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I. Origines de la diversité des domaines
variables des IG :

diversité combinatoire
réarrangement des genes V(D)J
diversité de la jonction (séquences N
entre D et J et entre V et D-J)
mutations somatiques

IT. IMGT Collier de Perles

ITT. Propriétés physicochimiques des acides
aminés



IMGT domain of research: the adaptive immune system

Vertebrates \ i

Immunoglobulin
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T cell Receptor

Trimolecular complex



Immunoglobulin (IG) T cell receptor (TR)

V-DOMAIN Contribution of the
V-J-REGION hight chain 2 V-DOMAINs

to the antigen binding site

Alpha - Beta
Gamma - Delta

V-DOMAIN
V-D-J-REGION

Heavy chain

Membrane IgM T cell receptor

The Immunoglobulin FactsBook, 2001



IMGT databases and tools



IMGT®, the international
ImMunoGeneTics
information system®

7 bases de données
19 outils
15 000 pages web
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Origines de la diversité des
domaines variables des
immunoglobulines



Immunoglobulin (IG) synthesis

http://imgt.cines.fr
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Human IGH locus
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Synthése d'une chdine lourde mu d'immunoglobuline

IGH 14q32.33

IGHM
IGHV L IGHY IGHD IGHJ " cHi CHz CH3  CcHa !

On 1234858

mm manps Grliiies m 3§ 5 po
1 I I
A2 Al
ADN non réarrange
9 Réarrangement D-J (A1)
(a) puis
Rearrangement d'un V au D-J (A2)
L v DJ CH1 CH2 CHa CH4

(c) l Eplssage
L v DY CH1 CH2 CH3 CH4

(d) l Traduction

WV DJ CH1 CH2 CH3 CH4
(e) l Elimination du peptide signal
WH IGHM

[ I
W ELICH'1 CH2 CH3

Chaine lourde mu _
IMGT Tutorials, http.//www.imgt.org




Commutation de classe IgM-IgG : recombinaison Smu-Sgamma

gammad
gammai
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| "SWITCH"
Traduction Recombinaison Smu-Sgamma‘
Elimination du peptide signal
VH IGHM
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SWITCH ou commutation de classe: Production d'immunoglobuline IgG ‘g
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IMGT Tutorials, http.//www.imgt.org



Synthese d'une chdine lourde mu membranaire (lymphocyte B) et d'une chdine
lourde mu sécrétée (plasmocyte)

Site Poly A Site Poly A
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Synthése d'une chaine lourde mu membranaire
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mu membranaire (mature naif} (centrocyte et cellule mémoire)

Transcription
Epissage

Synthése d'une chaine lourde mu sécrétée
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chaine lourde mu secrétée Poly A "7(\?
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IMGT Tutorials, http:.//www.imgt.org



IMGT/V-QUEST



IMGT/V-QUEST g
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Giudicelli et al. Nucleic Acids Res. 32, W435-W440 (2004)



IMGT/JunctionAnalysis



Junctions of the V-DOMAINs

http://imgt.cines.fr

VH V-KAPPA VH V-KAPPA
V-D-J junction V-J junction

Side view View from above

Mouse (Mus musculus) E5.2Fv CDR3-IMGT= Complementarity determining region (105-117)
V-J junction (104-118)
V-D-J junction (104-118)



Generation of the JUNCTION diversity

http://imgt.cines.fr
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IMGT Collier de Perles

http://imgt.cines.fr
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The eleven IMGT amino acid classes

Mugé
Gene
according to the physico-chemical properties e
“olume' classes ‘Hydrapathy' classes
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Pommié et al. J. Mol Recognit. 17, 17-32, 2004



