille
des cristaux analysés sur la ligne PROXIMAT sara de
Fordre de 0,1 mm.

Cliché de diffraction d'un cristal du Cowpea Mosaic
Virus [CPMV).

terme, d’'automatiser entiérement les
expériences réalisées sur cette ligne de
lumiére. Plusieurs dispositifs expérimentaux
permettront cette automatisation :

Le bras robotisé ACTOR™. Son réle : passeur
d’'échantillons. Autrement dit : c’est lui qui
s'occupera de prendre successivement les
différents cristaux @& analyser, conservés
congelés dans |'azote liquide, et de les placer
sur la téte du goniomeétre.

Le goniométre trois cercles de type Kappa. C’est I'instrument qui permet & la fois
de positionner puis de garder trés précisément le cristal étudié sur le trajet du
faisceau de rayons X, tout en |'orientant dans toutes les directions pour enregistrer
les images de diffraction.

La coordination d’ACTOR™ et du goniométre permettra ainsi d’analyser jusqu’a
60 cristaux sans avoir a entrer dans la cabane expérimentale, le pilotage de
|"expérience pouvant alors se faire « a distance ».

Cette automatisation permettra :
d’'optimiser |'utilisation du temps de faisceau synchrotron disponible pour les
équipes de recherche,

de « trier » rapidement une série de cristaux afin d’identifier ceux possédant les
caractéristiques recherchées,

de diminuer les erreurs de manipulation

L'intérét des industriels - principalement dans le domaine pharmaceutique - pour
un fonctionnement automatisé des lignes de lumiére de biocristallographie a été
clairement exprimé.
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