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 شكر و تقدير

  ( 12﴾ ) لقمان :يَشْكُرْ فَإِنَّمَا يَشْكرُُ لِنفَْسِهِ وَمَنْ  ﴿قال تعالى

الحمد لله السميع العليم ذي العزة والفضل العظيم والصلاة والسلام على المصطفى الحبيب و 

تمام هذا البحث العلمي، والذي انحمد الله عز و جل الذي وفقنا في جمعين. أعلى اله و صحبه 

 .كثيرالهمنا الصحة و العافية و العزيمة. فالحمد لله أ

الى من حصد الاشواك عن ، م بالشكر الى من جرع الكاس فارغا ليسقيني قطرة حبتقدأ

 «. العزيز و امي الغالية ابي»ليمهد لي طريق العلم دربي 

العانز  » والبروفيسور«  بشكي لزهر»  كل من البروفيسور ىتقدم بالشكر و الامتنان الأكما 

على مذكرة بحثي واللذان لم يدخرا وسعا في تقديم النصيحة و التوجيه  لإشرافهما«  التهامي

 طيلة هذه الدراسة من خلال ارشاداتهم القيمة و توجيههم في كل خطوات البحث.

على ترأسه لجنة المناقشة و  « سعيدي مختار»توجه بالشكر و التقدير الى البروفيسور أكما 

المناقشين الذين تفضلوا بقبول مناقشة هذه الدراسة و بذلا الوقت والجهد في التدقيق و اثراء 

 هذا البحث شكلا و مضمونا.

 كما اشكر كل طاقم مخبر تثمين وترقية الموارد الصحراوية بجامعة قاصدي مرباح ورقلة

بجامعة حمه لخضر  ترقية المواد الصحراوية كما لا انسى ان اشكر مسؤول مخبر تثمين و 

 لما قدمه من مساعدة و نصائح طيلة هذا العمل.« طليبة علي»  المهندس وادي سوف 

طلبة الدكتوراه دون استثناء احد و الى و في الاخير اتوجه بشكري الخالص لكل اصدقائي 

 كل شخص قدم لي يد المساعدة ولو كان بكلمة طيبة.

 

 

 

 

 

                                                                                       Boutarfaia amira  
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 اهداء

 الصبر على المشاق لانجاز هذا العمل المتواضع. وألهمنالله الحمد كله و الشكر كله ان وفقنا 

الى من ساندني وكان شمعة تحترق لتضيء  بحياتي،ه ي عملي هذا الى من ادين لداه

، الى الذي لم يبخل علي بأي ، الى من علمني ان الدنيا كفاح و سلاحها العلم و المعرفةطريقي

اعظم خيره و عطائه الى الى من سعى من اجل راحتي و سعادتي، الى من انهل من   شيء،

الله و رعاك لتكون منارة في ادامك «  احمد بوطرفاية» والدي العزيز واعز رجل في الكون 

 .حياتنا

الى ثمرة جهدي التي انارت دربي بنصائحها، الى نور العين و مهجة الفؤاد ، الى من 

منحتني القوة و العزيمة لمواصلة الدرب، الى من ساندتني في صلاتها و دعائها ، الى نبع 

 امي الغاليةوجود ال في  امرأةسامة في حياتي الى اروع العطف و الحنان الى اجمل ابت

 مك في حياتنا.احماك الله واد« خديجة بوطرفاية»  

حماكما «  زينب و نجية» الى زهرات حياتي ، الى جوهرتي الثمينة و كنزي الغالي  اختاي 

 الله

 من قدم لي الصبر والأمل والمحبة زوجي العزيز والعطاء،الى من كان السند 

 حفظك الله« محمد»  

 زوجي و اصدقائي الذين رافقوني لكم مني حبي و امتناني.الى اهلي و عائلة 

 

 

 

 

 

                                                                               Boutarfaia amira 

 

 



V 

 

 

Sommaire 

RESUME.................................................................................................................  VII 

LISTE DES ABREVIATIONS.............................................................................. X 

LISTE DES FIGURES .........................................................................................  XI 

LISTE DES TABLEAUX....................................................................................... XV 

INTRODUCTION GENERALE............................................................................ XVI 

Partie 1: Domaine de recherche 

Chapitre 1 : Introduction  

1.1.1.Introduction 1 

1.1.2. Les porphyrines 1 

1.1.2.1.Nomenclature 1 

1.1.2.2.Structure 2 

1.1.2.3. Caractérisation des porphyrines 3 

1.1.2.3.1. Spectroscopie UV-Visible  3 

1.1.2.3.2. Résonance magnétique nucléaire RMN 4 

1.1.2.3.2.1. Spectroscopie RMN du proton (RMN 1H) 4 

1.1.2.3.2.2. Spectroscopie RMN du carbone 13 (RMN 13C) 6 

1.1.2.3.2.3. Spectrométrie de masse 6 

1.1.2.3.3.Voltamétrie cyclique 7 

1.1.2.4. Méthode de synthèse des porphyrines 8 

1.1.2.4.1. Les porphyrines méso-substituées 8 

1.1.2.4.2.Les porphyrines β-substituées 11 

1.1.2.L’acide désoxyribonucléique (ADN) 12 

1.1.2.1.Définition 13 

1.1.2.2.Structure 13 

1.1.2.3.Transmission de l'information génétique 16 

1.1.2.4.Fonction 16 

1.1.2.5.Mutation 16 

1.1.2.5.1.Type de mutations 17 

Chapitre 2 : Méthodologie expérimentale 18 

1.2.1.Voltamétrie cyclique (CV) 19 

1.2.2.La spectrophotométrie UV-Visible 24 



VI 

 

1.2.3.Docking moléculaire 25 

1.2.3.1.Modélisation du potentiel énergétique 26 

1.2.3.2.La modélisation moléculaire 26 

1.2.3.3.Le Champ de Forces 27 

1.2.3.4.La théorie de la densité fonctionnelle (DFT) 27 

Partie 2: Résultats et discussions 

Chapitre 1 : Activité antioxydante 30 

2.1. Produits chimiques  31 

2.2. Activité antioxydant 32 

2.2.1. L’activité des radicaux anioniques superoxydes 32 

2.2.2.Etude électrochimique de l’intéraction entre les ligands et  le radical anion 

superoxyde 

33 

2.2.2.1. Le rapport des constantes de liaison (Kox/Kred) 34 

2.2.2.2. Constante de liaison 36 

2.2.2.3. L’énergie libre 37 

2.2.2. 4.Coefficient de diffusion 38 

Chapitre 2: Activité antimutagène 41 

2.2.L’activité antimutagène 42 

2.2.1.Interaction de l’ADN  42 

2.2.2.Extraction l’ADN 42 

2.2.2.1.Procédure d'extraction 43 

2.2.2.2.Estimation de la pureté de l'ADN 44 

2.2.2.3. Étude électrochimique d'intéraction de l'ADN 44 

2.2.2.3.1. Constantes de liaison 44 

2.2.2.3.2.L’énergie libre 46 

2.2.2.3.3.La taille du site 48 

2.2.2.3.4.Coefficient  de diffusion 49 

2.2.2.4.Étude spectroscopique d’intéraction de l'ADN 52 

2.2.2.4.1.L’interaction à pH=7,2 52 

2.2.2.4.1.1.Constantes de liaison 53 

2.2.2.4.1.2.L'énergie libre  54 

2.2.2.4.2.L’interaction à pH=6 55 

2.2.2.4.2.1.Constantes de liaison 56 



VII 

 

 

 

 

 

 

 

  

2.2.2.4.3.L’intiraction à pH=9 58 

2.2.2.4.3.1.Constantes de liaison 59 

2.2.2.5.Étude moléculaire de l'intéraction avec  l'ADN 60 

2.2.2.5.1.Optimisation structurelle des ligands 60 

2.2.2.5.2.Amarrage moléculaire 61 

Partie 3 : Expérimentale  

3.1. Les produits chimiques 67 

3.2. Voltamétrie cyclique  67 

3.3. UV-visible 68 

3.4. Docking moléculaire de l'ADN 68 

Conclusion 70 

Conclusion générale 101 



VIII 

 

Résumé 

Ce travail s'articule autour de l'évaluation de l'activité antioxydante et de l'activité 

antimutagène, où nous avons étudié l'activité antioxydante de toutes les porphyrines préparées, 

où nous avons pu déterminer l'énergie libre et la liaison en utilisant la technique de voltamétrie 

cyclique. 

Pour estimer l'activité antimutagène entre les dérivés de porphyrine et L'acide 

désoxyribonucléique (ADN), les coefficients de corrélation ont été déterminés par la technique 

de voltamétrie cyclique, qui sont proches des résultats obtenus par la spectroscopie 

électronique. Les résultats obtenus sont confirmés par une simulation partielle à l'aide 

d'AutoDock. 

Afin de  confirmer davantage l'interaction entre les composés préparés et l'acide 

désoxyribonucléique, le coefficient de diffusion à l'état libre et lié a été calculé à partir des 

données électrochimiques. 

Enfin, la taille du site de liaison entre les dérivés préparés et l'acide désoxyribonucléique a été 

déterminée à l'aide des données voltamétrie cyclique. 

Mots clés : 

Activité antioxydante, activité antimutagène, acide désoxyribonucléique, rapport des 

constantes de liaison, énergie libre de liaison, coefficient de diffusion. 
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Abstract  

This work revolves around the evaluation of antioxidant activity and antimutagenic activity, 

where we studied the antioxidant activity of all prepared porphyrins, where we were able to 

determine free energy and binding using the cyclic voltametry technique. 

To estimate the antimutagenic activity between porphyrin derivatives and deoxyribonucleic 

acid (DNA), correlation coefficients were determined by the cyclic voltametry technique, which 

are close to the results obtained by electron spectroscopy. The results obtained are confirmed 

by a partial simulation using AutoDock. 

In order to further confirm the interaction between the prepared compounds and 

deoxyribonucleic acid, the diffusion coefficient in the free and bound state was calculated from 

the electrochemical data. 

Finally, the size of the binding site between the prepared derivatives and the deoxyribonucleic 

acid was determined using cyclic voltametry data. 

Key words : 

Antioxidant activity, antimutagenic activity, deoxyribonucleic acid, ratio of binding constants, 

free binding energy, diffusion coefficient. 
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  الملخص

يتمحور هذا العمل حول تقدير الفاعلية المضادة للأكسدة و الفاعلية المضادة للطفرات, حيث قمنا بدراسة الفاعلية المضادة 

 مركبات البورفرين المحضرة حيث تمكنا من تحديد الطاقة الحرة و الترابط باستعمال تقنية الفولتامتري الحلقي.للأكسدة لجميع 

, تم تحديد معاملات ADNتقدير الفاعلية المضادة للطفرات بين مشتقات البورفرين و الحمض النووي منقوص الاكسجين 

الترابط بتقنية الفولتامتري الحلقي والتي تكون متقاربة مع النتائج المتحصل عليها بواسطة طيف الامتصاص الالكتروني. 

 يتم تأكيد النتائج المتحصل عليها.  AutoDockبواسطة المحاكاة الجزئية باستعمال برنامج 

 الحالة في الانتشار معامل حساب تم الأوكسجين منقوص النووي الحمض و المحضرة المركبات بين أكثر التفاعل لتأكيد   

   .الكهروكيميائية المعطيات خلال من المرتبطة و الحرة

 المعطيات خلال من الاوكسجين منقوص النووي الحمض و المحضرة المشتقات بين بط الترا موقع مقاس حدد  أخيرا و

 .الحلقية الفولطاأمبيرومتري

 : المفتاحية الكلمات

 الحرة الطاقة الترابط، ثابت نسبة الأوكسجين، منقوص النووي الحمض للطفرات، المضادة الفعالية للأكسدة، المضادة الفعالية

 .الانتشار معامل للترابط
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d'éthanol/phosphate tampon 0,1M 90% (KH2PO4/K2HPO4) à 

pH = 7,2 et 298K 
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l'hydrogène blanc, l'azote bleu, Oxygène rouge et palladium 

gris. 

Figure.2.47. Structure cristalline d’Acide désoxyribonucléique (ADN) 

(PDB ID : 1BNK) 
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63 
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INTRODUCTION GENERALE 

La porphyrine et ses dérivés ont attiré l'attention de nombreux chercheurs dès les premiers jours 

de leur découverte [1]. La fonctionnalisation des anneaux de pyrrol de carbone est extrêmement 

facile et ouvre la voie à une grande variété de composés, avec des fragments organiques et 

inorganiques attachés [2]. Ils peuvent agir comme des ligands, offrant une voie simple pour la 

synthèse de complexes polynucléaires ; en fonction des substituants, il est possible de varier le 

donneur, en jouant sur les capacités de donneur et d'accepteur. Cette substitution peut également 

être utilisée pour moduler certaines propriétés des porphyrines telles que la cytotoxicité. C'est 

le cas des ligands, qui peuvent renforcer la liaison de l'ADN par une interaction hydrophobe 

avec l'ADN [3-5].Les ligands interagissent sélectivement avec des séquences nucléotidiques 

spécifiques et se lient au sillon mineur de l'ADN duplex du tractus AT D[6, 7].  

La conception de toute molécule, qui peut affecter les activités de clivage de l'ADN double brin, 

doit inclure un centre métallique réactif comme Pd et également des éléments de reconnaissance 

qui se lient à l'ADN duplex et aux sites coupés. La porphyrine est convertie en ion par oxydation 

réversible à un électron. Les substituts de la porphyrine sont capables d'influencer ce 

comportement redox en modifiant le niveau d'énergie de l’HOMO , et la réversibilité peut être 

considérablement réduite. Les propriétés d'oxydoréduction ont été largement étudiées, en tenant 

compte, par exemple, de l'environnement de l'unité porphyrine, de la communication métal-

métal chez les espèces polynucléaires et du rôle des ligands de pontage.  

Les dérivés de la porphyrine ont été inclus dans des systèmes organométalliques ayant un avenir 

dans la découverte de médicaments , s'avérant très actifs contre plusieurs formes de cancer avec 

un large éventail d'études réalisées afin de comprendre leur comportement. Les propriétés redox 

des dérivés de la porphyrine ont été associées à leurs activités biologiques et des études 

informatiques ont été menées pour clarifier cette relation.  

Dans le cadre de cette thèse de doctorat, nous avons étudié l'interaction avec l'ADN de quatre 

dérivés de porphyrine dans le laboratoire de valorisation des ressources et des technologies 

sahariennes (VTRS) de l'université d'El Oued. L'énergie libre de liaison et la constante de 

liaison de l'interaction de ces dérivés avec l'ADN ont été déterminées expérimentalement en 

utilisant des techniques électrochimiques, basées sur la voltamétrie cyclique, ainsi que des 

techniques spectroscopiques basées sur la spectroscopie UV. Les résultats obtenus sont 

confirmés par l'arrimage moléculaire à l'aide des outils AutoDock. L'étude de l'arrimage permet 
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d'activer un ligand de l'ADN, mais aussi de calculer la longueur des liaisons hydrogène établies 

entre le ligand et les nucléotides de l'ADN. 

Les travaux de recherche expérimentale et l'étude d'arrimage moléculaire ont été réalisés dans 

le laboratoire VTRS de l'université d'El Oued. Ils sont répartis en trois parties, à savoir : 

 La première partie est composée de deux chapitres ; le premier chapitre comprend un 

aperçu bibliographique de la porphyrine, l'ADN, le second chapitre concerne un 

contexte théorique des techniques expérimentales utilisées dans notre travail. 

 La deuxième partie concerne les résultats et leur discussion, elle est divisée en deux 

chapitres ; dans le premier et le deuxième chapitre sont respectivement présentés l'étude 

des activités anticancéreuses et antioxydantes en utilisant des techniques 

électrochimiques, spectroscopiques et moléculaires d'ancrage. 

 La troisième partie contient un chapitre comprenant la présentation des différentes 

techniques expérimentales utilisées dans ce travail. 

 Le travail est enfin complété par une conclusion jugée utile pour valoriser ce travail. 
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1.1.1.Introduction 

Les porphyrines constituent une classe essentielle de molécule biologique aux applications 

multiples [8]. Il existe en effet une porphyrine associée au fer (hème) : dans les hémoglobines 

et les myoglobines, les transporteurs d’oxygène atmosphérique ; dans les catalase et la 

peroxydase, capables de catalyser le transfert d’oxygène moléculaire et d’oxygène atomique 

éliminé d’un substrat, respectivement ; dans les cytochromes, qui agissent dans la chaine 

respiratoire intracellulaire en tant que transporteurs d’électrons, ou encore dans la 

photosynthèse chez les plantes et les bactérie photosynthétique [9].  
1.1.2.Les porphyrines  

Les porphyrines proviennent du grec porphura qui signifie violet (pourpre) font partie de la 

famille des macrocycles azotés aromatiques [10], dont les quatre noyaux pyrroliques reliées 

entre elles par des ponts méthènes [11] , Figure 1.1.   

HN

NNH

N

 

Figure.1.1.Structure de la porphyrine 

Elles jouent un rôle essentiel dans les milieux vivants, pouvant absorber l’énergie lumineuse et 

effectuer des réactions de transfert d’énergie et d’électrons (système photosynthétiques) 

exemple de chlorophylle est en charge de collecter l’énergie lumineuse pour transformer en 

énergie chimique [12], ou transporter des petites molécules (transport de l’oxygène par l’hème) 

exemple d’hémoglobine transport de l’oxygène, le site actif de la molécule est une porphyrine 

de fer [13].   

1.1.2.1.Nomenclature 

La nomenclature des porphyrines ayant fait l’objet de différents types de nomenclature. La 

structure exacte a été décrite par Fisher au début de XXème siècle, Figure 1.2.a. La fin de 

XXème siècle instaurée la nomenclature IUPAC [14] qui a quand même gardé quelques noms 

triviaux essentiellement pour des dérivés naturels[15], Figure 1.2.b.  
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 Le noyau porphyrinique est formé de la réunion cyclique, de quatre noyaux de pyrrole reliés 

par des ponts méthènes, en position méso (carbones 5,10,15,20) [16]. Deux des quatre atomes 

d’azote sont porteurs d’un hydrogène, de même que les carbones aux sommets, position β 

(carbones 2, 3, 7, 8, 12, 13,17et 18) et α-pyrroliques sont utilisés [17]. 

NH N

HNN
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2 3
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(a) Nomenclature Fisher                                   (b) Nomenclature IUPAC 

 

Figure.1.2.Nomenclature des porphyrines 

1.1.2.2.Structure  

Les porphyrines sont des molécules macrocycliques. Elles sont des systèmes conjuguées 

possédant au total 22 électrons π délocalisés dont 18 forment le système aromatique [18].  

  Ce caractère aromatique confère aux porphyrines une stabilité importante ainsi qu’une forte 

absorption dans le domaine du visible [19].  

N HN

NNH1
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1317
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𝑝𝑜𝑠𝑖𝑡𝑖𝑜𝑛 𝛼           𝑝𝑜𝑠𝑖𝑡𝑖𝑜𝑛𝛽         𝑝𝑜𝑠𝑖𝑡𝑖𝑜𝑛 𝑚𝑒𝑠𝑜 

Figure.1.3.Mise en évidence du système π à 18 électrons 

Les porphyrines, dites bases libres, peuvent être métallées au centre du macrocycle par la 

plupart des métaux de la classification périodique pour donner des métalloporphyrines. Le 

métal M est alors stabilisé par des liaisons « N-M » avec les quatre atomes d’azote. Les 

propriétés des métalloporphyrines dépendent du métal présent dans la cavité porphyrinique. La 
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cavité de la porphyrine a une taille constante du fait de la rigidité du cycle aromatique. Or, 

certains métaux de transition sont trop gros pour la cavité porphyrinique et se situent hors du 

plan défini par les quatre atomes d’azote du cycle (Figure 8). La plupart des métaux à l’intérieur 

de la cavité porphyrinique peuvent compléter leur sphère de coordination par des ligands axiaux 

qui sont typiquement des molécules de solvant et sont donc relativement labiles [14]. 

 

Figure.1.4. Schéma de coordination du métal dans la cavité porphyrinique. À gauche, métal 

de taille adaptée à la cavité. À droite, métal plus gros que la cavité. D’après The Porphyrin 

Handbook. 

1.1.2.3.Caractérisation des porphyrines 

1.1.2.3.1.Spectroscopie UV-Visible  

Sur un spectre UV-Visible de porphyrines , on distingue deux types de bandes d’absorption qui 

ont pour origine des transitions électroniques différentes. Les porphyrines possèdent un système 

d’électrons p fortement conjugué [20]. Ces molécules absorbent dans le domaine du visible et 

présentent un spectre d’absorption très caractéristique. Il résulte de transitions : 

 p → p* et se compose d’une bande intense (e > 100000 L.mol-1.cm-1) entre 390 et 430 nm 

(proche UV)  [21] appelée bande de Soret ou bande B et de quatre autres bandes situées entre 

480 et 700 nm (Visible) d’intensité dix à vingt fois plus faible appelées bandes Q.  

La région du spectre située dans le domaine du visible, généralement sensible aux variations de 

structures, renseigne sur la substitution du macrocycle. En effet, les quatre bandes Q, 

numérotées de I à IV en partant des énergies les plus basses, voient leurs intensités relatives 

varier notablement en fonction de la nature et de la position des substituants [22].  

On distingue essentiellement quatre types, appelés, étio, rhodo, oxorhodo, et phyllo [23].  
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Figure.1.5.Profil des bandes Q pour quatre principaux types de spectres d’absorption de 

porphyrines bases libre 

1.1.2.3.2.Résonance magnétique nucléaire RMN 

1.1.2.3.2.1.Spectroscopie RMN du proton (RMN 1H) 

La résonance magnétique nucléaire du proton appliquée aux macrocycles porphyrinique 

possèdent deux signaux caractéristiques. Il apparait les positions méso et les positions α et β. 

Les protons β pyrroliques aux alentours de 8-9 ppm. La multiplicité de ces protons dépend de 

la symétrie de la porphyrine et de la nature des substituants en position méso.  

Les protons des azotes pyrroliques aux alentours de -2ppm. Ces protons sont échangeables et 

forment un signal large [24]. 

En raison de la structure aromatique du noyau porphyrinique, les protons de cœur sont indus 

dans un très fort cône de blindage. Le courant de cycle généré par le champ magnétique induit 

un important cône d’anisotropie magnétique dont l’axe est perpendiculaire au plan du 

macrocycle. Ainsi les protons à l’intérieur de ce cône (H des azotes pyrroliques) sont blindés 

vers 3ppm alors les portons situés à l’extérieur (H. β .pyrroliques) sont fortement déblindés 

[25]. 
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Figure.1.6.Cône d’anisotropie magnétique d’une porphyrine 

Le spectre RMN 
1

H de la porphine (porphyrine sans aucun substituant), est constitué de 3 

singulets à -3,76, 9,74 et 10,50 ppm [26]. Ces signaux sont attribués respectivement aux protons 

liés aux atomes d’azote, aux protons des positions β-pyrroliques et aux protons méthines, 

(position méso). Puisque ces derniers sont liés à des carbones essentiellement déficients en  

électrons, ils sont plus déblindés que les protons β-pyrroliques. De plus l’unicité des signaux 

des protons β-pyrroliques s’explique par la tautomérie des protons NH internes [27] , Figure 

1.7. 

  

 
  

Figure.1.7.Spectre RMN 
1
H de la porphyrine dans CDCl

3
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1.1.2.3.2.2. Spectroscopie RMN du carbone 13 (RMN 13C) 

Le spectre RMN13C du macrocycle porphyrinique se compose essentiellement de trois zones : 

 Les carbones méso qui résonnent entre 95 et 120 ppm, 

  Les carbones β-pyrroliques qui résonnent vers 130 ppm, 

 Les carbones α-pyrroliques qui résonnent vers 145 ppm, 

Le signal correspondant aux carbones α-pyrroliques est généralement élargi et assez mal défini. 

Ceci est la conséquence directe de la tautomérie des protons NH internes [28]. Ce phénomène 

peut également affecter dans certains cas la forme des signaux des carbones β-pyrroliques. Un 

abaissement de température (-60°C) permet de ralentir la tautomérie et à cette température on 

observe pour les carbones α-pyrroliques deux  pics correspondant chacun à quatre carbone[29].  

Notons par ailleurs qu’en RMN13C, la résonance des noyaux est relativement peu sensible aux 

courants de cycle [30]. 

1.1.2.3.2.3. Spectrométrie de masse 

Un des avantages de la spectrométrie de masse est l’emploi d’une faible quantité d’échantillon 

(<1mg). Elle permet d’observer la masse molaire ainsi que des fragmentations correspondant à 

la perte de substituants périphériques. Du fait de la faible volatilité des porphyrines, les 

méthodes classiques d’ionisation sont difficilement applicables. En effet, de telles méthodes 

nécessitent, lorsqu’elles sont appliquées aux porphyrines, de chauffer fortement l’échantillon 

ou encore d’introduire celui-ci directement dans la chambre d’ionisation. Il en résulte 

généralement un risque de dégradation thermique ou chimique du produit que l’on souhaite 

analyser. Afin de résoudre ce problème, des techniques d’ionisation, réalisées dans des 

conditions plus douces, sont utilisées. Par exemple, la méthode SIMS (bombardement atomique 

de l’échantillon par des ions césium) ou la méthode MALDI (désorption laser) sont 

particulièrement bien adaptées. Les spectres peuvent être également  effectués par 

électronébulisation (ESI) en mode positif en utilisant les ions du polyéthylèneglycol comme 

référence interne. Dans le cas de la méthode SIMS, l’échantillon est un dépôt solide de 

porphyrine sur un support métallique. Pour les deux autres méthodes, le composé est dissous 

dans un solvant ou un mélange de solvants [31]. 
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Figure.1.8. Principe de la technique MALDI 

1.1.2.3.3.Voltamétrie cyclique 

Cela vaut la peine de dire que les potentiels redox sont affectés par des substituants des 

porphyrines. Le type de métal et son degré d'oxydation (dans le cas des porphyrines métallées) 

affectent également le potentiel redox [32].  

 On discutera des généralités sur la voltamétre cyclique. Par exemple, chacun d'eux pourrait être 

oxydé par étapes ou réduit par deux électrons au niveau du système cyclique pour donner des 

radicaux cationiques et des dications, et –un anion foncier et des dianions [33].  

        𝑜𝑥𝑦𝑑𝑎𝑡𝑖𝑜𝑛         𝑃 ⇌  𝑃.+     + 1𝑒−             𝐸𝑜𝑥
1    

                                   𝑃.+ ⇌  𝑃2+  + 1 𝑒−          𝐸𝑜𝑥
2                 

       𝑅é𝑑𝑢𝑐𝑡𝑖𝑜𝑛             𝑃  +   1𝑒− ⇌   𝑃.−                 𝐸𝑟𝑒𝑑
1   

                                                                         𝑃.−   + 1𝑒− ⇌  𝑃2−              𝐸𝑟𝑒𝑑
2  

Figure.1.9.Oxydation et réduction par étapes d'un macrocycle de porphyrine 

Les premières études électrochimiques de la tétraphényl porphyrine TPP ont utilisé une grande 

partie de la voltamétrie cyclique pour résoudre les potentiels demi-onde de chaque réaction 

d'électrode [34]. Kadish a montré que presque toutes les porphyrines présentent une grande 

différence potentielle régulière 12 entre la première et la deuxième oxydation focalisée sur le 

macrocycle, ou les premières et deuxièmes réductions focalisées sur le macrocycle, 32 . Cela 

se réfère à un écart identique entre l'orbitale moléculaire la plus élevée occupée HOMO et 
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l'orbitale moléculaire inoccupée la plus basse LUMO qui est de 2,25 ± 0,15 V comme présenté 

dans la figure 1.10 [35]. 

 

Figure.1.10.Voltamétrie cyclique du TPP dans CH2Cl2 

1.1.2.4. Méthode de synthèse des porphyrines  

Plusieurs méthodes sont accessibles pour la synthèse de porphyrines et peuvent être classées en 

quatre catégories [36]. 

1.1.2.4.1. Les porphyrines méso-substituées  

Les premières synthèses de porphyrines ont été synthétisées par Rothemund. Dés 1935 par 

réaction de condensation entre le benzaldéhyde et le pyrrole dans le méthanol [37].  La méso-

tétraméthyl- porphyrine a ainsi été obtenue avec de très faible rendement. Dans la plupart des 

cas les synthèses de ce type donnaient lieu à un second produit de structure très proche, ce 

produit sera identifié plus tard comme étant une chlorine [38]. La méthode développée par 

Rothemund et donc une réaction à haute concentration et à haute température en absence 

d’oxydant dans un réacteur scellé [39].  
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Figure.1.11.Méthode de Rothemund 

Dans les années 60, Adler et Longo ont amélioré de manière significative la synthèse des 

porphyrines par condensation mélange équimolaire de pyrrole et de benzaldéhyde dans de 

l’acide propénoïque à chauffer à reflux (141°C) pendant une demi heure et sous atmosphère 

libre, permettant une oxydation de l’intermédiaire porphyrinogéne par l’air [40].  

+

N
H

30min , 141°C

CHO

Acide propanoique
44

N

NH N

HN

20%

TPP  

Figure.1.12.Méthode d’Adler et Longo 

 

Ils ont ainsi formé la méso-tétraphényl porphyrine avec un rendement supérieur à 20%. Grâce 

à plusieurs études pour améliorer le rendement de cette méthode de synthèse, plusieurs 

paramètres importants ont été identifiés [41].  

L’oxygène joue un rôle prépondérant puisque sous atmosphère d’azote les rendements  

changent fortement. La concentration idéale se situe aux alentours de 0.5M et le choix de l’acide 

(acétique, propénoïque ou butyrique) joue un rôle principal puisqu’il influe sur la vitesse de 

réaction et a pour rôle de catalyseur et doit permettre au produit final de cristalliser [42].  
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Au cours des années 80 Lindsey appliqué une méthode de synthèse des porphyrines dans des 

conditions douces. Cette méthode permet d’éviter les problèmes de purification et donne de 

bons rendements[43, 44].  

Elle consiste à condenser du pyrrole et l’aldéhyde , ce sont généralement des composés très 

réactifs par catalyse acide, généralement de l’acide trifluoroacétique ou de l’éthérate de BF3, 

BF3(OET2), en absence d’oxygène, à température ambiante, en conditions inertes  et diluées 

(à10Nm dans le dichlorométhane). Il se forme d’abord du porphyrinogéne est ensuite oxydé en 

porphyrine, par traitement avec un oxydant tel que le 2,3-dichloro-5,6-dicyano-1,4-

benzoquinone (DDQ) ou le p-chloranile [43, 45].  

Les rendements de cette réaction entre 30 à 40%. 

+

N
H

CH2Cl2, 25°C,1h

TFA ou BF3 (OEt)

NH

NH HN

HN

R

R R

R

R

O

H

CH2Cl2 , TA

N

NH N

HN

R

R R

R

CN

CNCl

Cl

O

O

OH

CN

CN

OH

Cl

Cl

porphyrinogène

DDQ DDQH2  

Figure.1.13.Méthode de Lindey 

Mac Donald et al, on décrit une voie de synthèse plus ciblée en trois temps [46], Figure 1.14. 

La première étape de synthèse est le dipyrrométhane qui résulte de la réaction d’un aldéhyde 

avec un excès de pyrrole. Il est également possible de mettre en jeu plusieurs aldéhydes et 

plusieurs dipyrrométhanes dans la même réaction dite de condensation [2+2] de Mac 

Donald[47].  

Le principal inconvénient de ce type de condensation est la formation de mélanges statistiques 

d’isomères qui peuvent se révéler  très difficiles à séparer et font forcément diminuer les 

rendements si un seul des isomères est désiré [48]. 

O

O O
NaNO2

CH3COOH

O

O

O

O

 

Figure.1.14.Méthode de MacDonald 
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1.1.2.4.2.Les porphyrines β-substituées 

L’introduction de groupements sur les positions β-pyrroliques d’une porphyrine implique de 

préparer des précurseurs pyrrolique déjà fonctionnalisés. Au niveau de ces précurseurs, il s’agit 

soit de pyrroles simples (dipyrrométhanes) ou d’assemblage plus complexes (exemple : a,c-

diladiénes qui sont des oligomères de quatre pyrroles), Figure 1.17.  

Par des fonctions différentes de manière contrôlées obtenues une porphyrine substituée, il 

convient de construire le macrocycle étape par étape en utilisant la méthode de synthèse de 

pyrroles qui ont été déjà largement étudiées dans la bibliographie. 

Comme exemple de ces méthodes de synthèse c’est la méthode de Knorr d’obtenir des 

pyrroles hautement fonctionnalisés à partir de substrats relativement simples[49], Figure 1.15. 

En 1884, la réaction décrite par Knorr est le mélange stœchiométrique d’acétoacétate d’éthyl et 

d’une oxime, qui préparée par un traitement au nitrite de sodium, et réduit par du zinc dans de 

l’acide acétique. 

O O

O O O O

+
Zn

CH3COOH
NHOH

HN

O
O

O

O
 

Figure.1.15.Synthèse d’un pyrrole tétrasubstitué selon la méthode de Knorr 

Une autre méthode importante pour la synthèse de pyrrole et la méthode de Barton-Zard [50].  

Ces méthodes de synthèse mettent en jeu un nitroacétate qui après départ du groupement acétate 

en présence de base va former un nitroalcane qui va réagir ensuite avec un dérivé 

isocyanoacétate, en fin cyclisation et départ du groupement nitro NO2, le pyrrole désiré. 

NH
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+

H+Cat
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O  

Figure.1.16.Synthèse d’un pyrrole selon la méthode de Barton-Zard 

Les différentes méthodes de synthèse donnent accès à de nombreux pyrrole substitués qui 

peuvent être utilisés pour former des précurseurs . Ces derniers, sont généralement des 

oligomères de pyrrole et peuvent appartenir à deux et à quatre entités pyrroliques qui pourront 

à leurs tour être cyclisés pour former des porphyrines [51] .  

 

 

Figure.1.17.Les différentes méthodes envisageables pour la synthèse d’une porphyrine à 

partir de précurseurs oligopyrroliques. D’après the Porphyrine Handbook 

1.1.2.L’acide désoxyribonucléique (ADN) 

 L'étude de l'activité antimutagène donne des informations qui permettent de découvrir les 

possibilités de lutte contre le risque génotoxique des mutagènes. La génotoxicité comprend les 

lésions de l'ADN, la mutation des gènes, l'aberration chromosomique et la formation de 

micronoyaux [52].   

La génotoxicité se produit couramment avec les médicaments anticancéreux qui provoquent un 

niveau élevé de dommages à l'ADN qui active les points de contrôle du cycle cellulaire 

conduisant à l'arrêt du cycle cellulaire ou à la mort des cellules [53].  
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Plusieurs études sur les composés organométalliques ont révélé des propriétés antimutagènes 

et antigénotoxiques principalement dues aux antioxydants qui captent les espèces réactives de 

l'oxygène (ROS) [54].  

1.1.2.1.Définition  

L'acide désoxyribonucléique (ADN) est le véritable architecte de la croissance de la vie sur 

terre. Il est une molécule trouvée dans les noyaux des cellules, les chloroplastes et les 

mitochondries que transporte l'ensemble génétique des informations d'un individu [55]. La base 

unité de génétique information est le gène, il est une partie de l'ADN qui peut être exprimée 

comme une macromolécule, "la protéine" [56]. 

1.1.2.2.Structure  

La structure de l’acide nucléique est présente des caractéristiques nouvelles qui présentent un 

intérêt biologique [57].  

L’ADN est une molécule, dont la structure en ”double hélice”. Elle est formée par une 

succession de petites unités appelées nucléotides [58]. 

Un nucléotide est constitué de trois éléments : une molécule d’acide phosphorique, un sucre et 

une base organique (les bases portent l’information génétique). Dans le cas de l’ADN, le sucre 

est le désoxyribose d’ou son nom : Acide (phosphorique) Desoxyribo (se) Nucléique. Les bases, 

quant à elles, sont au nombre de quatre : l’Adénine (A), la Thymine (T), la Cytosine (C), et la 

Guanine (G) [58].  

  

Thymine Cytosine 
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Adénine Guanine 

 

Figure.1.18.Structure et numérotation des bases azotées de l'ADN 

L’ADN est constitué de deux chaînes (ou brins) enroulées l’une autour de l’autre en une double 

hélice. Chaque chaîne est composée d’une succession de nucléotides qui sont un assemblage de 

trois molécules : un groupement phosphate, un sucre (désoxyribose) et une base azotée [59].  

Les  bases azotées sont au nombre de quatre : adénine (notée A), thymine (T), guanine (G), 

cytosine (C). La complémentarité de ces bases, deux à deux, permet l’association des deux brins 

d’ADN : l’adénine est toujours appariée à une thymine et la guanine à une cytosine [60]. 

Les bases azotées ne peuvent s'associer que deux à deux par leurs liaisons hydrogènes 

 Deux liaisons hydrogènes entre l'adénine et la thymine. 

 Trois liaisons hydrogènes entre la guanine et la cytosine. 

 

 

Figure.1.19.La structure moléculaire de l'ADN 
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Les nucléosides ont des structures très similaires aux nucléotides, mais ne sont constitués que 

de la base jointe à un sucre par la liaison N-glycosidique, également appelée β-glycosidic 

linkage, Figure 1.17. 

 

 

Deoxyadenosine Deoxycytidine 

 

 

Deoxyguanosine Deoxythymidine 

Figure.1.20.Les quatre bases de l’ADN 

Ainsi, un nucléotide peut également être appelé phosphate nucléosidique (IUPAC-IUB, 1970, 

1983). En plus de leur état monomère, les nucléotides existent sous des formes polymères, 

appelées acides nucléiques, et il en existe deux types étroitement liés : l'acide ribonucléique 

(ARN) et l'acide désoxyribonucléique (ADN) [61]. Ces formes polymères ont une polarité 

directionnelle avec leur séquence, ce qui se produit parce que le 3′-OH d'un nucléotide est relié 

au 5′-phosphate du suivant par une liaison phosphodiester. Ainsi, une extrémité de la molécule 

a un 5′-phosphate et l'autre extrémité a un 3′-OH. Il est courant que les séquences soient écrites 

en commençant par le nucléotide contenant le 5′-phosphate à gauche [62]. 
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5ʹ-Adenylic 2ʹ-Deoxy-5ʹ-adenylic 

Figure.1. 21. Structure nucléotide de l'ADN 

1.1.2.3.Transmission de l'information génétique 

Lors de la division cellulaire, la double hélice de l’ADN est répliquée à l’identique afin que 

chacune des deux cellules filles hérite de la même information génétique. La réplication est 

initiée par une hélicase qui sépare les brins de l’ADN [63]. Chacun des brins est alors recopié 

en utilisant la complémentarité des bases par une ADN polymérase pour donner deux doubles 

hélices. La réplication est dite semi-conservative car chaque hélice contient un brin provenant 

de l’ADN modèle et un brin néo-synthétisé. Ainsi, l’information génétique est fidèlement 

transmise aux cellules filles [64].  

1.1.2.4.Fonction  

L'ADN encode l'information par l'ordre, ou la séquence, des nucléotides le long de chaque brin. 

Chaque base (A, C, T ou G)  peut être considérée comme une lettre d'un alphabet de quatre 

lettres qui énonce les messages biologiques dans la structure chimique de l'ADN. Les 

organismes différents les uns des autres parce que leurs molécules d'ADN respectives ont des 

séquences de nucléotides différentes et, par conséquent, portent des messages biologiques 

différents [65].  

1.1.2.5.Mutation 

Une mutation, qui peut survenir lors de la réplication ou de la recombinaison, est un changement 

permanent dans la séquence nucléotidique de l'ADN [66]. L'ADN endommagé peut être muté 

par substitution, délétion ou insertion de paires de bases. Les mutations, pour la plupart, sont 

inoffensives, sauf lorsqu'elles entraînent la mort des cellules ou la formation de tumeurs. En 
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raison du potentiel mortel des mutations de l'ADN, les cellules ont développé des mécanismes 

pour réparer l'ADN endommagé [67].  

1.1.2.5.1.Type de mutations 

Les types de mutations comprennent : 

 Mutation de Missense : Ce type de mutation est un changement dans une paire de bases 

de l'ADN qui entraîne la substitution d'un acide aminé par un autre dans la protéine 

fabriquée par un gène. 

 Mutation non-sens : Une mutation absurde est également un changement dans une paire 

de bases d'ADN. Cependant, au lieu de substituer un acide aminé à un autre, la séquence 

d'ADN modifiée signale prématurément à la cellule qu'elle doit cesser de construire une 

protéine. Ce type de mutation entraîne un raccourcissement de la protéine, qui peut 

fonctionner de manière incorrecte ou pas du tout. 

 Insertion : il modifie le nombre de bases de l'ADN dans un gène en ajoutant un morceau 

d'ADN. Par conséquent, la protéine fabriquée par le gène peut ne pas fonctionner 

correctement. 

 Délétion : elle modifie le nombre de bases d'ADN en retirant un morceau d'ADN. Les 

petites délétions peuvent supprimer une ou quelques paires de bases dans un gène, tandis 

que les délétions plus importantes peuvent supprimer un gène entier ou plusieurs gènes 

voisins. L'ADN supprimé peut modifier la fonction de la ou des protéines résultantes. 

 Duplication : consiste en un morceau d'ADN qui est anormalement copié une ou 

plusieurs fois. Ce type de mutation peut altérer la fonction de la protéine résultante [68]. 

 

 

Figure.1.22.Des différents types de mutations 



 

Chapitre 2 

Méthodologie expérimentale 
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1.2.1.Voltamétrie cyclique (CV)  

Ce n'est un secret pour personne que la nécessité de passer des sources d'énergie à base de 

pétrole et produisant du CO2 à des alternatives, en particulier celles basées sur des principes 

électrochimiques, est de plus en plus pressante. Rien que pour cette raison, ce sujet est un 

objectif important de l'enseignement général de la chimie au niveau du premier cycle 

universitaire. L'une des méthodes expérimentales les plus importantes pour étudier les systèmes 

d'oxydoréduction à utiliser comme sources d'énergie rechargeables est la voltampérométrie 

cyclique (VC) [69].  

Cette technique se distingue par ses avantages de simplicité, de sensibilité, de rapidité. La 

voltampérométrie cyclique (VC) est une technique électrochimique d'inversion contrôlée par le 

potentiel, largement utilisée dans l'étude de la réaction et le mécanisme [70]. La cellule CV se 

compose de trois électrodes, à savoir l'électrode de travail (EW), la contre-électrode (EC) et 

l'électrode de référence (ER) et la solution d'électrolyte en contact avec les électrodes [71].  

 

 

Figure.1.23.Voltammogrammes cycliques 

Les caractéristiques d’intérêt de la courbe i=f(E) incluent la hauteur des courants pics 

cathodique(ipc) et anodique (ipa) et leur ratio, les valeurs des potentiels ( Epc) et (Epa) auxquels 

les pics de courant cathodique et anodique sont observés et l’écart. 

∆𝐸 = 𝐸𝑝𝑐 − 𝐸𝑝𝑎 =
0,565 

𝑛
      (V à 25C°)                               (1.1) 
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Le principal intérêt du cyclique voltampèremètre dans un pur semi-infini diffusion régime est 

de permettre à partir d’une électro-espèce dans un électrolyte solution, l'étude du 

électrochimiques processus qui peut prendre lieu à partir de cette matière, tandis que le balayage 

aller-retour. 

Pour les systèmes électrochimiques simples (rapides, quasi-rapides et totalement 

irréversibles[72].  

 

  
 

Quasi-rapide 

(A) 

système lent 

(B) 

système rapide 

(C) 

 

Figure.1.24.Voltammogrammes cycliques pour des systèmes :Quasi-rapide (A), système lent 

(B) et  système rapide (C). 

 Cas d'un système réversible (rapide) 

L’équilibre électrochimique entre les deux espèces s’écrit :  

𝐎𝐱 + 𝐧𝒆− ⇌ 𝑹èd 

Dans le cas d’un système rapide Ox/Red, la loi simplifiée de Nernst suffit à expliquer les 

différents phénomènes. Les grandeurs caractéristiques de ces voltammogramene sont sur une 

main le 
𝑰𝑷𝒂

𝑰𝑷𝒄
 de l'autre côté de potentiel.  

La réaction réversible est donnée par la relation [73]: 

i p= 0,269.105. A. n3/2.D1/2.c.v1/2                  (1.2) 

Où : 
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A : surface de l'électrode en cm2 

n : nombre total d'électrons transférés 

D : coefficient de diffusion en cm2/s 

C : les concentrations en mol/cm3 

v : taux de balayage en mV/s 

 Cas d'un système irréversible (lent) : 

           𝐸𝑃 − 𝐸𝑃/2 =
1.857.𝑅𝑇

𝛼.𝑛.𝐹
=
47.7

𝛼.𝑛
                  (m V à 25° C);              (1.3)  

𝐼𝑃

𝜈1/2
       Constant lorsque 𝜈 varie 

 Cas d'un système quasi-irréversible : 

𝐼𝑃augmente avec 𝜈1/2 mais ne lui est pas proportionnel  

 |
𝐼𝑃𝑎

𝐼𝑃𝑐
| = 1   

En utilisant la voltampèremètre cyclique, nous avons étudié l'activité antioxydante en testant la 

superoxyde anion (𝑂2
.−) . 

Le corps humain possède un système complexe de défenses antioxydantes enzymatiques et non 

enzymatiques naturelles qui neutralisent les effets néfastes des radicaux libres et autres 

oxydants [74].  

Les antioxydants peuvent être très utiles pour améliorer la qualité de vie en prévenant ou en 

retardant l'apparition de maladies dégénératives. En outre, ils peuvent permettre de réaliser des 

économies substantielles sur le coût de la prestation des soins de santé [75].  

L'activité antioxydante ne doit pas être conclue sur la base d'un seul modèle de test antioxydant. 

Le chercheur doit vérifier de manière critique les méthodes d'analyse avant d'adopter celle-ci 

pour ses recherches. En général, les tests in vitro d'antioxydants utilisant des pièges à radicaux 

libres sont relativement simples à réaliser. Parmi les méthodes de piégeage des radicaux libres, 

la méthode DPPH est en outre rapide, simple (c'est-à-dire qu'elle ne nécessite pas beaucoup 
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d'étapes et de réactifs) et peu coûteuse par rapport à d'autres modèles de test. D'autre part, le 

test de décoloration ABTS est applicable aux antioxydants hydrophiles et lipophiles [76].  

Le radical anionique superoxyde (𝑂2
.−)est généré par la réduction à quatre électrons de 

l'oxygène moléculaire dans l'eau. Ce radical s'est également formé dans les cellules aérobies en 

raison d'une fuite d'électrons de la chaîne de transport des électrons. Les radicaux superoxydes 

( 𝑂2
.−) sont également formés par des phagocytes activés tels que les monocytes, les 

macrophages, les éosinophiles et les neutrophiles et la production d'𝑂2
.− est un facteur important 

dans la destruction des bactéries par les phagocytes. Dans les organismes vivants, l'𝑂2
.− est 

éliminé par des enzymes appelées superoxyde dismutases (SOD) [77, 78]. 

𝑂2 +  1𝑒
− → 𝑂2

∙1                             (1.4) 

  L'électron non apparié modifie la réactivité chimique de la molécule/atome, la rendant plus 

réactive que la forme non radicale correspondante. Les radicaux libres de l'oxygène 

comprennent le radical anion superoxyde (O2
.−), l'oxygène singulet (O2

1), le radical hydroxyle 

(OH.) et le radical perhydroxyle (HO2
. ) et sont appelés collectivement les "espèces réactives de 

l'oxygène" (ROS). La voie habituelle du métabolisme de l'O2 est sa réduction complète en H2O 

par l'acceptation de quatre électrons. Cependant, avec une réduction d'un seul électron, plusieurs 

radicaux libres et du peroxyde d'hydrogène (H2O2) sont formés [79, 80].  

In vivo, les ROS sont générés par des enzymes oxydantes, des cellules phagocytaires, des 

rayonnements ionisants, etc. On pense que l'anion superoxyde est le premier radical formé, 

principalement par la chaîne de transport des électrons lorsque l'O2 capte un seul électron. Les 

radicaux tels que OH., HO2
.  et H2O2 sont formés à partir de O2

.−. 

La réduction du H2O2 en OH.,  est facilement facilitée par les métaux de transition Fe2+ ou Cu1+ 

qui servent de donneurs d'électrons. Les cellules et les tissus sont équipés pour faire face au 

H2O2 par des protéines qui lient le Fe et le Cu (par exemple la transferrine, la ferritine, la 

céruléoplasmine et la métallothionéine) et par les enzymes catalase et glutathion (GSH) 

peroxydase qui réduisent sans danger le H2O2 en H20. Cependant, comme le montre la voie 

suivante, O2
.− peut conduire à la production d'autres ROS : 

 𝑂2
.1
𝑆𝑂𝐷
→    𝐻2𝑂2

    𝐹𝑒
→   𝑂𝐻.                     (1.5) 

Les autres processus qui produisent des ROS comprennent : la peroxydation des lipides, le 

rayonnement, le métabolisme des quinones par recyclage redox et les réactions des enzymes 
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xanthine oxydase, amine oxydase, cytochrome P450 et prostaglandine synthase. Les cellules 

phagocytaires produisent  O2
.− par la NADPH oxydase et l'HOCI par la myélopéroxydase [81].  

Le radical libre anion superoxyde ( 𝑂2) reste une cible radiale de grand intérêt pour l'évaluation 

de l'activité antioxydante en tant que radical libre. 𝑂2 et il est l'un des tests les plus utilisés pour 

évaluer l'activité antioxydante d'un composé antioxydant, d'un extrait ou d'un autre des 

solutions biologiques [82, 83].  

Nous avons présenté les capacités de la voltampèremètre cyclique (CV) pour trouver des 

couples redox adaptés. Les systèmes choisis n'impliquent qu'un seul transfert d'électrons, mais 

présentent déjà des comportements complexes qui peuvent être délimités avec la CV comme 

étant réversibles, quasi-réversibles ou irréversibles, et les constantes de vitesse pour le transfert 

d'électrons peuvent être estimées par la théorie de Nicholson et Shain. 

L'essai est basé sur la mesure de la diminution de la densité de courant anodique de pointe du 

couple redox (𝑂2 / O2
.−) lors de l'ajout d'un composé antioxydant. La plupart des travaux publiés 

dans le domaine des radicaux libres. O2 sont généralement limités à l'évaluation de l'activité 

antioxydante de composés antioxydants potentiels [84]. Comme indiqué dans la figure 1.26. 
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Figure.1.25.Voltammogrammes cycliques de l'oxygène saturé DMF/0.1  

Bu4NBF4 , sur une électrode à disque GC en l’absence et présence de PdTAcPP, taux de 

balayage 100 mV/s, T=28°C ( ma propre œuvre) 

1.2.2.La spectrophotométrie UV-Visible 
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Le spectrophotomètre est un appareil permettant de mesurer l’absorbance d’une solution, pour 

différentes longueurs d’ondes. Pour cela, il fait passer un rayon d’une longueur d’onde choisie 

à travers une cuve contenant la solution à étudier. Les molécules de la solution absorbent plus 

ou moins le rayon lumineux, on définit alors l’absorbance pour cette longueur d’onde  

La mesure des constantes de liaison et des énergies libres de liaison du PdTAcPP avec l'ADN 

a été réalisée en enregistrant le spectre électronique d'une solution de 1mM de PdTAcPP dans 

une solution aqueuse de phosphate tampon de 0,1 M en l'absence et en présence d'une 

concentration progressivement croissante de la solution d'ADN à un pH de 7,2. Les spectres 

électroniques sont présentés dans la figure 1.27, suivante, qui montre que l'absorbance du 

PdTAcPP diminue avec l'augmentation progressive de la concentration de l'ADN.  
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Figure.1.26.Le spectre d'absorption de 0,001 M de PdTAcPP  / tompon (7,2) en concentration 

d'ADN croissante et le courbe de  F (1/C)=A0/(A-A0) de  

 PdTAcPP-DNA (ma propre œuvre) 

Les constantes de liaison ont été obtenues à partir de la variation des valeurs d'absorbance en 

augmentant concentration de l'ADN à l'aide de l'équation suivante : 

𝐴0

𝐴−𝐴0
=

𝜀𝐺

𝜀𝐻−𝐺−𝜀𝐺
+

𝜀𝐺

𝜀𝐻−𝐺−𝜀𝐺
 

1

𝐾[𝐴𝐷𝑁]
                 (1.6) 
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Ou [ADN] est la concentration d'ADN (μM), K est la constante de liaison (M-1), 𝐴0 et 𝐴 sont 

l'absorbance du ligand en l'absence et en présence d'ADN, respectivement, et 𝜺𝑮 (M-1 cm-1 ) et 

𝛆𝐇−𝐆 (M-1 cm-1 ) sont leurs coefficients d'extinction respectifs [85].  

1.2.3.Docking moléculaire  

Docking moléculaire est une méthode in silico structurelle bien établie, largement utilisée dans 

la découverte de médicaments. La docking permet d'identifier de nouveaux composés d'intérêt 

thérapeutique, de prédire les interactions ligands-cibles au niveau moléculaire, ou de délimiter 

les relations structure-activité (SAR), sans connaître a priori la structure chimique d'autres 

modulateurs cibles [86].  

L’amarrage moléculaire se compose principalement de deux étapes : un moteur pour 

l'échantillonnage des conformations/orientations et une fonction de notation, qui associe une 

note à chaque pose prévue [87-89].  

Le docking moléculaire consiste à prédire la conformation optimale entre deux molécules afin 

de créer un complexe de molécules stable (figure 1.24). Le docking moléculaire permet soit de 

découvrir de nouvelles molécules (par assemblage de deux ou plusieurs molécules), soit de 

comprendre la nature d’un complexe de molécules par cristallographie. 

 

 

Figure.1.27.Représentation schématique du docking de deux molécules. (Molécules de 

départ, Complexe molécules). 
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1.2.3.1.Modélisation du potentiel énergétique 

Pour calculer l’énergie libre du complexe ligand-récepteur, Autodock utilise les termes d’un 

champ de force traditionnel auxquels sont ajoutés deux termes liés à l’entropie. L’énergie est 

donnée par la relation suivante : 

∆𝐺 = ∆𝐺𝑣𝑑𝑤 + ∆𝐺ℎ𝑏𝑜𝑛𝑑 + ∆𝐺𝑒𝑙𝑒𝑐 + ∆𝐺𝑡𝑜𝑟 + ∆𝐺𝑠𝑜𝑙                    (1.7) 

ΔGvdw : représente l'énergie de dispersion / répulsion des atomes,  

ΔG hbond : représente l'énergie des liaisons hydrogène, 

 ΔG elec : représente l'énergie des interactions électrostatiques, 

ΔG tor : est un terme qui exprime l'augmentation de l'énergie du système due à la restriction 

des rotors libres du ligand et à la restriction des rotations et des translations du ligand pendant 

la complexation avec le récepteur, 

ΔGsol : est un autre terme lié à l'entropie qui décrit les changements d'énergie du système 

pendant la désolvatation du ligand au moment de la complexation au récepteur. 

Le passage par une relation empirique de type QSAR est nécessaire pour relier la structure des 

complexes et l’énergie libre de liaison. Le modèle empirique utilisé dans AUTODOCK est 

une régression linéaire multiple des différents termes de l’équation d’énergie libre [90]. 

Chaque terme est ainsi pondère par un coefficient dérive d’un jeu étendu de complexes 

récepteur-inhibiteur pour lesquels la constante d’inhibition Ki est connue. la relation entre la 

constante d’inhibition et l’énergie libre de liaison est donnée par l’équation suivante :  

∆𝐺 = 𝑅𝑇 𝑙𝑛𝐾𝑖                                                                                  (1.8) 

Où R: constante des gaz parfaits (1.987 cal K-1 mol-1)   

 T: température absolue (298.15 K) [91].  

1.2.3.2.La modélisation moléculaire 

La modélisation moléculaire (MM) est l'un des domaines scientifiques qui connaît la croissance 

la plus rapide. Il peut aller de la construction et de la visualisation de molécules simples en trois 

dimensions (3D) à la réalisation de simulations informatiques complexes sur de grandes 

protéines et nanostructures. 

Le MM est un ensemble de techniques informatiques permettant de piloter, de représenter et de 

manipuler les structures et les réactions des molécules, ainsi que les propriétés qui dépendent 

de ces structures 3D. La modélisation moléculaire (MM) est une autre approche qui fournit des 
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informations précieuses sur le mécanisme des interactions entre les ions et la surface des 

minéraux au niveau atomique. La dynamique moléculaire (MD), la méthode de Monte-Carlo et 

l'optimisation de la géométrie sont les techniques de simulation les plus couramment utilisées 

[92]. Dans ces méthodes, les structures d'équilibre des espèces sorbées et leurs énergies sont 

dérivées sur la base de calculs de l'énergie des interactions interatomiques selon les lois de la 

mécanique statistique [93]. 

 Les énergies interatomiques sont calculées soit directement à l'aide de méthodes de mécanique 

quantique, soit au moyen de paramètres d'interaction empiriques qui sont à leur tour calibrés 

sur la base de calculs de mécanique quantique ou de données expérimentales pour des systèmes 

de modèles simplifiés. Les principales limites des simulations MM sont liées à la taille du 

système et à l'échelle de temps qui peuvent être prises en compte dans la modélisation [94].  

1.2.3.3.Le Champ de Forces  

Dans le domaine de la chimie théorique, le champ de forces représente l'énergie potentielle 

d'une molécule déformable ou d'un ensemble de molécules en interaction, sans faire intervenir 

directement la mécanique quantique. Il décrit l'énergie potentielle selon une expression 

mathématique, fonction des coordonnées de déformation des molécules et des distances 

intermoléculaires, et dépendante de paramètres caractéristiques des forces d'interaction entre 

atomes. Expression approchée de l'énergie potentielle d'un système moléculaire, un champ de 

forces est un subtil équilibre entre simplicité et représentativité physico-chimique [95]. 

L'énergie potentielle Etot est calculée avec un modèle empirique ("champ de forces", voir plus 

bas le champ de force AMBER) où le système est constitué d'un ensemble de "boules" (atomes) 

et de "bâtonnets" (liaisons). Les interactions entre les atomes se décomposent en une 

composante intramoléculaire (énergies de déformation harmoniques des liaisons, des angles et 

dièdres) et une composante "intermoléculaire" décrivant les interactions entre atomes "non liés" 

(c'est à dire séparés par plus de deux liaisons) [96]. 

𝐸𝑇𝑜𝑡𝑎𝑙 = 𝐸𝑠𝑡𝑟𝑒𝑡𝑐ℎ +𝐸𝑏𝑒𝑛𝑑 + 𝐸𝑡𝑜𝑟𝑠 + 𝐸𝑣𝑎𝑛 𝑑𝑒𝑟 𝑤𝑎𝑎𝑙𝑠 + 𝐸é𝑙𝑒𝑐𝑡𝑟𝑜                     (1.9) 

1.2.3.4.La théorie de la densité fonctionnelle (DFT) 

La théorie fonctionnelle de la densité (DFT) est une théorie (en principe exacte) de la structure 

électronique, basée sur la distribution de la densité électronique n(r), au lieu de la fonction 

d'onde de plusieurs électrons Ψ(r1,r2,r3,...). Largement utilisée depuis plus de 30 ans par les 
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physiciens travaillant sur la structure électronique des solides, des surfaces, des défauts, etc., 

elle est aussi devenue plus récemment populaire auprès des théoriciens et des chimistes de 

l'informatique [97]. Le présent article s'adresse à la communauté chimique. Il vise à transmettre 

les concepts de base et l'étendue des applications : l'état actuel et les tendances des méthodes 

d'approximation (densité locale et approximations de gradient généralisées, méthodes hybrides) 

et la nouvelle lumière que la DFT a jetée sur des concepts importants comme l'électronégativité, 

la dureté et l'indice de réactivité chimique [98]. 
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2.1. Produits chimiques  

 

 

meso-tetraphenyl-porphyrin TPPH2 meso-tetra4-methophenyl-porphyrin 

TPPH2(p-methyl) 

 

meso-tetra4-actophenyl-porphyrin 

TAcPPH2 

Palladium tetra4-actophenyl-porphyrin 

 

Figure.2.28.La formule chimique des dérivés de la porphyrine étudiés 

Tous les dérivés de la porphyrine ont été synthétisés selon le travail de recherche effectué par 

Kadri Mohamed et son équipe scientifique [99]. 
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2.2.Activité antioxydant 

2.2.1.L’activité des radicaux anioniques superoxydes  

Dans la présente étude, l'activité de piégeage des radicaux 𝑂2 a été utilisée pour mesurer 

l'activité antioxydante de TPPH2, TPPH2 (p-methyl), TAcPPH2 et PdTAcPP.  

La capacité de l'échantillon d'essai à éteindre O2
.− (% d'inhibition de  O2

.− ) a été calculée en 

utilisant l'équation suivante : 

% 𝑂2
.−= radical scavenging activity = 

𝑖0−𝑖𝑠

𝑖0
× 100       (2.1) 

Où 𝑖0 et 𝑖𝑠 sont les densités de courant de pointe anodique du radical anion superoxyde en 

l'absence et en présence du composé [100-102] 

Afin d'obtenir des courbes cinétiques et de calculer les valeurs de la IC50, l'activité de piégeage 

des radicaux O2  basée sur l'équation (2.1) a été tracée en fonction de différentes concentrations 

de composés. Toutes les mesures ont été effectuées et le graphique a été tracé avec les moyennes 

de trois observations. Les équations obtenues à partir de l'équation linéaire dans la gamme de 

concentration étudiée pour TPPH2, TPPH2 (p-methyl), TAcPPH2, PdTAcPP et α-tocophérol 

sont résumés dans le tableau 2.1, (où y représente la valeur du pic anodique densité de courant 

de O2
.−, et x la valeur de l'échantillon exprimées en mg/mL) [103].  

Composé Equation R2 IC50 

TPPH2 y=6,234x+1,694 0,973 6,27 

TPPH2 (p-methyl) y=3,8945x+2,687 0,657 7,95 

TAcPPH2 y = 5,716 x + 1,5036 0,985 8,48 

PdTAcPP y = 64,2187x + 2,7526 0,987 0,73 

α-tocophérol y = 15,990x + 1,3746 0,950 3,04 

Tableau.2.1.Valeurs de la IC50 obtenues en utilisant  l'activité de piégeage                  

  des radicaux  O2
.− 

Les résultats obtenus dans le tableau 2.1 indiquent que le PdTAcPP est plus élevé 𝑂2
.−plus élevée 

que celle de l'antioxydant standard α-tocophérol, les résultats montrent également que l'activité 

antioxydante du composé PdTAcPP est presque 12 fois plus élevée que celle du TPPH2, 

TAcPPH2  et du TPPH2 (p-méthyle). 
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2.2.2. Etude électrochimique de l’intéraction entre les ligands et  le radical anion 

superoxyde 

L'addition de différentes concentrations de TPPH2, TPPH2 (p-méthyle), TAcPPH2 et PdTAcPP 

a provoqué un léger déplacement du potentiel de pointe ΔE° dans le sens négatif, associé à une 

diminution remarquable de la densité de courant de pointe anodique, qui est due à l'activité de 

balayage des composés ajoutés [104]. 

Dans lequel la baisse significative de la densité de courant de pointe anodique peut être attribuée 

à la diminution de la concentration en radicaux O2
.− due à la formation d'adduits O2

.−-TPPH2 , 

O2
.− − TAcPPH2 et O2

.−—PdTAcPP [83, 105] . 

-1,6 -1,4 -1,2 -1,0 -0,8 -0,6 -0,4 -0,2 0,0 0,2

-120

-100

-80

-60

-40

-20

0

20

40

60

80

ip
(

A
/c

m
2
)

E(V)

 TPPH
2

 10
-4
a)

 5.10
-4
b)

 10
-3
c)

1,6.10
-3
d)

 2,4.10
-3
e)

 3,4.10
-3
f)

 4,9.10
-3
g)

a

g

(a)

 

 

 

 

Figure.2.29.Voltammogrammes cycliques d'oxygène saturé DMF/0.1 Bu4NBF4 sur une 

électrode GC en l'absence et en présence de concentrations différentes de TPPH2 (a),TPPH2 

(p-methyl) (b), TAcPPH2 (c) et de PdTAcPP (d) vitesse de balayage 100 mV/s, T = 28° C 
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2.2.2.1.Le rapport des constantes de liaison (Kox/Kred) 

Le déplacement du potentiel maximal du couple redox (𝑂2/O2
.−) dans le sens négatif en présence 

de TPPH2 ou TAcPPH2 ou TPPH2 (p-methyl) ou de PdTAcPP indique que l'oxydation de O2
.− 

est plus facile en présence de TPPH2 ou TAcPPH2 ou TPPH2 (p-methyl) ou de PdTAcPP parce 

que sa forme oxydée O2 est plus fortement liée à TPPH2 ou  TPPH2 (p-methyl) ou TAcPPH2 ou 

à PdTAcPP que sa forme réduite O2
.− .  
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Figure.2.30.Voltammogrammes cycliques de 𝑂2
.−sur une électrode GC polie en l'absence (1,3, 

5et 7) et en présence de 4,9×10-3M (2), 1.34M(4), 2.65M (6), 10-3M (8), de TPPH2 (a), TPPH2 

(p-methyl) (b), TAcPPH2 (c) et de PdTAcPP (d)  respectivement en solution de DMF avec un 

électrolyte de soutien 0,1 M TBATFB à 100 mV.s-1 

Pour un tel système, où les deux formes du couple redox (𝑂2/O2
.−)  interagissent avec le TPPH2, 

TPPH2 (p-methyl), TAcPPH2 et le PdTAcPP, la figure 2.32, [104, 106]. 
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                    O2            +  e
−                                                    O2

.−                     Ef
0 

 

                     O2  − TPP  + e
−                                                 O2

.−—TPP           Eb
0 

Figure.2.31. Processus redox général du TPPH2 libre et lié à O2
.− 

 

L'application de la relation de Nernst au processus présenté dans le Figure 2.28, conduit à 

l'équation (2.2) [107]   

ΔE0 = Eb
0 – Ef

0 =  E0(O2
.−– TPP) - E0 (O2

.−) = 0.059 log
Kox

Kred
       (2.2) 

 

𝐸𝑓
0 et 𝐸𝑏

0 sont les potentiels formels du couple (𝑂2 / O2
.−) sous les formes libres liées, 

respectivement. Le taux décroissant de la densité de courant de pointe anodique ipa% et le 

déplacement du potentiel de pointe ΔE° sont résumés dans le tableau 2.2. 

 

Composé 
ipa 

(μA) ipc (μA) Epa Epc E0 

Δ E 

(mV) kred/Kox 

𝐎𝟐
.− 60,34 -100,40 -0,75 -0,94 -0,84 / / 

𝐎𝟐
.− − 𝐓𝐏𝐏𝐇𝟐 50,41 -98,20 -0,73 -0,95 -0,84 3,1 1,13 

𝐎𝟐
.− 55 ,40 -0,973 -0,706 -0,973 -0,84 - - 

𝐎𝟐
.− − 𝐓𝐏𝐏𝐇𝟐 (𝐩

− 𝐦𝐞𝐭𝐡𝐲𝐥) 

50,60 -0,973 -0,706 -0,973 -0,84 2,5 1 

𝐎𝟐
.− 68,35 -0,74 -0,95 -0,85 -0,84 / / 

𝐎𝟐
.− − TAcPPH2 59,50 -95,96 -0,73 -0,95 -0,84 1,7 1,07 

𝐎𝟐
.− 65,85 -95,96 -0,73 -0,93 -0,83 / / 

𝐎𝟐
.− − PdTAcPP 29,21 -92,05 -0,67 -0,99 -0,83 4,8 1,21 

Tableau.2.2.Variations du potentiel de pointe et diminution du courant anodique de pointe 

des formes TPPH2 , TPPH2 (p-methyl),  TAcPPH2 et PdTAcPP liées à O2
.− 

 

Le rapport des constantes de liaison est calculé en remplaçant ΔE° du tableau 2.2 dans l'équation 

2.2. Les rapports des constantes de liaison obtenus indiquent que l'interaction de la forme 

⇋ 

⇋ 
⇋

 

⇋
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réduite O2
.− avec le TAcPPH2 est 1,07 fois plus importante que celle de sa forme oxydée O2

.− 

tandis que l'interaction de la forme réduite O2
.− avec le PdTAcPP est 1,21 fois plus importante 

que celle de la forme oxydée O2
.−. 

2.2.2.2.Constante de liaison 

L'ajout de différentes concentrations de TPPH2, TPPH2 (p-methyl), TAcPPH2 et de PdTAcPP 

dans le DMF à une solution de DMF saturée en oxygène commercial provoque une diminution 

remarquable de la densité de courant de pointe, figure 2.26. La diminution substantielle de la 

densité de courant de pointe anodique est due à la diminution de la concentration en O2
.− due à 

la formation de produits  O2
.− − TPPH2 , O2

.− − TPPH2 (p − methyl),  O2
.− −TAcPPH2 et O2

.− − 

PdTAcPP. 

La diminution progressive de la densité de courant de pointe du couple O2 / O2
.− redox en 

augmentant les concentrations de TPPH2, TPPH2 (p-methyl), TAcPPH2 et PdTAcPP peut être 

exploitée pour calculer la constante de liaison en appliquant l'équation 2.3 [108]. 

𝑙𝑜𝑔
1

𝐶
 = 𝑙𝑜𝑔𝐾𝑏 + 𝑙𝑜𝑔

𝑖

𝑖0−𝑖
                   (2.3) 

Ou C représente la concentration de TPPH2, TAcPPH2, TPPH2 (p-methyl)  et de PdTAcPP 

(mol.L-1), Kb se rapporte à la constante de liaison (L.mol-1), i0 et i sont les densités de courant 

de pointe anodiques en l'absence et en présence de TPPH2, TPPH2 (p-methyl), TAcPPH2 et de 

PdTAcPP, respectivement. La figure (2.33)  montre la courbe de 𝑙𝑜𝑔
1

𝐶
 en fonction de 𝑙𝑜𝑔

𝑖

𝑖0−𝑖
. 
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Figure.2.32.Les diagrammes de log (1 𝐶⁄ ) par rapport au 𝑙𝑜𝑔 𝑖 (𝑖0⁄ − 𝑖) pour l'O2
.− 

avec une concentration variable de TPPH2 (a), TPPH2 (p-methyl)(d), TAcPPH2 (c) et de 

PdTAcP (d) dans le DMF/0,1 Bu4NBF4, utilisé pour calculer les constantes de liaison des 

produits O2
.− − TPPH2, , O2

.− − TPPH2 (p −methyl), O2
.−- TAcPPH2 et O2

.−- PdTAcPP. 

 

2.2.2.3.L’énergie libre  

L'interception de l'ajustement linéaire du courbe log (1 𝐶)⁄  en fonction du 𝑙𝑜𝑔 𝑖 (𝑖0⁄ − 𝑖) a 

donné les constantes de liaison à partir desquelles l'énergie de liaison libre a été calculée 

(tableau 2.3) [109]. 

 

 

Tableau.2.3.Constantes de liaison et valeurs des énergies libres de liaison des produitsO2
.− −

TPPH2, , O2
.− − TPPH2 (p − methyl), O2

.−-TAcPPH2 et O2
.−—PdTAcPP 

 

 

Composé Equation R² 
K 

(L.MOL-1) 

-ΔG 

( Kj.mol-1) 

𝐎𝟐
.− − 𝐓𝐏𝐏𝐇𝟐 y = 1,53918x+1.2777 0,99 18,956 7,295 

𝐎𝟐
.− − 𝐓𝐏𝐏𝐇𝟐 (𝐩
− 𝐦𝐞𝐭𝐡𝐲𝐥) 

y=1,28201x +1,42748 0,98 26,760 8 ,149 

𝐎𝟐
.−- TAcPPH2 y =1,40821 x+ 1,3820 0,99 24,100 7,890 

𝐎𝟐
.−- PdTAcPP y = 0,73015 x+ 3,0808 0,98 1204,537 17,588 
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2.2.2.4.Coefficients de diffusion  

Pour calculer les coefficients de diffusion du radical libre O2
.− et de ses formes limitées O2

.− −

TPPH2, O2
.− − TPPH2 (p − methyl), O2

.−-TAcPPH2 et O2
.−-PdTAcPP, des voltammogrammes 

ont été obtenus en faisant varier les vitesses de balayage potentielles, comme le montre la figure 

2.34 dans laquelle tous les voltammogrammes présentent des pics d'oxydoréduction stables et 

bien définis qui peuvent être attribués au processus d'oxydoréduction du couple  (O2 / O2
.−). 
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Figure.2.33.Succession de voltammogrammes cycliques à l'électrode GC  O2
.− − TPPH2, , 

O2
.− − TPPH2 (p − methyl), O2

.−- TAcPPH2 et  O2
.−-PdTAcPP  dans du DMF saturé en 

oxygène/0,1 Bu4NBF4 à différentes vitesses de balayage (100-500 mV, incrément 100 mV)   

T = 28° C. 
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Pour confirmer davantage l'interaction des radicaux O2
.−avec TPPH2, TPPH2 (p-methyl), 

TAcPPH2 et PdTAcPP, la relation ipa = f (v) a été tracée avant et après l'addition de TPPH2, 

TPPH2 (p-methyl), TAcPPH2 et PdTAcPP, en utilisant l'équation 2.4 [85]   

i= 2,69×105(√𝑛)3 SC√𝐷√𝑣     (2.4) 

 

 i ; est le courant de crête (A), S est la surface de l'électrode (cm2), C ; est la concentration en 

vrac (mol.cm-3) de l'espèce électroactive, D : est le coefficient de diffusion (cm2.s-1) et v est la 

vitesse de balayage du potentiel (V.s-1). 

 

La dépendance linéaire de la densité de courant de pointe de O2
.− et des formes limitées O2

.− −

TPPH2, O2
.− − TPPH2 (p − methyl), O2

.−- TAcPPH2 et O2
.−-PdTAcPP. Sur la racine carrée des 

taux de balayage potentiels suggère que le processus redox est contrôlé cinématiquement par 

l'étape de diffusion. 

Les coefficients de diffusion des TPPH2 , TPPH2 (p-methyl), TAcPPH2 et PdTAcPP libres et 

liés à O2
.− ont été déterminés à partir des pentes des parcelles de Randles-Sevcik, les valeurs 

étant résumées dans le tableau 2.4. 

 

Tableau.2.4.Valeurs des coefficients de diffusion de TPPH2 , TPPH2 (p-methyl), TAcPPH2 et 

PdTAcPP libres et liés à O2
.− 

Les coefficients de diffusion de O2
.− − TPPH2, O2

.− − TPPH2 (p −methyl), O2
.− -TAcPPH2 et 

O2
.−- PdTAcPP bornés sont faibles par rapport à ceux de O2

.− libre, ce qui laisse supposer la 

formation de produits O2
.− − TPPH2, O2

.− − TPPH2 (p − methyl), O2
.−-TAcPPH2 et O2

.−-

PdTAcPP. La raison de la diminution du coefficient de diffusion de O2
.−en présence de TPPH2 , 

TPPH2 (p-methyl),  TAcPPH2 et de PdTAcPP est due au poids moléculaire plus élevé des 

produits formés. 

Composé Equation R² D(cm
2
/s) 

𝑶𝟐
.− − 𝐓𝐏𝐏𝐇𝟐 

y= 0,38243x+3,39929 0,998 1,663×10-6 

𝐎𝟐
.− − 𝐓𝐏𝐏𝐇𝟐 (𝐩 − 𝐦𝐞𝐭𝐡𝐲𝐥) y=3,55983x+16,16603  0,994 1,441×10-6 

𝐎𝟐
.−- TAcPPH2  y= 0,79566x+5,11095 0,999 7,199×10-6 

𝐎𝟐
.−-PdTAcPP  y= 0,95704x+0,64668 0,999 10,41×10-6 
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2.2.L’activité antimutagène 

Le cancer est un groupe de maladies caractérisées par une croissance et une propagation de 

cellules anormales résultant de dommages de l’ADN causés par des facteurs internes et des 

facteurs environnementaux [110]. Ainsi, l'un des principaux sujets scientifiques est l'accès aux 

composés chimiques capables de s'intégrer à l'ADN pour éviter ces effets néfastes, la famille 

des dérivés de la porphyrine est l'une des familles de composés importants utilisés pour ce 

sujet[111]. 

2.2.1.Interaction de l’ADN  

On observe une interaction directe entre la protéine fonctionnelle et l'acide nucléique, qu'elle 

soit spécifique ou non spécifique. L'interaction entre la protéine spécifique et la séquence 

d'ADN est observable dans des processus cellulaires importants comme la réplication et la 

transcription de l'ADN [112], au cours desquels les éléments de la séquence de la protéine sous 

une forme spécifique interagissent dans des sites significatifs avec les éléments des acides 

nucléiques. Contrairement à l'interaction spécifique de la protéine avec l'acide nucléique, 

l'interaction non spécifique entre ces deux groupes de molécules complexes est grande mais de 

peu d'importance considérable [113]. 

2.2.2.Extraction l’ADN 

Dans ce travail, nous avons isolé l'ADN du sang de poulet en utilisant des techniques de salage 

[114-117]. L'avantage de cette technique est qu'elle évite l'utilisation de solvants organiques 

toxiques et corrosifs et n'utilise que des produits chimiques standards qui peuvent être obtenus 

auprès de n'importe quel fournisseur commercial, et qu'elle ne nécessite pas d'équipement 

spécialisé ou de connaissances biochimiques [118, 119]. 

Le protocole de purification de l'ADN est basé sur la précipitation de protéines à haute 

concentration en sel. Le protocole traditionnel implique une désintégration cellulaire initiale et 

une digestion avec du dodécylsulfate de sodium, suivie de l'ajout de sels à forte concentration, 

généralement du chlorure de sodium 6 M. Le mélange est ensuite centrifugé pour permettre aux 

protéines de précipiter au fond, le surnageant contenant de l'ADN étant ensuite transféré dans 

un nouveau flacon. L'ADN est ensuite précipité à l'aide d'éthanol froid [115] 

 L'ADN est extrait du sang de poulet par des techniques de salage. Le sang de poulet 

diffère du sang humain en ce que les globules rouges sont également nucléés et 

contiennent beaucoup d'ADN par rapport au sang de mammifère non nucléé. Cela 
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permet d'obtenir un ADN de poulet de qualité et en quantité suffisante à partir 

d'échantillons de sang en utilisant des techniques d'extraction relativement simples. En 

conséquence, lorsqu'on purifie l'ADN du sang de poulet, il y a plus de matériel d'ADN 

que lorsqu'on travaille avec du sang humain 

 Des échantillons de sang de poulet ont été prélevés dans des tubes de prélèvement 

sanguin contenant de l'EDTA comme anticoagulant et conservés à température 

ambiante dans des tubes de microfusion, puis extraits le même jour ouvrable. 

2.2.2.1.Procédure d'extraction 

5 ml d'échantillon de sang de poulet entier sont placés dans un tube à flacon de 20 ml, puis 10 

ml de TLGR ont été ajoutés au sang et le mélange obtenu est refroidi sur un bain de glace 

pendant 20 minutes, puis il est centrifugé à 2500 pendant 15 minutes à température ambiante. 

Cette étape a été répétée 3 à 4 fois jusqu'à ce que la couleur rouge du sang ait disparu, puis on 

a laissé le tube à flacon s'égoutter pendant 5 minutes. Les globules blancs ont été éliminés par 

l'ajout de 2 ml de tampon TLGR et par l'action de vortex pendant 3 minutes. Ensuite, la lyse 

cellulaire a été entreprise en ajoutant un volume de 150 μl de solution de dodécylsulfate de 

sodium en centrifugeant à 172 pendant 90 minutes à 55 °C. Après centrifugation, 3 ml de 

solution de chlorure de sodium 6 M ont été ajoutés et le mélange résultant a d'abord été soumis 

à un vortex pendant 6 minutes, puis centrifugé à 1300 pendant 10 minutes, la phase liquide a 

été récupérée et 2 volumes d'éthanol absolu froid ont été ajoutés et enfin centrifugés à 1300 

pendant 30 minutes à température ambiante. L'ADN est ensuite séparé de la couche d'éthanol, 

lavé plusieurs fois avec de l'éthanol et caractérisé par spectroscopie UV-Vis. 

 

Figure.2.34. Spectres électroniques de l'ADN 
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2.2.2.2.Estimation de la pureté de l'ADN 

L'ADN a été considéré comme pur lorsque le rapport entre l'absorbance à 260 nm et 

l'absorbance à 280 nm (𝐴260 𝐴280⁄ ) est de 1,8 [120]. Cette définition de la pureté, cependant, 

est basée davantage sur une évaluation fonctionnelle (par exemple, la capacité de couper l'ADN 

avec des enzymes de restriction) que sur des critères analytiques plus conventionnels. La 

concentration et la pureté de l'ADN peuvent être déterminées en mesurant l'absorption de la 

lumière ultraviolette, l'ADN ayant une absorbance maximale et minimale à 260 nm et 280 nm, 

respectivement. De plus, le rapport (𝐴260 𝐴280⁄ ) permet de détecter la pureté des acides 

nucléiques en cas de contamination par des protéines. Les échantillons étudiés d'ADN 

hautement purifié ont un rapport 260/280 nm de (1,8). 

2.2.2.3. Étude électrochimique d'intéraction de l'ADN 

2.2.2.3.1. Constantes de liaison 

Lorsqu'une concentration croissante d'ADN était ajoutée à une solution de TPPH2, TPPH2 (p-

methyl), TAcPPH2, TAcPPH2 ou de PdTAcPP, la hauteur du pic de courant cathodique de 

TPPH2, TPPH2 (p-methyl), TAcPPH2 mais le complexe PdTAcPP n'y a pas d'interaction . De 

même, lors de l'ajout d'ADN, le pic de potentiel cathodique a montré un déplacement dans le 

sens positif, pour tous les composés, figure 2.32. Ces résultats indiquent que tous les dérivés du 

porphyrine étudiés les dérivés interagissent avec l'ADN en mode électrostatique [121, 122] 

indique en outre qu'en l'absence d'ADN, les voltammogrammes de la meso-

tetraphenylporphyrin (TPPH2), de la meso-tetra4-methophenyl-porphyrin (TPPH2(p-methyl)), 

de la meso-tetra4-actophenyl-porphyrin (TAcPPH2), présentent un pic de potentiel cathodique 

à -0,847, -0,745, -0,803 V respectivement. En présence de 1,23, 2,45, 3,66, 4,87 et 6,06 μM 

ADN, ces pics apparaissent à -0,833, -0,756, -0,812 V, ce qui indique qu'il existe une interaction 

entre tous les dérivés de TPPH2, TPPH2(p-methyl) et de TAcPPH2 étudiés et l'ADN, et il n'y a 

pas d'interaction entre PdTAcPP et l'ADN. Les voltammogrammes montrent également une 

chute des densités de courant de pointe cathodique. Cette baisse peut être attribuée à la lente 

diffusion des adduits ADN- TPPH2, ADN- TPPH2(p-methyl) et ADN- TAcPPH2 formés. 

Le déplacement du potentiel de pointe dans le comportement voltampérométrique cyclique de 

les complexes TPPH2, TPPH2(p-methyl)  et TAcPPH2 synthétisés par l'ajout d'ADN sont 

attribuables aux interactions électrostatiques entre les composés et l'ADN, un indicateur du 

comportement oxydable des composés en présence d'un environnement négatif de l'ADN. 
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Figure.2.35.Voltammogrammes cycliques de 1mM TPPH2 (a), TPPH2(p-methyl)(b) et 

TAcPPH2 (c) enregistrés à une vitesse de balayage du potentiel de 0,1V s-1 sur une 

électrode à disque GC à 298K en l'absence et en présence d'une concentration croissante 

d'ADN dans une solution d'éthanol/phosphate tampon de 0,1 M 90% à pH =7,2 (a, c) et 

pH=9 (b) avec un électrolyte de support de 0,1 M Bu4NBF4
 

En général, le déplacement négatif du potentiel formel causé par l'ajout d'un médicament 

potentiel à l'ADN est provoqué par l'interaction électrostatique du squelette ADN du 

médicament cationique [122, 123], de sorte que le déplacement positif évident du pic de 

potentiel (déplacement anodique) dans le comportement CV du TPPH2, TPPH2(p-methyl) et du 

TAcPPH2 par l'ajout d'ADN peut être attribué à l'interaction électrostatique (liaison H) entre  

les dérivés et l'ADN. Ce décalage positif du pic de potentiel indique en outre que le TPPH2, 

TPPH2(p-methyl) et du TAcPPH2 restants sont plus faciles à réduction en présence d'un 

environnement positif d'ADN. En effet, la forme reduction de TPPH2
-, TPPH2(p-methyl)- et du 
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TAcPPH2
- est faiblement liée à l'ADN par rapport à la forme réduite (neutre). Comme la 

capacité de liaison de l'hydrogène a diminué lors de la charge négative du composé dans le 

TPPH2
-, TPPH2(p-methyl)- et du TAcPPH2

- l'état. L'ajout d'ADN diminue le pic de reduction 

qui soutient la participation du TPPH2, TPPH2(p-methyl) et du TAcPPH2 dans la liaison de 

l'hydrogène avec l'ADN, et ne laisse pas les électrons sortir du système. 

En se basant sur la diminution du courant de pointe des NFC par l'addition de différentes 

concentrations d'ADN, la constante de liaison a été calculée selon l'équation suivante [124, 

125]: 

log
1

[𝐴𝐷𝑁]
 = log𝐾𝑏+log

𝑖𝑝

𝑖𝑝0−𝑖𝑝
             (2.5) 

Où [ADN] est la concentration d'ADN (M) ; 𝐾𝑏 représente la constante de liaison (M-1); ip0 et 

ip désignent la densité de courant de pointe cathodique du composé libre et du composé lié à 

l'ADN, respectivement (μA.cm2). 

Le tracé de log
1

[𝐴𝐷𝑁]
 en fonction du log

1

1
− (𝑖/𝑖0) a donné une ligne droite (figure 2.32) avec 

un point d'intersection "y" égal au logarithme de la constante de liaison 𝐾𝑏. 

2.2.2.3.2.L’énergie libre 

L'énergie de liaison libre est calculée à partir de l'équation 2.6   [126] 

∆𝐺 = −𝑅𝑇𝑙𝑛𝐾𝑏                             (2.6) 

Où ∆𝐺 est l'énergie libre de liaison en KJ. mol-1, R est la constante du gaz, 8,32 J. mol-1K -1et 

T est la température absolue, 298K. 

L’énergie de liaison libre a été calculée (tableau 2.1). 
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Figure.2.36.Graphiques de log
1

1
− (𝑖/𝑖0) par rapport à log

1

[𝐴𝐷𝑁]
 utilisés pour calculer les 

constantes de liaison des composés TPPH2 (a), TPPH2(p-methyl) (b) et TAcPPH2 (c) avec 

l'ADN à partir des données de CV à des pH = 7,2(a ,c) , pH=9 (b) et T= 298K 

 

Composé Equation R2 K(M-1) pH −∆𝑮(KJ.mol
-1

) 

𝐓𝐏𝐏𝐇𝟐 −𝐀𝐃𝐍 y= 1,20551x+5,07204 0,909 1,18×105 7,2 28,96 

𝐓𝐏𝐏𝐇𝟐(𝐩

−𝐦𝐞𝐭𝐡𝐲𝐥)

− 𝐀𝐃𝐍 

y= 0,97615x+5,00782 
 

0,941 

 

1,02×105 

 

9 

28,59 

𝐓𝐀𝐜𝐏𝐏𝐇𝟐

− 𝐀𝐃𝐍 

y= 1,9954 +4.51314 0,954 3,26×104 7,2 25,77 

 

Tableau.2.5.Valeurs de la constante de liaison et de l'énergie libre de liaison pour des 

composés TPPH2, TPPH2(p-methyl) et TAcPPH2 avec l'ADN à partir des données de CV à 

des pH = 7,2 ; pH=9 et T= 298K 
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2.2.2.3.3.La taille du site 

Pour la détermination de la taille du site de liaison, l'équation suivante a été utilisée  Équation 

2.7 [127].         

𝐶𝑏

𝐶𝑓
= 𝐾𝑏 {

[𝑓𝑟𝑒𝑒 𝑏𝑎𝑠𝑒 𝑝𝑎𝑖𝑟𝑠]

𝑠
}                (2.7) 

Où 𝑠 représente la taille du site de liaison en termes de paire de bases, 𝐾𝑏 est la constante de 

liaison, 𝐶𝑓est la concentration du composé libre et 𝐶𝑏 représente la concentration du composé 

lié à l'ADN. En mesurant la concentration d'ADN en termes de [NP], la concentration des 

paires de bases peut être exprimée en [𝐴𝐷𝑁/2]. Ainsi, l'équation 2.8 peut s'écrire comme 

suit : 

𝐶𝑏

𝐶𝑓
= 𝐾𝑏 {

[𝐴𝐷𝑁]

𝑠
}                (2.8) 

Le rapport 𝐶𝑏 / 𝐶𝑓 est égal à 𝑖0/(𝑖0 − 𝑖) [128], qui sont les valeurs des densités de courant de 

pointe expérimentales. Les graphiques de 𝐶𝑏 / 𝐶𝑓 en fonction de [ADN] sont présentés sur la 

figure 2.34. 
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Figure.2.37.Graphique de 𝐶𝑏 / 𝐶𝑓 contre [ADN] pour le calcul de la taille du site de liaison 

de TPPH2 (a), TPPH2(p-methyl) (b) et TAcPPH2 (c)  sur l'ADN à partir des données de CV 

à des pH = 7,2 ; pH=9 et T= 298K 

 

Les valeurs obtenues de la taille du site de liaison pour tous les dérivés étudiés sont résumées 

dans le tableau 2.6. 

 

Tableau.2.6.Valeurs de la taille du site de liaison obtenues en utilisant le graphe de 𝐶𝑏 / 𝐶𝑓 en 

fonction de l'ADN à partir  des données de CV à des pH = 7,2, pH=9 et T= 298K 

2.2.2.3.4.Coefficient diffusion 

montre le comportement électrochimique des composés TPPH2, TPPH2(p-methyl) et du 

TAcPPH2 à différentes vitesses de balayage. Les voltammogrammes ont montré des pics 

cathodiques stables et nets. Les coefficients de diffusion de la forme libre et de la forme liée à 

l'ADN du TPPH2, TPPH2(p-methyl) et du TAcPPH2 ont été déterminés à l'aide de la méthode 

Randles-Sevcik ; avec les valeurs résumées dans le tableau 2.7. 

Composé Equation R² pH s 

𝐓𝐏𝐏𝐇𝟐 −𝐀𝐃𝐍 y = 9,37632x -0,88326 0,886 7,2 0,00307 

𝐓𝐏𝐏𝐇𝟐(𝐩

−𝐦𝐞𝐭𝐡𝐲𝐥) − 𝐀𝐃𝐍 
y = 11,01839x -0,29466 0,895 

9 
0,00360 

𝐓𝐀𝐜𝐏𝐏𝐇𝟐 −𝐀𝐃𝐍 y =19,6191 x- 2,8763 0,875 7,2 0,00642 
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Figure.2.38.Comportement voltampérométrique cyclique du TPPH2 et du TAcPPH2 sur 

l'électrode GC en l'absence (1, 3, 5) et en présence respectivement de 6.06 (2), 6.06 (4), 

6.06 (6) μM ADN dans une solution d'éthanol/phosphate tampon 0,1 M à 90% à un pH = 

7,2, pH=9 et à des taux de balayage de 0,5, 0,4, 0,3, 0,2 et 0,1 V.s-1 avec un électrolyte de 

support de 0,1 M TBATFB. La flèche verticale indique une vitesse de balayage croissante 

  

-1,6 -1,4 -1,2 -1,0 -0,8 -0,6 -0,4 -0,2 0,0 0,2

-26

-24

-22

-20

-18

-16

-14

-12

-10

-8

-6

-4

-2

0

2

4

6

8

10

 

 

ip
(µ

A
/c

m
²)

E(mV)

100mV/s(a)

 200mV/s(b)

 300mV/s(c)

 400mV/s(d)

 500mV/s(e)

a

e

(a)

1

-1,6 -1,4 -1,2 -1,0 -0,8 -0,6 -0,4 -0,2 0,0 0,2

-20

-18

-16

-14

-12

-10

-8

-6

-4

-2

0

2

4

6

8

100mV/s(a)

 200mV/s(b)

 300mV/s(c)

 400mV/s(d)

 500mV/s(e)

 

 

ip
(µ

A
/c

m
²)

E(mV)

a

e

2

(a)

-1,6 -1,4 -1,2 -1,0 -0,8 -0,6 -0,4 -0,2 0,0 0,2

-20

-18

-16

-14

-12

-10

-8

-6

-4

-2

0

2

4

6

8

100mV/s(a)

 200mV/s(b)

 300mV/s(c)

 400mV/s(d)

 500mV/s(e)

 

 

ip
(µ

A
/c

m
²)

E(mV)

a

e

(c)

3

-1,6 -1,4 -1,2 -1,0 -0,8 -0,6 -0,4 -0,2 0,0 0,2

-20

-18

-16

-14

-12

-10

-8

-6

-4

-2

0

2

4

6

8

100mV/s(a)

 200mV/s(b)

 300mV/s(c)

 400mV/s(d)

 500mV/s(e)

 

 

ip
(µ

A
/c

m
²)

E(mV)

a

e

(c)

4

-1,6 -1,4 -1,2 -1,0 -0,8 -0,6 -0,4 -0,2 0,0 0,2

-35

-30

-25

-20

-15

-10

-5

0

5

10

15

100mV/s(a)

 200mV/s(b)

 300mV/s(c)

 400mV/s(d)

 500mV/s(e)

 

 

ip
(µ

A
/c

m
²)

E(mV)

a

e

5

(b)

-1,6 -1,4 -1,2 -1,0 -0,8 -0,6 -0,4 -0,2 0,0 0,2

-28

-26

-24

-22

-20

-18

-16

-14

-12

-10

-8

-6

-4

-2

0

2

4

6

8

10

100mV/s(a)

 200mV/s(b)

 300mV/s(c)

 400mV/s(d)

 500mV/s(e)

 

 

ip
(µ

A
/c

m
²)

E(mV)

(b)

a

e

6



Partie 2:Résultats et discussions Chapitre2: Activité antimutagènee 
 

51 

 

 

 

 

Figure.2.39.Graphiques de √𝑣 contre 𝑖𝑝 utilisés pour calculer les coefficients de diffusion 

de l'ADN libre et de l'ADN lié aux dérivés de la porphyrine (TPPH2 (a), TPPH2(p-methyl) 

(b) TAcPPH2 (c)) à partir des données de CV à des pH = 7,2 ; pH=9 et T= 298 K 

 

Tableau.2.7.Valeurs des constantes de diffusion des formes libres et liées à l'ADN du  

TPPH2, TPPH2(p − methyl) et du TAcPPH2 à partir des données de CV à des pH = 7,2 ; pH=9 

et T= 298 K 

Composé Equation R² D(cm2.s-1) 

𝐓𝐏𝐏𝐇𝟐 
y = -0,18616x -4,79328 0,997 8,314×10-9 

𝐓𝐏𝐏𝐇𝟐 − 𝐀𝐃𝐍 
y = -0,31886 x -1,16467 0,986 

2,834×10-9 

𝐓𝐏𝐏𝐇𝟐(𝐩 −𝐦𝐞𝐭𝐡𝐲𝐥) y = -0,33389x -4,17602 0,926 9,116×10-9 

𝐓𝐏𝐏𝐇𝟐(𝐩 −𝐦𝐞𝐭𝐡𝐲𝐥) − 𝐀𝐃𝐍 
y = -0,29803 x -1,55566 0,961 

7,263×10-9 

𝐓𝐀𝐜𝐏𝐏𝐇𝟐 
y= -0,27334x -1,85729 0,991 

11,96×10-9 

𝐓𝐀𝐜𝐏𝐏𝐇𝟐 − 𝐀𝐃𝐍 
y= -0,38244x +0,81686 0,984 
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Les coefficients de diffusion des adduits  TPPH2 −ADN , TPPH2(p −methyl) − ADN et 

TAcPPH2-ADN sont inférieurs à ceux des TPPH2 , TPPH2(p-methyl) et TAcPPH2 libres, ce qui 

indique la formation d'un complexe de haut poids moléculaire qui diffuse lentement vers 

l'électrode. 

2.2.2.4. Étude spectroscopique d’intéraction de l'ADN 

Les spectres d'absorption ont été réalisés sur un spectromètre UV-Vis (Shimadzu 1800, Japon). 

Le spectre électronique de 1 mM de MPDT et FPDT dans une solution d'éthanol/phosphate 

tampon à 0,1 M 90% (KH2PO4/K2HPO4) à un pH = 7,2, 6, 9. Réalisée pour étudier l'interaction 

du TPPH2, TPPH2 (p-methyl),  TAcPPH2 et du PdTAcPP avec l'ADN. Les spectres d'absorption 

d'une concentration fixe (0,1 M) de TPPH2, TPPH2 (p-methyl),  TAcPPH2 et du PdTAcPP en 

l'absence et en présence d'une concentration progressivement croissante de la solution mère 

d'ADN. 

2.2.2.4.1.L’interaction à pH=7,2 

Dans la région visible, TPPH2, TPPH2 (p-methyl), TAcPPH2 et le PdTAcPP présente des pics 

d'absorption (tableau 2.8). Lors de l'ajout d'ADN, une hypochromicité significative a été 

observée sans déplacement notable de la position du pic d'absorption maximale qui indiquait 

clairement la formation d'un adduct entre l'ADN et le TPPH2, TPPH2(p-methyl),TAcPPH2 ou 

le  PdTAcPP [129].  
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Figure.2.40.Spectres d'absorption UV-visible de 1mM de TPPH2 (a), TPPH2(p-methyl) (b), 

TAcPPH2(c), PdTAcPP(d) en présence de concentrations croissantes d'ADN dans une 

solution d'éthanol/phosphate tampon 0,1M 90% (KH2PO4/K2HPO4) à pH = 7,2 et 298K 

 

2.2.2.4.1.1.Constantes de liaison 

La modification des valeurs d'absorbance par l'augmentation de la concentration d'ADN a été 

utilisée pour évaluer la constante de liaison intrinsèque en utilisant les éléments suivants 

Equation 2.9 [125, 130] 

𝑨𝟎

𝐀−𝐀𝟎
=

𝜺𝑮

𝛆𝐇−𝐆−𝛆𝐆
+

𝜺𝑮

𝛆𝐇−𝐆−𝛆𝐆
 

𝟏

𝐊[𝐀𝐃𝐍]
                          (2.9) 

Où [ADN] est la concentration d'ADN, Kb est la constante de liaison, A0 et A sont 

respectivement l'absorbance du ligand en l'absence et en présence d'ADN, et 𝜀𝐺et 𝜀𝐻−𝐺 sont 

respectivement leur coefficient d'extinction. 

La constante 𝐾𝑏 est obtenue à partir du rapport entre l'interception et la pente de la courbe de 

𝐴0

𝐴−𝐴0
 par rapport à 1/[𝐴𝐷𝑁], Figure  2.42. 

200 300 400 500 600 700 800 900

0,8

1,0

1,2

1,4

1,6

1,8

2,0

2,2

2,4

2,6

2,8

3,0
 TAcPPH

2

 6,86M

 13,78M

 27,57M

34,46M

 41,36M

 55,15M

 68,69M

 

 

 

A
b
s
o
rb

a
n
c
e

(nm)

(c)

200 300 400 500 600 700 800 900

0,5

1,0

1,5

2,0

2,5

 PdTAcPP

 6,86M

 13,78M

 27,57M

34,46M

 41,36M

 55,15M

 

 

 

A
b

s
o

rb
a

n
c
e

nm)

(d)



Partie 2:Résultats et discussions Chapitre2: Activité antimutagènee 
 

54 

 

 

 

Figure.2.41.Graphiques de 
𝐴0

𝐴−𝐴0
  par rapport à 1/[𝐴𝐷𝑁] utilisés pour calculer les constantes 

de liaison des composés TPPH2 (a), TPPH2 (p-methyl) (b), TAcPPH2 (c) PdTAcPP (d) avec 

l'ADN 

2.2.2.4.1.2.L'énergie libre  

Le changement d'énergie libre contraignant a été calculé à l'aide de l'équation suivante  [126]. 

∆𝐺 =  −𝑅𝑇𝑙𝑛𝐾𝑏                (2.10 ) 

Où ∆𝐺 est l'énergie libre de liaison en KJ.mol-1, R est la constante de gaz, 

8,32 J.mol-1 K-1 et T est la température absolue, 298K. 
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Composé Equation R2 λ(nm) K (M-1) −∆𝑮(KJ.mol-1) 

𝐓𝐏𝐏𝐇𝟐 − 𝐀𝐃𝐍 Y= -1,54×10-5x + 0,37586 0,933 452 2,44×104 25 

𝐓𝐏𝐏𝐇𝟐(𝐩

−𝐦𝐞𝐭𝐡𝐲𝐥)

− 𝐀𝐃𝐍 

 

Y= -1,32×10-5 – 0,43107 

 

0,978 

440  

3,26×104 

 

25,8 

𝐓𝐀𝐜𝐏𝐏𝐇𝟐
−𝐀𝐃𝐍 

Y= -9,52×10-6 -1,24551 0,990 426 1,31×104 29,2 

𝐏𝐝𝐓𝐀𝐜𝐏𝐏

− 𝐀𝐃𝐍 

Y= -4,55×10-6 -1,06163 0.844 425 3,52×104 26 

 

Tableau.2.8.Valeurs de la constante de liaison et de l'énergie libre de liaison pour des 

composés TPPH2, TPPH2 (p-methyl), TAcPPH2 et PdTAcPP avec l'ADN à partir des données 

de CV à des pH= 7,2 et T= 298K 

2.2.2.4.2.L’interaction à pH=6 

Dans la région visible, TPPH2, TPPH2 (p-methyl), TAcPPH2 et le PdTAcPP présente des pics 

d'absorption (tableau 1.9). Lors de l'ajout d'ADN, une hypochromicité significative a été 

observée sans déplacement notable de la position du pic d'absorption maximale qui indiquait 

clairement la formation d'un adduct entre l'ADN et le TPPH2, TPPH2(p-methyl),TAcPPH2 ou 

le  PdTAcPP.  
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Figure.2.42.Spectres d'absorption UV-visible de 1mM de TPPH2 (a), TPPH2(p-methyl) (b), 

TAcPPH2(c), PdTAcPP(d) en présence de concentrations croissantes d'ADN dans une 

solution d'éthanol/phosphate tampon 0,1M 90% (KH2PO4/K2HPO4) à pH = 6 et 298K 

 

2.2.2.4.2.1.Constantes de liaison 

La modification des valeurs d'absorbance par l'augmentation de la concentration d'ADN a été 

utilisée pour évaluer la constante de liaison intrinsèque en utilisant les éléments suivants 

Equation 2.9 

La constante 𝐾𝑏 est obtenue à partir du rapport entre l'interception et la pente de la courbe de 

𝐴0

𝐴−𝐴0
 par rapport à 1/[𝐴𝐷𝑁], Figure  2.44. 
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Figure.2.43.Graphiques de 
𝐴0

𝐴−𝐴0
  par rapport à 1/[𝐴𝐷𝑁] utilisés pour calculer les constantes 

de liaison des composés TPPH2 (a), TPPH2(p-methyl) (b), TAcPPH2 (c) PdTAcPP (d) avec 

l'ADN à pH=6 

Le changement d'énergie libre contraignant a été calculé à l'aide de l'équation 2.10. 

Composé Equation R2 λ(nm) K(M-1) ∆𝑮(KJ.mol-1) 

𝐓𝐏𝐏𝐇𝟐 − 𝐀𝐃𝐍 Y= -1,91×10-5x + 

0,3915 

0,959 444 2,04×104 -2,46×101 

𝐓𝐏𝐏𝐇𝟐(𝐩

−𝐦𝐞𝐭𝐡𝐲𝐥)

− 𝐀𝐃𝐍 

 

Y= -3,33×10-5 – 0,01869 
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Y= -9,52×10-6 -

1,24551 
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𝐏𝐝𝐓𝐀𝐜𝐏𝐏

− 𝐀𝐃𝐍 

Y= -4,55×10-6 -

1,06163 

0.844 413 3,52×104 -2,6×101 
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Tableau.2.9.Valeurs de la constante de liaison et de l'énergie libre de liaison pour des 

composés TPPH2, TPPH2 (p-methyl), TAcPPH2 et PdTAcPP avec l'ADN à partir des données 

de CV à des pH = 6 et T= 298K 

2.2.2.4.3.L’intiraction à pH=9 

Dans la région visible, TPPH2, TPPH2 (p-methyl), TAcPPH2 et le PdTAcPP présente des pics 

d'absorption (tableau 2.10). Lors de l'ajout d'ADN, une hypochromicité significative a été 

observée sans déplacement notable de la position du pic d'absorption maximale qui indiquait 

clairement la formation d'un adduct entre l'ADN et le TPPH2, TPPH2(p-methyl),TAcPPH2 ou 

le  PdTAcPP.  
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Figure.2.44.Spectres d'absorption UV-visible de 1mM de TPPH2 (a), TPPH2(p-methyl) (b), 

TAcPPH2 (c), PdTAcPP (d) en présence de concentrations croissantes d'ADN dans une 

solution d'éthanol/phosphate tampon 0,1 90% (KH2PO4/K2HPO4) à pH = 9 et 298K 

 

 

2.2.2.4.3.1.Constantes de liaison 
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La modification des valeurs d'absorbance par l'augmentation de la concentration d'ADN a été 

utilisée pour évaluer la constante de liaison intrinsèque en utilisant les éléments suivants 

Equation 2.9 

La constante 𝐾𝑏 est obtenue à partir du rapport entre l'interception et la pente de la courbe de 

𝐴0

𝐴−𝐴0
 par rapport à 1/[𝐴𝐷𝑁], Figure  2.46. 

 

Figure.2.45.Graphiques de 
𝐴0

𝐴−𝐴0
  par rapport à 1/[𝐴𝐷𝑁] utilisés pour calculer les constantes 

de liaison des composés TPPH2 (a), TPPH2(p-methyl) (b), TAcPPH2 (c) PdTAcPP (d) avec 

l'ADN à pH=9 

Le changement d'énergie libre contraignant a été calculé à l'aide de l'équation 2.10. 
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𝐓𝐏𝐏𝐇𝟐 − 𝐀𝐃𝐍 Y=-1,50×10-5x +1,18465 0,959 453 1,06×105 28,7 

𝐓𝐏𝐏𝐇𝟐(𝐩

−𝐦𝐞𝐭𝐡𝐲𝐥)

− 𝐀𝐃𝐍 

 

Y= -1,28×10-5 – 0,22629 

 

0,984 

442  

1,72×104 

 

24,2  

𝐓𝐀𝐜𝐏𝐏𝐇𝟐
− 𝐀𝐃𝐍 

Y= -2,88×10-5 -1,27437 0,935 422 4,43×104 26,5 

𝐏𝐝𝐓𝐀𝐜𝐏𝐏

− 𝐀𝐃𝐍 

Y= -2,32×10-5 -0,4338 0.987 421 1,86×104 24,4 

Tableau.2.10.Valeurs de la constante de liaison et de l'énergie libre de liaison pour des 

composés TPPH2, TPPH2 (p-methyl), TAcPPH2 et PdTAcPP avec l'ADN à partir des données 

de CV à des pH = 9 et T= 298K 

2.2.2.5. Étude moléculaire de l'intéraction avec  l'ADN 

L'étude d'amarrage moléculaire des complexes synthétisés ont été amarré dans l'ADN afin de 

prédire le mode de liaison possible des composés avec l'ADN et de mieux visualiser les 

interactions. Les études de simulation moléculaire prédisent également le site de liaison 

sélectionné ainsi que la meilleure configuration des ligands étudiés à l'intérieur de l'ADN. 

2.2.2.5.1.Optimisation structurelle des ligands 

Les structures chimiques des ligands (TPPH2, TPPH2 (p-methyl), TAcPPH2 et PdTAcPP) ont 

été optimisées à l'aide du logiciel Gaussian 09 en utilisant la fonction DFT / B3LYP / 6-

311G++(d,p). La figure 2.47 montre les structures optimisées des ligands. 

  
(a) (b) 
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(c) (d) 

Figure.2.46. Représentation ORTEP de ligands TPPH2 (a), TPPH2 (p-methyl) (b), TAcPPH2 

(c) et PdTAcPP (d). Déplacement les ellipsoïdes sont dessinés au niveau de probabilité de 

30% et les atomes H sont représentés comme petits sphères de rayons arbitraires. Les codes 

de couleur sont le carbone noir, l'hydrogène blanc, l'azote bleu, Oxygène rouge et palladium 

gris. 

2.2.2.5.2.Amarrage moléculaire 

Les études d'amarrage moléculaire des ligands TPPH2, TPPH2 (p-methyl), TAcPPH2 et 

PdTAcPP avec l'ADN ont été réalisées à l'aide du logiciel d'amarrage AutoDock 4.2. Les 

structures optimisées de chaque ligands et l’ADN ont été importée dans le logiciel d'amarrage 

moléculaire AutoDock. L'amarrage moléculaire a été réalisées sur un micro-ordinateur Pentium 

2,20 GHz et RAM 4,00 Go avec un système d'exploitation Windows 10 [131]. 

La structure cristalline de l'ADN synthétique présenté dans figure 2.48 est : 

Chain D : 5'-D(*Gp*Ap*Cp*Ap*Tp*Gp*YRRp*Tp*Tp*Gp*Cp*Cp*T) -3'.  

Chain E: 5'-D(*Gp*Gp*Cp*Ap*Ap*Tp*Cp*Ap*Tp*Gp*Tp*Cp*A) -3' 

 

Figure.2.47.Structure cristalline d’Acide désoxyribonucléique (ADN) (PDB ID : 1BNK). 
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La structure de l’ADN (PDB ID : 1BNK) sélectionné de la banque de données des protéines 

(http://www.rcsb.org./pdb) a été choisi comme récepteur pour étudier la liaison des ligands. 

Afin de réaliser l’amarrage moléculaire, la structure d’ADN a été soumise à un prétraitement 

comme suit : tous les atomes d'hydrogène et les charges des atomes ont été additionnées à 

l'ADN ensuite pour l'analyse de simulation d’amarrage ; de plus, les atomes d'hydrogène non 

polaires ont été fusionnés. Pour les calculs d'amarrage, mes algorithmes génétiques lamarckiens 

ont été utilisés et la taille de la grille a été fixée à 120×70×70 Ǻ avec un point séparé par 0.375 

Ǻ. Les centres de la grille ont été fixés à X = 0,036, Y = 24,698 et Z = 8,171. L'expérience 

d'amarrage a consisté en 100 essais d'amarrage avec 2 500 000 évaluations énergétiques. Les 

autres paramètres ont été laissés à leurs valeurs par défaut. La meilleure conformation a été 

sélectionnée avec une énergie d'amarrage inférieure. A la fin des essais d'amarrage, diverses 

énergies de liaison des ligands ont été obtenues avec leurs conformations respectives ; La 

conformation stable qui correspond à l'énergie de liaison la plus basse a été choisie comme 

meilleure pose et a été utilisée dans l'analyse d'amarrage. L'énergie de liaison des ligands 

TPPH2, TPPH2 (p-methyl), TAcPPH2 et PdTAcPP avec l'ADN était respectivement : L'énergie 

de liaison de la structure ancrée des ligands : TPPH2, TPPH2 (p-methyl), TAcPPH2 et PdTAcPP 

avec l'ADN s'est avérée être : -29.37, -30.62, -30.18 et -31.63 KJ/mol au 35, 54, 64 et 86 essais 

respectivement.  Les valeurs de l'énergie de liaison calculée indiquent une affinité de liaison 

élevée entre l'ADN et les ligands étudiés (Tableau 2.11).  

Composé K (M-1) -∆G (KJ mol-1) 

𝐓𝐏𝐏𝐇𝟐 −𝐀𝐃𝐍 1,39 × 105 29,37 

𝐓𝐏𝐏𝐇𝟐(𝐩 −𝐦𝐞𝐭𝐡𝐲𝐥) − 𝐀𝐃𝐍 2,31 × 105 30,62 

𝐓𝐀𝐜𝐏𝐏𝐇𝟐 − 𝐀𝐃𝐍 1,93× 105 30,18 

𝐏𝐝𝐓𝐀𝐜𝐏𝐏 − 𝐀𝐃𝐍 3,47 × 105 31,63 

 

Tableau.2.11.Valeurs d'énergie libre de liaison et les constants des liaisons obtenues pour les 

adduit TPPH2 − ADN, TPPH2(p −methyl) − ADN, TAcPPH2 − ADN et PdTAcPP − ADN 

par Docking moléculaire 

La fraction porphyrine interagit avec le phosphate de l'ADN. L'oxygène du phosphate se 

connecte à la partie porphyrine par la force électrostatique de l'interaction. L'énergie de liaison 

calculée par Autodock pour ces complexes à l'aide d'une équation 2.10 qui est en accord étroit 
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avec notre énergie de liaison expérimentale, calculée par voltampérométrie cyclique et 

spectroscopie d'adsorption. 

La vue de surface des conformations ancrées des ligands obtenues à partir de l'analyse 

d'amarrage des adduits a montré que tous les ligands étudiés sont placés dans le petit sillon de 

la structure de l'ADN. Figure 2.49. 

 
 

(a) (b) 

  

(c) (d) 

Figure.2.48.Poses d'amarrage de TPPH2 (a), TPPH2 (p-methyl) (b), TAcPPH2 (c) et PdTAcPP 

(d) l’emplacement des ligands au petit sillon 

Les résultats obtenus par amarrage moléculaire indiquent que tous les ligands interagir avec 

l'ADN électrostatiquement par la formation des laissions électrostatique. La figure 2.50 illustre 

les interactions entre l'ADN et les ligands examiné. 

  

(a) (b) 



Partie 2:Résultats et discussions Chapitre2: Activité antimutagènee 
 

64 

 

 
 

(c) (d) 

 

Figure.2.49. Poses d'amarrage du TPPH2 (a), TPPH2 (p-methyl) (b), TAcPPH2 (c) et 

PdTAcPP (d) avec de l'ADN (PDB ID : 1BNK) illustrant les interactions entre l'ADN et les 

ligands examiné. 

La figure 2.51 montre la vue rapprochée des atomes de nucléotides d'ADN interagissant avec 

la surface des TPPH2 (a), TPPH2 (p-methyl) (b), TAcPPH2 (c) et PdTAcPP (d). La figure montre 

en outre l'interaction électrostatique entre différents atomes des ligands et l'atome de la paire de 

bases d'ADN. 

 
 

(a) (b) 
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(c) (d) 

 

 Figure.2.50.Présentation tridimensionnelle des interactions de TPPH2 (a), TPPH2 (p-methyl) 

(b), TAcPPH2 (c) et PdTAcPP (d) avec l'ADN. L’ADN est présenté par structure secondaire, 

par CPK et par des lignes colorées par type d'atomes (C : gris ; H : bleu ciel ; et O : rouge). 
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3.1. Les produits chimiques 

 Le diméthylformamide (DMF) (qualité analytique de PROLABO) a été utilisé comme 

solvant dans des essais électrochimiques. 

 Le tétrafluoroborate de tétrabutylammonium (Bu4NBF4) (qualité électrochimique 99% 

; Sigma- Aldrich) a été utilisé comme électrolyte de support et sa concentration a été 

maintenue à 0,1 M. 

 L'oxygène moléculaire a été fourni à partir d'une bouteille (qualité recherche (99,99%) 

; Linde gaz Algérie) 

 α-tocophérol (C29H50O2, MW = 430,71) (97%), ont tous été achetés à Alfa Aesar et 

utilisés sans autre purification. Tous les autres réactifs utilisés étaient de qualité 

analytique. 

3.2.Voltamètre cyclique  

Des expériences de voltampéromètrie cyclique ont été réalisées en utilisant un potentiostat 

PGZ301 (radiomètre analytique SAS) et une cellule voltampéromètrique d'une capacité 

volumétrique de 25 ml contenant trois électrodes : une électrode de travail en carbone vitreux, 

ayant une surface égale à 0,013 cm2, une contre-électrode en fil de Pt, et une électrode de 

référence en Hg/Hg2Cl2 (3,0 M KCl). 

Pour étudier les interactions entre les superoxydes anions et les radicaux libres, les solutions 

ont été saturées avec de l'oxygène commercial de haute pureté pendant 15 minutes avant chaque 

expérience. Le voltampérogramme a ensuite été enregistré en l'absence et en présence d'une 

concentration progressivement croissante du dérivé de la porphyrine étudié. 

Pour les expériences de caractérisation de la voltamétrie cyclique des dérivés de la porphyrine, 

les voltammogrammes de 0 mV à -1400 à différentes vitesses de balayage (100, 200, 300, 400 

et 500). 

Pour l'étude des interactions avec l'ADN, les voltammogrammes du dérivé 0,001 M ont été 

enregistrés dans une solution d'éthanol/phosphate tampon 0,1 M 50% (KH2PO4/K2HPO4) à pH 

=7.2 (TPPH2, TAcPPH2) et pH= 9 (TPPH2(p-methyl)) avec un électrolyte de support 0,1 M, le 

tétra-n-butylammoniumtétrafluoroborate, en l'absence d'ADN et après dégazage de la solution 

de l'oxygène par de l'azote gazeux bouillonnant pendant au moins 15 minutes. La manipulation 

a ensuite été répétée avec une concentration croissante d’ADN. L'électrode de travail a été polie 

après chaque essai électrochimique. 
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3.3.Uv-visible 

Les expériences UV-Vis ont été réalisées en utilisant un spectromètre UV-Vis (Shimadzu 1800) 

et une cellule voltampérométrique en quartz d'une capacité volumétrique de 5 ml. L'acquisition 

des données a été réalisée avec un micro-ordinateur Pentium IV (CPU 4,0 GHz et RAM 2 Gb) 

utilisant le logiciel de la sonde UV version 2.34 (Shimadzu). Le tracé des graphiques et le calcul 

ont été effectués à l'aide du logiciel OriginLab version 2.0 (Integral Software, France). 

Pour les expériences de caractérisation UV-Vis des dérivés synthétisés de la porphyrine, le 

spectre d'une solution de 1 mM de chaque dérivé dans le DMF a été obtenu à température 

ambiante. 

Pour l'étude des interactions avec l'ADN, les spectres d'une solution de 1 mM de chaque dérivé 

de la porphyrine ont été enregistrés dans une solution d'éthanol/phosphate tampon à 0,1 M 50% 

(KH2PO4/K2HPO4) à un pH (7.2, 9) en l'absence d'ADN, puis répétés avec une concentration 

croissante d'ADN. 

3.4.Docking moléculaire de l'ADN  

Toutes les études d'amarrage ont été réalisées sur un Pentium 3,30 GHz et une mémoire de 4,00 

Go de micro-ordinateur RAM avec le système d'exploitation Windows 7. Pour les calculs 

d'amarrage, le programme AutoDock 4.2 basé sur l'algorithme génétique lamarckien (LGA) 

avec recherche GA a été utilisé.  La recherche a été effectuée dans une grille de 41 et 51 points 

par dimension avec des points séparés par 1.000 Ǻ. Les centres et les dimensions de la grille 

ont été fixés pour chaque ligand, et un pas de 0,375 centré sur le site de liaison de l'ADN. La 

meilleure conformation a été sélectionnée avec la plus faible énergie d'accostage. À la fin des 

cycles d'amarrage, diverses énergies de liaison des ligands ont été obtenues avec leurs 

conformations respectives ; la meilleure pose amarrée énergétiquement favorable a été utilisée 

dans l'analyse d'amarrage. 
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Conclusion 

Dans ce travail de recherche, les activités antimutagènes (ou anticancéreuses) et antioxydantes 

de quatre dérivés de porphyrine meso-tetraphenylporphyrin (TPPH2), meso-tetra4-

methophenyl-porphyrin (TPPH2(p-methyl)), meso-tetra4-actophenyl-porphyrin (TAcPPH2), 

Palladium tetra4-actophenyl-porphyrin (PdTAcPP) fabriqués par Kadri Mohammed ont été 

étudiées. 

L'activité antioxydante a été évaluée par l'interaction des dérivés de porphyrine étudiés avec 

superoxyde anion (O2
.−), et nous avons déterminé certains paramètres thermodynamiques et 

cinétiques par une méthode électrochimique utilisant la technique de voltompérométrie 

cyclique de superoxyde anion (O2
.−), et les valeurs de 𝐼𝐶50 du dérivé PdTAcPP étaient la 

convergence de la référence α-Tocopherol standard des antioxydants. Quant à l'étude de 

l'interaction entre les dérivés des porphyrines et de superoxyde anion (O2
.−),  le type d'interaction 

était automatique de nature électrostatique dans tous les cas. Il a été observé que la valeur du 

coefficient de diffusion à l'état libre est plus grande que dans le cas associé aux antioxydants de 

la porphyrine, car cette diminution du coefficient de diffusion s'explique dans le cas de la 

corrélation avec le poids partiel de l'antioxydant. 

L'activité antimutagène a été évaluée en étudiant l'interaction entre les dérivés de la porphyrine 

et l'ADN à un pH de (7,2, 6, 9) en utilisant la méthode spectroscopique pour tous les dérivés de 

la porphyrine étudiés et à un pH de (7,2, 9) en utilisant la méthode électrochimique. Il y a une 

interaction avec l'ADN et (TPPH2, (TPPH2(p-methyl)) le type d'interaction est automatique et 

a une nature physique électrostatique. Quant au dérivé (PdTAcPP) il n'a pas d'interférence avec 

l'ADN. Les résultats de la corrélation constante et de l'énergie libre indiquent que les dérivés 

de la porphyrine (TPPH2, (TPPH2(p-methyl)) ont une efficacité contre la mutagenèse et la 

carcinogenèse. 
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Conclusion générale 

C’est ainsi que nous marquons la fin de notre modeste recherche qui s’est basée sur deux parties 

essentielles ;  

 Dans la première partie , nous avons tenté d’étudier l'interaction qui existe entre un radical 

anion superoxyde généré électrochimiquement et des dérivés porphyrines , en utilisant des 

techniques de voltamétrie cyclique.  

D’abord la diminution de la densité de courant de pointe anodique a été exploitée pour évaluer 

les paramètres de liaison de cette interaction. Cette étude a montré que le radical 𝑂2
.− interagit 

fortement avec les deux dérivés porphyrines. Ensuite, cette diminution de la densité de courant 

anodique a été  attribuée à l'activité antiradicalaire du ligand ajouté et de son complexe.  Enfin, 

La 𝐼𝐶50, les coefficients d'activité antioxydante et les valeurs des constantes de liaison  de tous 

les dérivés étudiés  ont montré une activité antioxydante plus élevée que celle de l’antioxydant 

standard α-tocophérol.  

Par ailleurs, les valeurs négatives et l'ampleur de l'énergie libre de liaison ont indiqué  la 

spontanéité et l'interaction électrostatique de 𝑂2
.− avec les dérivés de la porphyrine.  C’est ainsi 

que, les coefficients de diffusion des formes libres   de 𝑂2
.−ont été évalués par l'application de 

l'équation de Randles-Sevcik. 

Quant à la deuxième partie de notre travail de recherche  , celle-ci , était consacrée  à l’étude de 

l'interaction de l'ADN avec les dérivés des porphyrines ,en utilisant des techniques de 

voltamétrie cyclique et de spectroscopie électronique .C’est ainsi que les énergies libres de 

liaison des dérivés du porphyrine avec l'ADN ont été déterminées . 

En effet , les valeurs de l'énergie libre de liaison obtenues par voltamétrie cyclique étaient très 

proches de celles obtenues par la spectroscopie électronique.  

 Les résultats expérimentaux obtenus ont été confirmés par une étude d'arrimage moléculaire 

par ordinateur à l'aide du logiciel d'arrimage moléculaire AutoDock.  

Nous avons conclu que les études d'amarrage donnent une bonne approximation des données 

expérimentales et ont montré que tous les dérivés de la porphyrine étudiée sont placés dans la 

rainure mineure de l'ADN , en outre, le type d'interaction était automatique de nature 

électrostatique dans tous les cas. 
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