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Résumeé : Dans ce travail, nous avons entrepris une demarche proteéomique pour purifier une protéine douee d’activite antibacterienne-immunomodulatrice, et nommee G-TI. Apres

fractionnement du venin par chromatographie gel filtration (Sephadex G-50), I'effet antibacterien-immunomodulateur de la fraction non toxique a éte évalue dans un modele murin du sepsis
mono-microbien, induit par l'injection intrapéritonéale du Bacillus cereus. Cette fraction a eété capable d’augmenter la clairance bactérienne et de reduire significativement I'ampleur de
I'inflammation provoquée par l'infection ; les souris traitées par la fraction ont montre moins d’alterations histologiques au niveau pulmonaire ainsi de faibles concentrations en cytokines pro-
inflammatoires (IL-6, IL-5, IFN-a). La fraction non toxique a eté egalement analysée par RP-HPLC et spectroscopie de masse LC-MS/MS. La realisation de ces deux techniques a éte bioguidees
par l'activite inhibitrice vis-a-vis de la bacterie Bacillus cereus, les fractions actives sont ensuite analysees par spectrometrie de masse (LCMS/MS). Les resultats obtenus ont revele la presence
d’un peptide de 68 acides aminés nomme G-TlI. Lanalyse bioinformatique de ce peptide a montre d’une part, une homologie avec les a-neurotoxines specifiques au canal sodium, d¢ja identifiees
dans les venins de scorpion du genre Androctonus et d’autre part, avec certains peptides antimicrobiens des venins de scorpions. La prediction de la structure tridimensionnelle de GTl demontre
I'existence d’'un domaine riche en cystéine comme celui retrouve dans les defensines (helice a et deux feuillets B antiparalleles stabilises par quatre ponts disulfures). Les resultats obtenus
ouvrent de diverses perspectives encourageant a poursuivre la caracterisation structurelle et méme fonctionnelle de cette biomolecule, qui pourrait étre d’'un grand interét therapeutique ou
biotechnologique.
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I- Introduction : Les venins des scorpions sont parmi les extraits naturels qui se caracterisent par la grande diversite structurelle et fonctionnelle de leurs constituants. De nombreux

travaux ont demontré que ces venins renferment, en plus des neurotoxines, un nombre important de peptides a large spectre antimicrobien (PAM), cytotoxique, anticancereux et
immunomodulateur. Ces peptides pourraient étre des outils prometteurs pour le développement de nouveaux agents antiinfectieux, compte tenu de la progression alarmante de la résistance
microbienne et des maladies infectieuses. L'objectif de ce travail est d’etudier I'activité antimicrobienne du venin de scorpion Androctonus australis hector (Aah) en abordant d’une part, son effet
immunomodulateur dans un contexte infectieux et d’autre part, en identifiant les biomolecules qui en sont responsables.
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