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indésirables réduits et une durée d'action améliorée. La présente invention concerne en
outre des dérivés acylés des nouveaux analogues qui ont une puissance et une durée
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REVENDICATIONS
Revendication 1. Polypeptide comprenant la séquence d’acides
aminés

(a) H © H ©
H~N>%LE-G-T-F—T—S-D-V—S—S-‘r’-L‘E—G-Q-A-A--N \)L E-F--A-W-L-V-R-G-R-G-L

)t

Fragment A ,NH
; Oou
(b) Hof
H-Ser(OMe)-E-G-T-F-T-5-D-V-5-5-Y-L-E-G-Q-A-A —N\/U— E-F-}-A-WAL-V-R-G-R-G-L
Fragment A ’NH
; Ou
(c) H O H ©
H“N%LQ~E-G—T—F-T-S—D-V—S-S—Y-L—E-G—Q-A-A—N \/L E-F-I-A-W-L-V-R-G-R-G-L
Fragment A ,NH
; Ou
(d) H 9 H 9
H- N%« E-G-T-F-T-5-D-V-5-8-Y-L-E-G-Q-A-A—N \)L E-F--A-W-L-V-R-G-R-G-(DLeu)
~NH
Fragment A
; Ou
(&)

o
H
H-S-E-G-T-F-T-8-D-V-8-5-Y-L-E-G-Q-A-A —N \)—EnF-!-A-WaL-\{-R-GaR«GaL

NH

Fragment A ~
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(f) H O
H-A-E-G-T-F-T-5-D-V-8-8-Y-L-E-G-Q-A-A—N \/H—-E-F-Q-A.W.L-V.R-G-R-G-L

NH

Fragment B

(g) H © H @
HWNXLE—G*T-F-T-S»&V~S—S-Y-L»E-G»Q-A~A-N \)l— E-F-l-A-W-L-V-R-G-R-G-L

NH

Fragment B ~

{h) H O H ©
H—-NXU-»E-G«T-F-T-S-D-V-S-S—Y-L-E'G-Q-A-A»-N \)L E-F-l-A-W-L-V-R-G-R-G-

\

NH

Fragment A ~

i o]
1 H
( } H-(DSer(QMe))-E-G-T-F-T-S-D—V-S-S-Y-L-E-G-Q-A-A-N\)L E-F-l-A-W-L-V-R-G-R-G-L

NH

Fragment A

i H ©
0 H-(DSen-E-G-T-F-T-8-D-V-8-8-Y-L-E-G-Q-A-A N\)- E-F-l-A-W-L-V-R-G-R-G-L

NH

Fragment A

O

k)

Fragment A ~NH

H H ©
H—-N%wQ~E»GaT»F~T~S»D~VMS»S~Y-L~E~G~Q~A~AWN \/lLE~F~lmA~W~L~V~R~G—R~G'{6Leu}
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3
Q) H ©
H-A-E-G-T-F-T-S-D-V-8-S-Y-L-E-G-Q-A-A—N \)L E-F-l-A-W-L-V-R-G-R-G-L
Fragment A ’NH
; Oou
(m) H © Ho @
H—N>%LE-G—T—F~T—S»D-V~S-S~Y-L~E-G—Q-A—A--N \)l— E-F-I-A-W-L-V-R-G-R-G-L
Fragment C ’NH
; Ou
(n) H @
H-8-E-G-T-F-T-8-D-V-8-8-Y-L-E-G-Q-A-A —N \)J_ E-F-l-A-W-l -V-R-G-R-G-L
Fragment C "’NH
; Ou
(o) H © H ©
H—N%—E-G-T-F-T-S-D—V—S-S~Y-L-E~G—Q—A—A—N \/U-—E~F-1-A-W-L~V~R-G-R—G-i
Fragment C ,NH
; Ou
(P H © H ‘f"
H—N%»E-G—T—F-T-S—D—V-S—S-Y-L—E'G-Q-A-A-—N \/L E-F-I-A-W-L-V-R-G-R-G-L
Fragment D ’NH
; Ou
(@ H O H ©
H—-N%L-E-G-?-F-T-S-D-V-S-Sw‘f‘aL-E-G‘Q-Anﬁ\—N \)—E-F-t-A-ww-R-G-R-G-L
NH

Fragment E ¢
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(r) H @ H O
H~N><—LE-G-T-F-T-S-D-V-S-S-Y-L-E-G—Q-A-A—N \)——E-F—!-A—WL-V—R-G—R-G-L

t

NH

Fragment F
dans lequel DSer est un résidu sérine ayant une configuration D
et DLeu est un résidu leucine ayant une configuration D ;
dans lequel Ser (OMe) est un résidu sérine ayant la structure

OMe

TNH
O

3

dans lequel le fragment A a la structure
H

O
o} NM¢/x xNN/O\Jﬂx AP~
0 ﬁ o/\of‘

T OUNH
© OJ\/\/\/\/\/\/\/\/\WOH

Q

HO

dans lequel le fragment B a la structure

{30%{0H

PN PP P
r{/\/\g)

dans lequel le fragment C a la structure

H 8]
© N\«/\v/\N)LN/“\/O\/’\Q’\T(%
H H o

Y
© (:,ffK/\/\/\/\/\/\/\/\r(0H

O

HO

dans lequel le fragment D a la structure
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5
H O
o N7<LL@/\/O\/\O/\HA
H 0
Hom,, NH
© OWMWOH
Q

dans lequel le fragment E a la structure

H HoH 7
o NWNTNWO/‘WO\/‘K}
0
HO

T

O
OM\ANV\A/YOH

6]

dans lequel le fragment F a la structure
H

H 0
NN O
O LN 0

HO

N UNH

© OWMMOH

Q

Revendication 2. Polypeptide selon la revendication 1, dans

lequel le polypeptide comprend la séquence d’acides aminés

H O H ©
H-N)%LE»G‘T«%?&D~V~S~SNQL~E~G“Q~A%—N \/”«E‘»FMLMW“L»V»R@«%G«L

~NH

Fragment A

10 dans lequel le fragment A a la structure
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6
H

e}
O N\‘/\O/\\/O\)kN/\/O\/\QY
H o

Revendication 3. Polypeptide selon la revendication 1, dans

lequel le polypeptide comprend la séquence d’acides aminés

o)
H-Ser(OMe)-E-G-T-F-T-8-D-V-S-8-Y-L-E-G-Q-A-A mg\)L E-F-l-A-W-L-V-R-G-R-G-L

NH

Fragment A =

5
dans lequel Ser (OMe) est un résidu sérine ayant la structure
OMe
*\NH *
© ; et
dans lequel le fragment A a la structure
H O
° N\wf\of\\/O\/ﬂ\N/“\/O\/”\Q/\“/%
H 0
Homny NH
© O)\/\/\N\/\/\/\/\rrOH
O
10

Revendication 4. Polypeptide selon la revendication 1, dans

lequel le polypeptide comprend la séquence d’acides aminés
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H ©Q y ©
H—N%LQ-E-G-T-F-T-S-D-v-s-s—Y-L—E-G-&A—A-N \)LE-F-l-A-WL-v-R-G-RG-L

t

NH

Fragment A «

dans lequel le fragment A a la structure

H Q
o N\/\O/\/O\/Lka\/O\/\O/\ﬂ)‘
H o

HC NH

Q‘ OW\MOH

e}

5 Revendication 5. Polypeptide selon la revendication 1, dans

lequel le polypeptide comprend la séquence d’acides aminés

H O
H-N

O
H
%LE-G-T-F-T‘-E-D—V—S—S-Y-L-E-G—C}-A-A =N \)L——- E-F-l-A-W-L-V-R-G-R-G-(DlLeu)

MNH

Fragment A *

dans lequel DLeu est un résidu leucine ayant une configuration
D ; et

10 dans lequel le fragment A a la structure

H 0
QYNWQ%Q\)LNWGWQ/\T}/X
H rfy
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8

Revendication 6. Polypeptide selon la revendication 1, dans

lequel le polypeptide comprend la séquence d’acides aminés

O
H-S-E-G-T-F-T-85-D-V-8-8-Y-L-E-G-Q-A-A —N \)L. E-F-l-A-W-L-V-R-G-R-G-L

HEdn e

MH

Fragment A

dans lequel le fragment A a la structure

O;:V,?‘i m;@wo\)kmw Gmg
I H

Revendication 7. Polypeptide selon la revendication 1, dans

lequel le polypeptide comprend la séquence d’acides aminés

O
H
H-A-E-G-T-F-T-8-D-V-8-S-Y-L-E-G-Q-A-A—-N \)1-— E-F-l-A-W-L-V-R-G-R-G-L

-
-

NH

Fragment B

10 dans lequel le fragment B a la structure

o OnOH
/\/\/\/\/\/\/\)J\NW
H

O
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Revendication 8. Polypeptide selon la revendication 1, dans

lequel le polypeptide comprend la séquence d’acides aminés

H © H ©
HMN%Lg-s-r-sxr-s-s:)-vﬁ-s-v-t.--&-ca-a-a-amw \}— E-F-l-A-W-L-V-R-G-R-G-L

NH

Fragment B *

dans lequel le fragment B a la structure

o Q%XQH

N/\_A(}

H o

Revendication 9. Polypeptide selon la revendication 1, dans
lequel le polypeptide comprend la séquence d’acides aminés
H—N%— E-G-T-F-T-5-D-V-5-8-Y-L-E-G-Q-A-A—N \)L E-F-1-A-W-L-V-R-G-R-G-|

NH

Fragment A =~

10 Dans laquelle le fragment A a la structure suivante

H
D}\TANW x\,@\/m. wD\f\D/\r\)s

HQT. NH

DO.
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Revendication 10. Polypeptide selon la revendication 1, dans

lequel le polypeptide comprend la séquence d’acides aminés

H v
H-(DSer(OMe))-E-G-T-F-T-8-D-V-5-8-Y-L-E-G-Q-A-A—N \)— E-F-l-A-W-L-V-R-G-R-G-L

NH

Fragment A *

Dans lequel DSer est un résidu sérine ayant une configuration D
et DLeu est un résidu leucine ayant une configuration D ;

dans lequel Ser (OMe) est un résidu sérine ayant la structure

; et
Dans laquelle le fragment A a la structure suivante

H 2 ,
GVNWDMDAN%@%O/\K\
o

[f H
HO

Revendication 11. Polypeptide selon la revendication 1, dans

lequel le polypeptide comprend la séquence d’acides aminés



MA 59093B1

11

O
H
H-(DSer)-E-G-T-F-T-5-D-V-5-5-Y-L-E-G-Q-A-A—N \)1— E-F-l-A-W-L-V-R-G-R-G-L

-

NH

Fragment A o

*

Dans lequel DSer est un résidu sérine ayant une configuration D ;
et

Dans laquelle le fragment A a la structure suivante

Revendication 12. Polypeptide selon la revendication 1, dans

lequel le polypeptide comprend la séquence d’acides aminés

H © H O
H-N%L—QQE*&&T«F’Jﬂ3«&%&«3&‘:’@&»&*&@«%&—N \/U~ E-F-l-A-W-L-V-R-G-R-G-(DLeu)

NH

Fragment A -

10 Dans lequel DSer est un résidu leucine ayant une configuration
D, et

Dans laquelle le fragment A a la structure suivante
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y o
O%fm\wfkgfxmfﬂxfﬁ\mf“mfgxwfngww(%

Revendication 13. Polypeptide selon la revendication 1, dans

lequel le polypeptide comprend la séquence d’acides aminés

O
H
H-A-E-G-T-F-T-8-D-V-8-8-Y-L-E-G-Q-A-A —N \)l_ E-F-l-A-W-L-V-R-G-R-G-L

NH

Fragment A #"

Dans laquelle le fragment A a la structure suivante

H O
m‘%,wwaﬁvmvkﬁwa% O/f

:

YN
O 0P~

HO

Revendication 14. Polypeptide selon la revendication 1, dans

10 lequel le polypeptide comprend la ségquence d’acides aminés
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H O

(o}
H
HW'N%JR E-G-T-F-T-8-D-V-5-5-Y-L-E-G-Q-A-A—N \)— E-F-l-A-W-L-V-R-G-R-G-L

p

Fragment ¢ #

Dans lequel le fragment C a la structure :

5 Revendication 15. Polypeptide selon la revendication 1, dans

lequel le polypeptide comprend la séquence d’acides aminés

H
H-3-E-G-T-F-T-3-D-V-3-S-Y-L-E-G-Q-A-A —N \)I~ E-F-I-A-W-L-V-R-G-R-G-L

NH

Fragment C 7%

Dans lequel le fragment C a la structure :

H O
A e
HO. .
TOTMH
1

o?
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Revendication 16. Polypeptide selon la revendication 1, dans

lequel le polypeptide comprend la séquence d’acides aminés

H © H ©
HMN%LE-G-T-F-T’-s-E}-V-S—s-‘f-L-E-G-&A-A»-N \)- E-F-l-A-W-L-V-R-G-R-G-|

ANH

Fragment C

Dans lequel le fragment C a la structure

] C

G ’rMm%xﬁxwfﬁ%'fM\ s N |

Revendication 17. Polypeptide selon la revendication 1, dans

lequel le polypeptide comprend la séquence d’acides aminés

H © H ©
HWN%'-E-@-T-F-T-S-D-V-ﬁ-&-“f—L-E-G-Q—A-AMN \/L E-F-1-A-W-L-V-R-G-R-G-L

NH

Fragment D “

Dans lequel le fragment D a la structure
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H ©
Oy N?&%Lyfx\fmhwfkmjmér%
Ol 5
HG\H-“' "MH

Revendication 18. Polypeptide selon la revendication 1, dans

lequel le polypeptide comprend la séquence d’acides aminés

H @ H ©
P*%M%LE»G-T»F»T»S»Q-%S»S-%b&»@«&%&—w \)—— E-F-1-A-W-L-V-R-G-R-G-L

NH

Fragment E

Dans lequel le fragment E a la structure

H H H O

» |
O :N\wf“afmW(Naxfng\axoxxjki
0

Revendication 19. Polypeptide selon la revendication 1, dans

10 lequel le polypeptide comprend la ségquence d’acides aminés
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H| %L E-G-T-F-T-§-D-V-§-S-Y-L-E-G-Q-A-A—N \}v E-F-l-A-W-L-V-R-G-R-G-L

NH

Fragment F

Dans lequel le fragment F a la structure

O

H
N e C}\)H
\ér wc}m

oy

H'iii,mTI Eﬁ

5 Revendication 20. Polypeptide selon 1’une quelcongque des
revendications précédentes, destiné a étre utilisé dans le

traitement du diabeéete.

Revendication 21. Polypeptide selon 1’une gquelconque des
10 revendications 1 a 19, destiné a étre utilisé dans le traitement

de 1’obésité
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