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Instabilité de buckling

Manipulation de fibre de chromatine In silico
Pinces magnétiques et fibre de chromatine
Nucléosome
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Cranshaft et méthode du pivot (1)
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Cranshaft et méthode du pivot (2)

(a) (b) (c) Jian 1997
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Bead spring model (1)
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Bead spring model (2)

(a) (b)
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Bead spring model (3)

(a) (b)
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Moteurs de jeu/de physique : Open Dynamics Engine
ODE is Copyright 2001-2004 Russell L. Smith. All rights reserved.

(a) joint ball (b) joint hinge

(c) joint universal (d) joint de contact

Figure: Les joints dans ODE (R. Smith) sont des contraintes holonomiques.
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Modèle mécanique d’ADN

1. Cylindre de longueur l et de rayon r

2. Rayon effectif d? = dc + lD

3. rc = 1 nm rayon crystallographique de l’ADN, lD longueur de Debye

4. Dynamique de Langevin-Euler optimisée pour des corps rigides

L̇ = F + Σ?
[
〈E〉
E

(
1 − 1

2β〈E〉

)
− 1
]
Ldt +

√
Σ?

βE
L dW

dt

5. Dynamique de Langevin-Euler optimisée (vidéo)

6. Couples de courbure et de twist Γb,t = gbt1 × t2 + gtφ
1+cos θ

(t1 + t2)
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Calibration des longueurs de persistance
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(a) Force extension
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(b) Extension rotation

Figure: Paramètres des simulations p = 50 nm, t = 95 nm, et LADN = 1 µm
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Instabilité de buckling
Extension, rotation en fonction du temps
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(a) Couple rotation
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(b) Extension, rotation en fonction du temps

Figure: Paramètres des simulations p = 50 nm, t = 95 nm, et LADN = 1 µm.
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Pinces magnétiques et fibre de chromatine
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Modèle géométrique coarse-grained du nucléosome

(a) Luger 1998 (b) Structure crystallographique
1KX5.pdb

(c) Tétrasome

(d) Nucléosome fermé (e) Nucléosome ouvert

Figure: Vue schématique du modèle de nucléosome. L’ADN nucléosomale est enroulé à gauche. (Rouge et
jaune) dimères H2A-H2B. (Bleu et vert) dimères H3-H4, HmfA et HmfB pour les archaea. (Noir)
Four-Helix-Bundle. L’énergie de liaison des SHLs 6.5 est de l’ordre de l’agitation thermique.
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Quelques vidéos pour conclure

(a) Filament de 10 tétrasomes (b) Filament de nucléosomes avec plectonemes

Mélange (vidéo)
Réversome : force de traction f = 3.0 pN, couple Γ = 25 pN · nm (vidéo)
Fibre : force de traction f = 0.3 pN, couple Γ = 6 pN · nm (vidéo)
Fibre : force de traction f = 0.3 pN, couple Γ = 10 pN · nm (vidéo)
Fibre de 10 nucléosomes : force de traction f = 3 pN (vidéo)
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