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Noyau cellulaire



LE NOYAU

- 1¢ organite identifie (1830) . y
- Le plus visible des organites iAo g
des cellules animales et L
végétales. e
- Globule trés réfringent, au G
microscope optique. . . 4 ,
- Facilement coloré par les ~ mmne < 2

nucléoplas

Granules du

techniques d’histologie ol [
= Complexdu \ ‘
classiques. \ S

Le noyau eucaryote



1. Caracteéristigues

- Taille: variable, 5 a 20 um de diam

- Forme: spherique, lenticulaire, plurilobée (globule blanc)
ou tres allongée (spermatozoide, cellules musculaires
lisses)

- Nombre:1 seul, sauf exceptions: cellule du foie, cartilage
(2) ou hematies (absent)

- Volume: occupe 10% en moyenne du volume cellulaire
total.



2. Fonctions

- Controle toutes les activités cellulaires

- Contient I’1information génétique sous forme
de longues molécules d’ADN

- Dirige la synthese d’ARN

- Renferme toutes les instructions génétiques
nécessaires a la production des proteines



3. Organisation génerale

Les élements les plus caractéristiques du noyau
Interphasique sont:

- enveloppe nucléaire
- nucléoplasme

- nucléoles

- chromatine




3.1. Enveloppe nucleaire

3.1.1. Caractéristiques

- Double mb (70% protéeines et 30% lipides) séparée par un
espace perinucléaire de nature proteique et de 20-50 nm

d’épaisseur. he
v Mb nucléaire externe, R

recouverte de ribosomes et en continuité | e
directe avec les mb du RER 7~
<D

v Mb nucléaire interne, *
recouverte d’une couche protéique s i
fibreuse: la lamina.

- Présence de discontinuités: pores nucleaires, de nature
proteigue et ribonucléique.




3.1.2. Roles

Etant une region specialisee du RE, ses mb vont remplir les
mémes fonctions que celles de cet organite:

- Elongation et désaturation des acides gras

- Biosynthese des phospholipides et du cholestérol
- Glycosylations des lipides et des protéines

- Deétoxication

voir chapitre « Reticulum Endoplasmique »



3.2. Pores nucléaires
3.2.1 Caractéristiques

&) Complexe du pore

Nucléoplasme
= : 3 71 membrane
- Structure mettant en e P e L

communication le cytoplasme et L(
le nucléoplasme.

- Chaque pore se trouve Inclus
- ribosome
dans une structure volumineuse:

le complexe du pore. Gnal, 3]

) DAL 71
Annulu AN
Y AN
=g '—] /. i 1 |
| |




Complexe formé par 8 structures: bras ou
colonnes, régulierement espacées et disposees
radialement a partir d’un anneau interne.

= symetrie d’ordre 8




3.2.2. Roles
- Régularisent les échanges nucléocytoplasmiques.
- Permettent un passage s¢lectif d’1ons et de molecules:
v les molécules transportées du cytoplasme vers le
noyau sont:

+ les prot de formation de la chromatine

+ les prot de formation de la lamina

+ les prot qui régulent 1’activite de reéplication et de

transcription de I’ADN.

v les molécules synthétisées dans le noyau et exportées
vers le cytoplasme sont: les ARN.




3.3. Lamina

3.3.1. Caractéristiques

- Couche proteiqgue (10 a 20 nm
d’épaisseur) constituee de filaments
Intermédiaires assembles a partir de 3
proteines: lamines nucleaires A,B,C.

- Située entre la mb nucléaire interne
et les masses de chromatine
péripherigues.

- Interrompue dans la region des pores
pour permettre le passage des
macromolécules entrant et sortant du
noyau.

chromatine



3.3.2. Roles

- Donne au noyau sa forme.

- Assure le lien entre la mb nucléaire et la
chromatine

- Rend I’enveloppe nucleaire rigide et plus
resistante.

- Joue un role dans la disparition et la reconstitution
de la mb nucléaire lors de la division cellulaire.



3.4. Nucleoplasme
3.4.1. Caracteristigues

- Matrice gelatineuse contenant:

v/ des ions, des protéines, des enzymes et des
nucléotides.

v des nucléoles.
v de la chromatine.



3.4.2. Roles
Assure la continuité entre les divers constituants du noyau.

Ses protéines fibreuses jouent un role dans le transport de
I’ARN vers la surface de la mb nucleaire.

Joue un role important dans la transcription de I’ADN en
ARN.

Lors de la division cellulaire, il donne naissance a des
structures fibreuses qui constituent une partie du fuseau de
division.



3.5. Nucléoles

3.5.1. Caracteristiques

- Structures denses, bien
Individualisées et de forme
sphérique.

- Existent en nombre défini &% 4, -
dans les noyaux interphasiques %2 ¢
et prophasiques de tous les (R,
organismes Supeérieurs.

— Cheomatine péeinucidalaica

— Membrane nisiéalre



3.5.2. Ultrastructure
Au ME, on distingue 3 régions:

- Centre fibrillaire, constitué de chromatine diffuse: correspond aux
organisateurs nucléolaires (segments d’ADN qui expriment les génes
sous forme d’ARNr)

- Zone d’aspect fibrillaire dense, contenant de I’ADN et une grande
quantité d’ARN. C’est la partie active du nucleole.

- Zone granulaire riche en ARN et en prot. C’est la zone de stockage

des pre-ribosomes.
. Composant ,Afvibn{loir‘e dense ] ! 2

ehtres

= finri laires



- Chaque région du nucléole présente une structure
différente et donc une fonction différente

constituant granulare

granude de 1S mm

constituant Gibnllaire dense

gene en cours de transcrption

Hétérochromatine
nucléoassociée oines nom ranscrits

centre fiballasre



3.5.3. Fonctions

- Lieu de synthese de 1I’ARNr, qui sera
assemblé avec les prot ribosomales
cytoplasmiques pour former les sous-unités des
ribosomes.

- Les nucléoles correspondent sur les
chromosomes en division a des constrictions
secondaires.



Comment se fait la synthese des pre-ribosomes ?

boucle de I'organisation
nucléolaire (ADN)

- Synthese des protéines

TRANSCRIPTION

ribosomales (PR)dans
le cytoplasme
- Importation des PR dans
le noyau
- Passage des PR dans
e nucléole ()

ARN 5,85
155 5S | ARNr
285




- Formation d’une boucle d’ADN
qui porte les genes codant e )
pour I’ARNTr: «organisateur o
nucléolaire (NOR) ».
- Synthese du précurseur de
I’ ARNr 45S.

- Formation d’une proteine ~

CYTOPLASI\;‘tE 503 ;;;;;; @
constituée de RNP T @>
(ribonucléo

bou F de I'or g isatio
ucléolai EADN}
.'-,,‘ 9 e d"ARNr

proteines). e

= 58 ]ARNF
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40S 60S
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- Synthese de ’ARN 35S
hors du nucléole

- Entrée de I’ARN 58S dans
le nucléole et incorporation
dans la grosse sous-unite

- Formation de la grosse
sous-unité non mature

boucle de I'arganisation
nucléolaire (ADN)

™, géne d'ARNr A
B e x|
TRANSCRIPTION l .
précurseur de
NN ARN 45

-

fabriquées
dans le

cytoplasme i
et des protéines

impliquées dans
la maturation
grosse

-
. E-%
50US-unité
. Ane
g petite m
Sous-unité

=

ARNr 5S
fabriqué
en dehors
du nucléole

NUCLEOLE

grosse sous-unité

NOYAU non mature

CYTOPLASME

LE TRANSPORT

ET LACTIVATION
PRODUISENT DES RIBOSOME

FONCJIONNELS

5,8S
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boucle de I'organisation
nucléolaire (ADN)
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- Le nucléole subit des changements au cours du
cycle de division: il disparait lors de la mitose et se
reforme a la fin de la telophase.

- Lors de la prophase, la disparition progressive du
ou des nucléoles s’explique par I’arrét du
fonctionnement des genes des organisateurs
nucleolaires (O.N). Lors de la télophase, les
nucleoles réapparaissent et redeviennent
fonctionnels.



3.6. Chromatine et chromosomes

3.6.1. Chromatine
Forme sous laquelle apparait le o S—
materiel génetique quand la
cellule n’est pas en division: 7= dlss S=ter
enchevétrement de filaments {88 o L~
qui est la forme la plus S ¥FER F00 o
décondensée des chromosomes.  © &4 o0 #5  (ériphériue)
= 2 formes:
+ euchromatine

+ hétérochromatine

(centrale)




- Heétérochromatine: dense, tres
opaque aux e. Situee contre
I’enveloppe nucléaire et en amas
Isolés au centre du noyau.

- Euchromatine: diffuse, claire et
dispersee. Constituée de fines fibres
associees a I’hétérochromatine.




» Composition chimique:
- Assemblage d’ADN et de prot.
- 2 classes principales de prot:

 histones
» prot non histones ( PNH)

Se lient toutes les deux a I’ADN, ce sont des
proteines de liaison



d L’ADN

- Grosse molecule qui transporte les
Informations pour la synthese des
protéines.

- Support de I’information génétique et
de sa transmission au cours des
generations.

- Forme de 2 brins de nucléotides
enroulés en double hélice (ADN
bicaténaire).

Le modeéle Watson-Crick de 'ADN



- Chacun des brins est constitué d’un
enchainement de bases puriques
(adénine A; guanine G) et
pyrimidiques (cytosine C; Thymine
T).

- L’appariement des 2 brins se fait
par les bases azotées
complémentaires (A T) et (G C)
reliées entre elles par de faibles
liaisons hydrogenes.

Le modeéle Watson-Crick de ’ADN



- A I'intérieur d’un brin d’ADN, les bases sont reliées entre elles par
des sucres: les desoxyriboses et par des acides phosphoriques formant
un nucléotide.

- Il existe 4 types de nucléotides définis par la nature de leur bases
azotees.

- Base + sucre + phosphate= nucléotide ""3"-’3\"'}0
- Base + sucre = nucléoside !
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1 Les proteines
Les Histones

Il existe 5 types d’histones(H1, H2A, H2B, H3, H4)
ayant les propriétes suivantes:
- Petite masse moléculaire ( MM de 11 a 24 kDa)

- Grande richesse en acides amines basiques (Lysine et
Arginine) chargés + permettant aux histones de se lier
fortement a I’ADN qui possede une forte charge négative.

- Grande conservation evolutive (sauf pour H1).

- Ces 5 types d’histones se répartissent en 2 groupes:



Ces 5 types d’histones se répartissent en 2 groupes:
Groupe 1: comprend 4 histones H2A, H2B, H3 et H4.
- Petites protéines (102 a 135 ac.am).

- Se complexent entre elles et avec I’ADN pour constituer
des unités structurales répétitives et régulieres: les
nucleosomes.

Groupe 2: comprend ’histone H1
- C’est la plus grosse (220 ac.am).

- Responsable de I’empilement des nucléosomes dans la
fibre épaisse de 30 nm.

- Permet la fixation de ’ADN au noyau nucléosomique



|es protéines non-histones

- Tres diverses et peu representees (1000 fois moins que
chague histone).

- Appelées parfois proteines acides.

- Jouent un role dans 1’expression des genes ainsi que
dans la réplication.



3.6.2. Chromosomes

- Support physigue des genes, g \J .,g
constitués surtout d’ADN et de . ot
7 = ”/)
proteines.

- Existent dans les cellules de
tous les étres vivants, en
nombre caracteristique a chaque . A
especes, ex: 46 chez ’homme XK “ it 3?* A

- Forme de batonnet dans la gy 3 3 1 62& TR
plupart des Ce”u'es et I\ | hl X% KR M Ixx xx‘
circulaires chez les bactéries. T A TR

r 2 n
0 AA

Caryotype humain




a- Organisation du chromosome

- La compréhension de I’organisation des chrom
nécessite de résoudre le probleme posé par
le logement d’une grande longueur d’ADN dans une
structure tres petite.

Ex: la longueur totale de la double hélice d’une cell
humaine est de 1,90m. Par ailleurs, la longueur totale
des chrom meétaphasiques est de 220um. Donc pour
étre contenu dans les chrom, I’ADN doit étre
condense.



Fibre nucléosomique

- Le chrom est organise a partir
d’une fibre formée par une moléc
unique d’ADN associée a des prot
histones. C’est la structure
primaire du chrom.

- Au ME, cette fibre se présente
sous I’aspect d’un collier de perles
relices entre elles par un fin
filament d’ ADN.

- Cette unité structurale qui se
répete le long de la fibre est
appelée: nucléosome d’ou le nom
de fibre nucléosomique.
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Structure caractéristique en collier
de perles montrant les nucléosomes




- Le nucleosome est forme de 2
régions: 1 noyau nucléosomique
encadré par des liens
Internucléosomiques.

- Le noyau nucléosomique est
formé de 4 paires d’histones:
(H2A)x2, (H2B)x2, (H3)x2 et
(H4)x2 appelé octamere et
d’ADN qui est enroule 2 fois
autour de cet octamere.

- Les liens internucleosomiques
sont constitués d’ADN associé a
I’histone H1

Double hélice @ Georges Dalisi Histone H1

MNoyau formé par 8 molécules d'histones
(soit4 paires) : H2A, H2B, H3 et H4

Détail d’'un nucléosome




Nucléofilament

La formation de ce filament cylindriqgue de 10 nm induit un
raccourcissement de la fibre nucléosomique d’un facteur 7

= 1¢" degré de condensation

Fibre chromatinienne ou chromosomigque
Consiste en un enroulement du nucléofilament en une fibre
epaisse de 30 nm appelée fibre chromatinienne a I’interphase
ou fibre chromosomique en debut de prophase, donc
nouveau facteur d’ordre 7
=> 2¢me degré de condensation




- Au MEB, la surface de cette fibre
chromatinienne  apparait couverte de
boucles, les microconvules: formations
provenant du repliement du nucleofilament
avec un facteur de condensation de cette
fibre d’ordre 10

=> 3¢me degré de condensation

- Enfin, au cours de la prophase ces
microconvules vont a leur tour s’enrouler
autour d’une colonne axiale formeée de
protéines non-histones

= 4eme degré de condensation
d’ordre 20

Total des condensations:
X 7x10x20=9800

Axe prqtéique

Nucléofilament ‘
de 30 nm g

Nucleofilament
de 11 nm

Microconvules

Organisation d'un chromosome par
reploiement du nucléofilament en microconvules.



) Niveaux d’empaquetage de ’'ADN Schéma montrant comment
I’ADN est « empaqueté » dans un chromosome en métaphase.

Chromosome en métaphase

n- ffﬁ’uﬂf‘fsfs’ffa"lfo-f'l'ﬂﬂﬁf‘f"-ffsfwmip

Chromatine condensée
(hétérochromatine) ﬁ
L. : e 5@,‘\ = ﬁﬁ

Section relachée de chromatine
montrant des structures en boucles

70_2:1.111

@14
o

(I (L
A, %‘\ o J‘\’ o
B Ry h

Fibres de chromatine de
nucléosomes compatcs

Xx7x10x20=9800

D

Enroulement des
Microconvules

X 20
Microconvules

X 10

Fibre chromatinienne

X7

Nucléofilament

X7

Fibre nucléosomique



b- Chromosome metaphasique

-Le degre de condensation et la visibilite max
des chrom sont atteints a la métaphase: il est
constitué de 2 chromatides identiques liées au
niveau du centromere.

-Les criteres morphologiques sont: le centromere
ou constriction primaire, les constrictions
secondaires et le télomere.



Centromere ou constriction primaire

télomere

- Region eétrangléee du chrom. ou
les 2 chromatides sont reliées entre
elles.

- Chague chromatide porte UN o S50 2080  ©m=m
centre organisateur de P O\ GRG wnsomon

microtubules: le kinétochore qui ==
joue un role dans les mouvements PGy
des chrom. lors de la division.

- Les bras du chrom sont situes de .
part et d’autre de ce centromere. secondaire

microtubules
kinétochoriens

chromosome métaphasique
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Selon la position du centromere: 3 types de chrom:

*Les chrom. acrocentriques: le centromere divise le
chrom. en 2 bras inégaux. ()

e Les chrom. métacentriques: le centromere divise le
chrom. en 2 bras égaux. O

* Les chrom. telocentriques: le centromere est en
position terminale. O



Constrictions secondaires

- Correspondent a I’emplacement
d’un nucléole en  période
Interphasique, 1l  s’agit de
I’organisateur  nucleolaire  qui
contient les genes ribosomiques.

- On trouve aussi d’autres
constrictions secondaires
renfermant des ADN satellites:
séquence d’ADN en général tres
courtes et fortement répétees.

ils—télomére

bras

du chromosome
constriction
primaire _~ kinétochore

"-.‘5@4' A
AN otk :
f;:’ia;i ) microtubules _
e ?w’.\m% kinétochoriens
EONEL ia
SR K
SUl R
PR ( i
o {iyoy oy
constriction 0
secondaire ,'ﬁ't“ fon,
s NS NS
A ME‘
2’;5‘1&! ww?ﬁg‘; télomere
r'zj’ é?}.w
Wh ZREN

chromosome métaphasique



Télomeres

- Sequences d’ADN particulieres situées aux extremites des
chrom.

- Composés de nb repetitions d’une courte sequence qui
contient un ensemble de nucléotides G voisins.

ex: chez ’homme: GGGTTA

- ROle de stabilisation et de protection des extrémités
chromosomiques empéchant les chrom de fusionner entre
eux.



- Dans les cellules normales, a chaque division, la
longueur du télomere diminue. Lorsqu’il devient tres
court, la cellule ralentit sa croissance, cesse de se
diviser et finit par mourir.

- Dans certaines cellules, 1l existe une enzyme: la
télomérase capable d’ajouter a chaque cycle de
division la séquence mangquante de 1’ADN
télomérique. Ces cellules se divisent de facon
Indéfinie: cell immortelles.

Ex: cellules de la lignée germinale chez les animaux
et les cell cancéreuses



LA SYNTHESE DES PROTEINES

OBJECTIF : Expliguer les différentes étapes
menant du gene a la protéine.



1- Introduction

Synthese proteigue: processus qui se fait en 2 étapes.
La transcription:

L’information portée par ’ADN du noyau est copiée sous
forme d’ARNm.

La traduction:
L’information portee par I’ARNmM est traduite en une séquence
précise d’acides aminés (AA) pour constituer une proteine.

Ces 2 etapes nécessitent la presence d’ADN, ARN (ARNmMm,
ARNr, ARNt), ribosome, ARN polymérase a ADN
déependante, facteurs de transcription...



2- Structure de PARN

- L’ARN est une molécule a simple brin et linéaire formée de
nucléotides comme 1’ADN mais avec deux différences
principales:

- Sucre = ribose

- L’uracile (U) au lieu de la thymine (T).

I—IDC\I—I}O )
1
N, 3
| . ,
OH OH 1
RIBOSE racils

rH




3- Importance des ARN dans la synthese proteique
3 types d’ARN jouent des roles differents dans la synthese
protéique.
3-1 ARNm (ARN messager)
- Molécule en forme de ruban.
- Comporte plusieurs centaines de nucléotides.
- Transcrit a partir de I’ADN.
- Traduit sous forme de protéines dans le cytoplasme

- Possede une extrémité 3’et une extrémité 5° qui déterminent le sens de
lecture du brin (3’vers 5°).

Translation

— Transcription \

Replication

Reverse transcription

PROTEIN

o
— A—
———

DNA RNA



3-2 ARNt (ARN de transfert)

- Petites structures de 75 a 80 nucléotides
en forme de « feuille de trefles ».

- Les ARNt portent chacun un AA qui sera
integré dans la protéine en cours de
construction.

- Dextrémité OH,. = bras accepteur: site de
fixation pour un AA. Elle se termine par
CCA pour tous les ARNt, I’AA eétant attache
au nucléotide A de cette sequence.

- Les ARNt se fixent sur ’ARNm a un
codon (succession de 3 bases, spécifigues
de I’AA), grace a leur anticodon.

= base consfante

|

AMINOACYLtFNA

STNTHETASE

roconOrpog]
w

=]

9] E a.
5 &

S )
A GAG AT, T
T_[1 Je

FIBOSOME
(site A)




- Chaque ARNTt a son propre anticodon

: . = base constante E =t
lui permettant de s’associer avec e AIminé
un codon unigue par appariement — §
complémentaire des bases. —

— 55

W GAGAC

- Cette fixation se fait par
I’intermédiaire des ribosomes Bowck Dipdroaridie Y e
qui « lisent » I’ARNm et produisent =
les protéines. N }

AMNOACY LtENA

e i . RIBOSOME
SYNTHETASE Boucle Anticodon (site A)

- 30 a 40 ARNIt # chez les Procaryotes i
50 ARNt # chez les Eucaryotes

CODON (AFNm)



3-3 ARNr (ARN ribosomaux)
- Principaux constituants des ribosomes.

- Jouent un role dans la reconnaissance de I’ARNm au moment de
la traduction de la protéine.

-Des molecules d’ARN de # tailles participent a la structure d’un
ribosome.

60S
subunit

= 23S RNA =~ 285 RNA

30S 16S RNA 40S 18S RNA
subunit o~

PROCARYOTES EUCARYOTES
Grande sous-unité (50S) ARNr 23S (60S) ARNr 28S
ARNTr 5S ARNTr 5,8S

ARNTr 5S

Petite sous-unité (30S) ARNr 16S (40S) ARNr 18S



4- Transcription

- Transfert d’une information contenue dans la molécule
d’ ADN a une molécule d’ARNm.

- Nécessite une enzyme specifique: I’ ARN polymérase a
ADN dépendant ou polymérase.

- L’ARN synthétisé: complementaire du brin d’ADN
matrice et identique au brin codant ( brin non transcrit) a
I’exception de la thymine qui est remplacée par 1’uracyle.

- L’association des ribonucleotides se fait par 2 ou 3 liaisons
H, entre bases complementaires.



- La transcription commence en un point précis de I’ADN: site
d’initiation et se termine en un point également precis: site de
terminaison; I’espace entre les 2 constitue: une unite de
transcription.
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initiation &longation terminaison

ADNT,} = =

-1 1
amont|awal
UNMITE DE TRANMSCRIPTION

5P 3°0H

}‘ region codante -‘
TRERRADUCTION

ARMmM




Sens de progression de ' ARN-polymérase

Réassociation des Dissociation des
deux brins d' ADN deux brins d' ADN

ARN-polymérase

dépendante de I' ADN
[TTTTT1 3?§>‘ ﬁffff

. < > .
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¥ 5
K >
,
Cx brin matrice
TTTTY g D matrics
ARN en cours la polymerase
de syntheése

Hybride ADN-ARN
(local et transitoire)




I1 existe 4 types de nucléotides différents de I’ADN par leur sucre

(ribose au lieu du désoxyribose) et par I’uracile au lieu de la thymine.
L_es associations formées sont les suivantes:

ADN ARN

Adénine Uracyle
Thymine Adénine
Cytosine Guanine
Guanine Cytosine

ARN messager
en formation

. ® ¢f"§

RGN
BRanpoesprenps st |
— :
A f.’.

nucléotides précurseur: o

chaine transcrite

auverture de la
maléclle dADN

fermeture de la
molécule d'ADN



4-1. La transcription chez les procaryotes

- S’effectue dans le cytoplasme.
- Nécessite 1 seule enzyme: I’ARN polymérase

- La polymeérase et le facteur sigma se fixent au niveau
d’une séquence de nucléotides particuliere appelee:
séquence d’initiation ou promoteur placee juste avant le
debut du gene (entre -35 et -10).




- Le promoteur est constitué de courtes sequences
appelées: séquences consensus.

- En -10 du site d’initiation, on trouve: la TATA box ou
boite de Pribnow « TATAAT ».

- En -35 du site d’initiation, on trouve: « TTGACA ».

| 17 pb 1 I
- v —_
5'iii i, A|TTGACA TG AC|ITATATT | CT ........ AG ........ 3
T AACTGOGT | AC o, TG ATATAA| GA L. TC L 5'
boite boite
aACAY TTATAY
ou de Pribnow
deébut de la
> transcription

Sens de déplacement de
I'ARN polymérase



- La séquence d’initiation ou promoteur indique:

- le début du gene a transcrire en ARNm (le point ou la
polymérase doit se fixer sur I’ADN).

- le brin qui doit étre transcrit et le sens de la transcription.

- La transcription se fait en 3 étapes: 1’initiation, 1’¢longation et la
terminaison.

ARN polymérase

fin

v v 2

_ — ADN
promoteur site de terminaison

brin transcrit

Début de synthése de I'ARN

e =
ARN =y
\\\‘3’4& S
v y n.\ v
N i
)
ARN \
Q‘.'g.‘,_, - S - 2 /:,'; Y
e &
a®
v v



4-1-1. Initiation

- La polymeérase et le facteur protéique sigma se fixent au niveau du
promoteur = séquence d’initiation placée juste avant le début du gene entre -
35 et -10 et reconnue par le facteur sigma.

- La polymérase déroule I’ADN autour du site d’initiation et commence la
polymeérisation.

- 1 seul brin d’ADN est transcrit, il est lu de 3’ en 5°.

(A

site gene

art i
i 1
= v ——r) 3! DMA
3! Fa—=1 S'J
L1 L1
promoter \ ter t
’ template strand
RMNA polymerase RMNA SYNTHESIS
BEGINS
|
s > — .
3 e o 5
% sigma factor
S' wmpy | growing RMNA strand
5! v _v 3!
3 vEaa =0
TERMINATION AND RELEASE OF
POLYMERASE AND COMPLETED
RMNA CHAIN /
3l
=1 -
f sigma factor
rebinds
o v v
=l Eo—

® 0l

999999999999999999999



4-1-2. Elongation
- Le facteur sigma quitte le complexe.

- La polymeérase se déplace tout en déroulant I’ADN et en
allongeant I’ARN synthétise de 5° vers 3°.

- Apres le passage de la polymeérase, la double hélice d’ADN se
reconstitue.

Facteur
(Aa) i
Sl start stop
site gene site
S k4 . —v =
= — S'J DMNA
L 1 - L1
promoter terminato
template strand
RMA polymerase RMA SYNTHESIS
BEGINS +
h A v
=U | E— =
= - . =
k sigma factor
=1 + growing RMNA strand
=) — J =
3 e =1
TERMINATION AND RELEASE OF
POLYMERASE AMD COMPLETED
RMA CHAIN ‘)
3l
=i — - :
] sigma factor
g rebinds
- v h
= Eo—

8

IIIIIIIIIIIIIIIIIIIII



4-1-3. Terminaison

- Un facteur protéique spécifigue « rho » est nécessaire pour
terminer le processus.

- La molécule d’ARN est libérée.
- La polymeérase se détache de I’ ADN.

(A)
start stop
site gene ite
=1 b4 : —‘r 3
3 — 2, | ona
L1 E 1
promoter terminator
: template strand
RMNA polymerase RMN& SYNTHESIS
BEGINS
=N b/ —v 3
3 ! "1 S
l;-- sigma factor
Sy + growing RMA strand
=N .4 -v 3
Sl p=== =F
TERMINATION AMND RELEASE OF
POLYMERASE AMND COMPLETED
RMN& CHAIN ‘)
3!
S! ‘:f:
& sigma factor
P rebinds
o v v
& ‘o—

8 0
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4-2. La transcription chez les eucaryotes
- S’effectue dans le noyau.

- Met en jeu I’ARN polymeérase et plusieurs facteurs
proteigues.

- Se fait en 3 étapes: initiation, elongation, terminaison.
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aASTA N paP Acide aminé
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. synthés ),

/ Traductlon
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4-2-1. L’initiation

* Un complexe protéique formé d’ARN polymérase II et de TFII
(facteurs de transcription Il) est necessaire pour démarrer la
transcription.
» Ce complexe interagit avec des séquences déterminees: les
promoteurs ou séguences consensus.
* I’ARN polymeérase se fixe sur le promoteur constitué¢ de 3
séquences consensus:

- TATA « box » (situee vers - 30), ATAAT

- CAAT « box » (située vers -80), GGCCAATCT

- GC « box » ( situee vers -100), GGGCGG

Site de début
Signal de

de la -
Région traduction reconnaissance pour
promotrice ATG la coupure du
SILL A — transcrit primaire
CAAT TATA AATAAA
"Enhancer"” ‘ vSlt‘c de
"Silencer" Intron  Exon / polyadénylation
I I S le dé I I
. 2 = o e Site de démarrage toion adiacente 3'
Région adjacente 5' ("5' UTR") de la transcription Rt"'((.'."‘.l{‘:!l.';{t.f')u )
Régulation et de coiffe ("cap") Codon =
STOP

E. Jaspard (2011)



4-2-2. L’¢élongation
- La progression de la polymérase impligue une ouverture de
1’ ADN appelée: boucle de transcription.

- Pendant I’ouverture 1l y a synthése d’un transcrit primaire ou
ARN pre-messager (prée-ARNm) qui devra subir une maturation

pour donner I’ARNm.

- Apres passage de la polymerase, il y a ré-appariement des 2
brins d’ADN.

...............



4-2-3. La terminaison

- Présence sur I’ADN d’une séquence TTATTT ou region de
terminaison.

- Arrét du processus de transcription.
- Libération du prée-ARNm.
- Détachement de la polymérase de ’ADN

Initiaticn:

R

Termimatiomn




Récapitulatif

Extrémité 5’ Extrémité 3’
ADN génomique
CAAT | | TATAA TTATTT
2
———> 6T A6 6T AG 6T AG 2 .
70P8 | |[30PB 100 PB

ARN transcrit primaire (UGA, UAA ou UAG)

Codon initiateur traduction Codon stop traduction
AP AUG

CAAT TATAA

>

""""" 70 PB 30PB 100 PB l

Signal de
polyadénylation

GU: site 5° d’ épissage ARN messager
AG: site 3' d’ épissage




5. La maturation de PARN prémessager

- Des enzymes a I’intérieur du noyau modifient le pre-ARNmM avant sa
sortie vers le cytoplasme.

- Ces modifications vont former I’ARNm prét a étre traduit.
Il y a 3 modifications:
* |a coiffe: addition d’une guanosine triphosphate a 1’extrémité
5’ du pre-ARNmM.
- Facilite le démarrage de la traduction.

- Permet la reconnaissance, par les ribosomes, de I’extrémité 5° de
I’ARNM.

* la queue polyA: ajout de plusicurs nucléotides A sur I’extrémité 3°.

-Assure la protection de I’ARNmM contre les dégradations
enzymatiques.

- Permet le transport de I’ARNmM vers le cytoplasme.




« [’épissage: processus d’excision (suppression) des introns et
de recollage des exons du pre-ARNm.

- Certaines régions du pre-ARNmMm correspondent a des séquences
non-codantes (sequences non traduites = introns).

- Ces séquences seront eliminées par le processus d’€pissage.
- Seules les séquences codantes = exons seront traduites.
- Nécessaire pour le transport de I’ARNmM au cytoplasme.

5 Exon Intron Exon Intron Exon ¥
ARN prémessager |Coiffe 5 Queue poly-A
] 0 31 104 105 146

Excision des introns
Segment et pissage des exons
codant

A
[ \

ARNm  |Coiffe & Queue poly-A
1 146

SUTR JUTR



Schéma simplifié de la transcription, I'épissage
et la traduction d'un géne

Séquence . Séquence
Brin 5 amont  Exon 1 intron1-2  Exon2 intron 2-3 Exon 3 3 aval
JAGT = — o
ARN polymerase —> Transcription
génération d'un transcrit primaire
(pre-ARN messager) a partir de I'ADN,
pre-ARN

messager

oliceosome —) Epissage
fan o e {excision des introns et assemblage des exons,
le plus souvent catalysé par un complexe

protéique, le spliceosome )

ARN messager

mature
correspondant
Ribosome —p» Traduction
Protéine | | | ]
Protéines diverse: 3 Modifications,
dont protéines chaperon acquisition des structures

secondaires et tertiaires

Protéine active



6. Traduction

- Transformation d’un message contenu dans
I’ARNm en une chaine polypeptidique (proteine).

- Se falt dans le cytoplasme, au niveau des
ribosomes, avec |’intervention des ARNt en 3
etapes: initiation, élongation, terminaison.

- Nécessite un code: le code genétique.

- Processus assez similaire chez les procaryotes et
les eucaryotes.



6-1. Le code génetique

- Systeme de correspondance entre la sequence des
nucleotides formant le gene et la sequence des AA
constituant le polypeptide.

- Comment a partir d’un alphabet a 4 lettres = 4 bases U,
C, A, G, on peut composer 20 « mots » differents qui
designent les 20 AA?



- Si 1 base correspond a 1 AA, possibilité de coder pour 41 =
4 AA, cecl est insuffisant.

- Si 2 bases correspondent a 1 AA, possibilité de coder pour
42 =16 AA, ceci est encore insuffisant.

- Si 3 bases correspondent a 1 AA, possibilité de coder pour
43=64 AA. Ceci est valable car il existe 20 AA. (3 bases =1
codon).

On aura alors 64 combinaisons donc la possibilite de coder
64 acides amines.



6-2. Caractéristiques

e code est degénéré (redondant):

1 AA peut étre codeé par plusieurs
triplets différents.

La dégeénérescence n’est pas la
meéme pour tous les AA.

e code est ponctué:

61 codons sur 64 ont une
correspondance avec un AA dont
AUG=methionine qui sert de codon
Initiateur.

Les autres servent de codons d’arrét
ou codons stop (UAA, UAG, UGA).

deuxiéme base
U C A G
UUUT .. | UCUT UAU Well U
-Phe Tyr VS
HHE UCC [ qr UAC} UGC}C E
et ~"|uced |UAGStop |UGE Trp |G
CUY | 00UT  (CAUT CoUY |y
e leve Lo, l e Lrrg CGC | ag [ C|.
in CUA CCA CAA}GM CGA A |
% CUG CCG CAG CGG G %
i - _ _ N
2] |awu ACU AAU AGUT e | U B
3|, |AUC [lle | ACC |7y arc. 1A o foer | 8 (%
AUAJ | ACA .ﬂﬁﬂ}ws AGAT prg | A
AUG Met|ACG]  |AAG AGGS T |G
GUU GCUT GAU}M GGUT U
GUC |y | GCC | 4 [GACTTP|GGC e |
GUA GCA GAA}GIU GGA A
GU GCG GAG GGG G




e code est non chevauchant:

Les nucléotides sont toujours lus 3
par 3 et un nucléotide n’est jamais
utilisé 2 fois.

Le code est universel:

e méme code génétigue est
retrouveé depuis les procaryotes
jusqu’aux eucaryotes.

deuxigme base

U C A G
uuu ucul |uau Well u
Phe Tyr ys
HHE} UCC | gq um:]' UGC}C E
uuG UCG) |UAGStop (UGG Trp |G
Cuul  [cCuU7  [CAUT [CBUT |y
[ | CUC || | CCC Loy [CACT™ |CGC | pq [C |
io|“ | CUA CCA CAA T g |CGA A [
% cucl |cced |cactT"|ceel |G %
,:1: - - _ _ o
21 |auu ACU AAUT pon |AGUT e [ U |8
3|, [AuC {lle | Acc [, |mact™®" (acctS* | ¢ |
AUAd | ACA ABAT v | AGAT prg | A
AUG Met|acGd)  |aact™® |acet™ |G
GUU GCUT  |GAUT e, (GBU] U
GUC |y | GCC [ 1y |GACS™FIGGC |5 (C
GUA GCA GAAT g, | GGA A
GU ceal  |eactTT |eeal |G




Chaque étape de la traduction néecessite:

- L’intervention de facteurs protéiques qui permettent le
fonctionnement du ribosome pendant la synthese.

- Un apport d’eénergie fourni par I’hydrolyse de molecules de GTP.

- Les ¢tapes se deroulent dans le ribosome qui, lorsqu’il est assemblé
possede 3 sites qui seront occupés par les ARNL:

-Site A (ou aminoacyl) recoit les aminoacyl ARNt entrants
-Site P (ou peptidyl) ou est localise le polypeptide en formation.
- Site E ( site de sortie du polypeptide)

Ribosome

P site:
Peptidyl-tRNA
binding site
A site:

E site: Aminoacyl tRNA binding site

Exit site

Large Subunit
mRNA binding site 9@ subuni

Small Subunit




6-3. Activation des acides aminés
Comment une moleécule d’ARNTt s’attache a 1’acide aminé approprie?

- La reconnaissance entre une molécule d’ARNTt et I’acide amin¢ appropri€ se fait
grace a des enzymes, les aminoacyl-ARNTt synthétases.

- Il existe ~ 20 enzymes, toutes présentes dans le cytoplasme, capables de reconnaitre
a la fois I’acide aminé et I’ARNTt correspondant et de permettre leur couplage.

Acide aminé spécifique
® L 1]
L Pyrophosphate
Aminoacyl 2 S b
ARNt synthétase 1R ; )
gl Site pour l'acide aminé T Ll
.~/ " Site pour I'ATP AN A

i
‘u‘-f‘.‘,
T \Site pour 'ARNt
Nz
E ‘/

ARNt spécifique
. ’ (J
Oé% / AMP
\ s .

ARNt chargé




- D’enzyme d’activation libére I’ARNt charge (ARNt attaché a son AA)
et peut ensuite charger un autre ARNL.

- La liaison riche en énergie dans I’ARNt chargé donne 1’énergie
necessaire a la synthese d’une liaison peptidique: I’AA fixe sur I’ ARNt
est dit « active » car I’énergie de liaison entre ces 2 molécules est
supérieure a celle qui est nécessaire pour etablir une liaison peptidique
entre 2 AA.

- L’énergie libérée par la rupture de la liaison AA - ARNt permet la
création d’une liaison AA-AA.

Acide aminé spécifique
L L
Pyrophosphate

HEEE ® el = f
Aminoacyl D) i @
P 2

ARN synthétase
Site pour I'acide aminé
_Site pour I'ATP

3

el

Sl :

VT \Site pour 'ARNt

/




ARN de transfert

6-4. Les étapes de la traduction | L E e,

6-4-1. L’initiation | | ey i
- Aet B I’ARNm se fixe sur msm; /j ;\@ e 5 gl s

la petite sous-unité du ribosome.
Le ler codon AUG se trouve

Petite sous-unité (30S)
A

dans le site P( codon initiateur). omcmuon |
\ m & GDP%
- C I’anticodon UAC de I’ ARNt "\ o
spécifique pour la méthionine P\ et
se place sur le codon AUG de I’ARNmM w._. it i ?;Am&)

Ribosome assemblé (703) o
. le complexe diinitiation est forné

D

- D La grosse sous-unité du ribosome
se fixe sur la petite complétant le complexe d’initiation.

- Pour cette étape 3 facteurs protéiques ont éte utilises et 1 molécule de
GTP a étée hydrolysée.



6-4-2. L’élongation
- A : Formation d’un 2™ ARNTt chargé
(portant un 2éme acide aminé).

- B: Fixation d’un 2¢™ aminoacylARNt

sur le 2¢me codon d’ARNM dans le site A,

impliguant une molécule de GTP.

- C: Formation d’une liaison peptidique
entre les acides aminés des sites P et A,
grace a I’intervention d’un enzyme
la peptidyl-transférase et départ
de I’ARNt méthionine du site P.

- D: Déplacement du ribosome,
par saut de 3 bases.

. ||:|-.||-||v||||<

- Etablissement

de la'liaison peptidique

Elongation et translocation,

site P - siteA
o H
\C/
N
Al v
_?_':'.‘ Rz—C —H
o=¢"" A
0|
' 9
7 ARNE : ARNt

tMeARNE™  AAz-ARNEM2

——_-_
peptidyl-transférase

Formation de la premiére liaison peptidique.

site P

OH
|

ARNt |-

f-Met-ARNt M

déchargé

peptidyl-ARNt 2




- L’ARNTt portant la chaine polypeptidique
en voie d’¢longation passe du site A ‘
au site P(translocation). ‘

£ 6
- Le site A redevenu vide peut accepter ' a0 G

v_l__l_ xxxxxxxxxxxxxxxx e ———— L}
Ll

le prochain ARNTt active dont la spécificite |
est & nouveau déterminé par la séquence “‘5'5‘2'5"5???3’“'"° | s
des codons sur ’ARNMm, et ainsi de suite... '

Translocation -

GTP GDP+Pi - -

5! smbibh————————

- Pour cette étape: 2 facteurs protéiques,
Elongation et translocation, '. I

2 GTP et 1 enzyme peptidyl-transférase
ont été utilises.




6-4-3. La terminaison

A Positionnement sur le site A
d’un des 3 codons stop UAG,
UAA, UGA dans ’ARNmM,
provoquant 1’arrét de la synthese proteigue
(aucune moléecule d’ARNt ne possede

Polypepude Ilbéré

d’anticodon complémentaire de ces codons).

ARN libdré

B: Séparation des différents elements g J :4
du complexe: polypeptide, ARN, | e
sous-unité du ribosome.

CCU CGA UCU  UAG

Sdparation des sous-unités
du fbosome

- Pour cette étape: 1 facteur proteique  Tomiaison de acaine,
et 1 molécule de GTP ont ete utilises.



6-5. Efficacité de la synthese proteique

- La synthese d’une protéine moyenne de 400 AA se fait
seulement en 15 a 20 secondes.

- L’efficacité du systeme est augmentee par le fait que
plusieurs ribosomes « lisent » en méme temps le message
d’un méme ARNm.

- ’ARNmMm sert donc de matrice a d’autres ribosomes et on a
un polysome ou (polyribosome).

- La synthese proteigue est un mécanisme rapide mais tres
consommateur d’energie. 4 liaisons de haute énergie
(GTP) sont necessaires pour chague liaison peptidique.
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Schema de la synthese protéique chez les eucaryotes



Divisions cellulaires:
mitose et meéiose



1- Cycle cellulaire

- Ensemble des évenements qui ont lieu entre 2 divisions
cellulaires.
- Comprend 2 periodes: - interphase: G1, S, G2.
- mitose: M
- La durée du cycle varie
selon les organismes, bt R

la nature des tissus et
I’age des cellules. '”
- EX cellule eucaryote: Phase G
fibroblaste humain T eviluon —
- division cellulaire

duree du cycle:16 a 24h

Stade (:0:
hors du cyele eellulaire



2- Deéroulement du cycle cellulaire
Phase G1: 12h

- Phase de présynthese (précede la réplication d’ADN).

- Période de croissance active.

- Elaboration des riboSOmes et oo o

de nombreuses proteines. '
- Augmentation de la taille
des cellules

M par Callula

Phase S: 6 a8h
- Phase de réplication d’ADN upcstin i e
- Masse d’ADN doublée. —
- Au debut: chromosome
a 1 seule chromatide.

- A la fin: chromosome a 2 chromatides réunies au niveau du
centromere.

A%
O ALY

Dian



-Ex:2n=4

2n signifie les chromosomes sont par paire
4 signifie le nombre total de chromosomes dans la cellule
donc 2n=4 ou 2 paires de chromosomes

- Si on schématise: nous avons la paire des violets et des verts,
pour ces deux cellules la formule est 2n=4 (quel que soit le

nombre de chromatide !)

F

4 chromosomes
a une chromatide

i BB
rigoureusemeant - Bk
identiques * b 4
|I I-.I| II-! -|
L
- (I D"
DUPLICATION )
i

2n=4

2 chromalides —__

4 chromosomes
a deux chromatides

2n=4




Réplication de ’ADN:
- Se deroule dans le noyau.

- Séparation des 2 brins d’ADN qui serviront chacun de matrice
pour la synthese des brins complémentaires.

- La réplication débute a partir d’une origine de réplication et
progresse dans les deux sens a partir de ce point créant 2 fourches de
réplication.

- La réplication de I’ADN est dite: « bidirectionnelle ».




- Catalysée par ’ADN polym¢érase
qui synthetise les nouveaux brins
de 5’ vers 3’ par assemblage
des nucléotides selon
la complémentarite
des bases: (A-T), (C-G).

initigle

- Formation de 2 molécules
d’ADN constituée chacune
d’un brin nouveau et d’un brin
ancien: la replication est dite
« semi-conservative ».

Milécule dADN

Nucléutideﬁ %

4

’
AMBADBA W
2 o | b

REPLICATION SEMI - CONSERVATIVE
DE L'ADN

Molecule
. dADN fille

plexe enzymatique
de replication {

AN polymerase)

A0 eonine

adénine  quanine

thyrmine  cytosine

B




Phase G2: 4h
- Cellules avec une quantité d’ADN double.
- Préparation a la mitose avec production d’enzymes et facteurs de
régulation.
- Fin de G2: phosphorylation de nombreuses protéines.

1 paire da chromosomes simples 1 paine de chromosamas doubles
a 1 molécule d'ADK chaoun A 2 moléoules d'A0H chaoun

Phase M: 1h
- Période de division.
- Condensation des chromosomes ... | «ww

qui se divisent et se répartissent  °
entre les cellules filles. 2.

- Partage egal du mateériel v
héréditaire entre les 2 cellules

Issues de division.



3- La mitose
3-1. Définition

- Processus de division cellulaire qui permet
d’obtenir 2 cellules filles 1dentiques a partir d’une
cellule mere.

- Chaque cellule fille contient le méme patrimoine
génétigue que la cellule mere.



3-2. Déroulement de la mitose

- Caractérisée par 4 phases successives:
prophase, metaphase, anaphase, telophase.

a: prophase

b: métaphase (vue
polaire)

c: métaphase (vue de
profil)

d: anaphase (début)
e: anaphase (fin)

f: télophase

Les difféerentes etapes de la mitose



Prophase (20 a 30 min)
Début:
- Condensation des chromosomes
- Chaque chromosome est constitue de

2 chromatides liées par le centromere.

Fin:

- Disparition de la membrane nucléaire
et des nucléoles.

- Début de formation du fuseau
achromatique.

- Les chrom. bien individualisés
ont pratiqguement atteint leur
raccourcissement maximum.

1 PROPHASE

cytoplasme

Les chromosomes
en séparation
formeront les
membrane plasmique  —— pbles du fuseau
nucléole en cours
de disparition

centromeére avec —
des kinétochores
attachés

enveloppe nucléaire - ———
intacte

chromosome en cours de
condensation avec devix
chromatides sceurs reliées
au niveau du centromére

‘RUPTURE DE
l LENVELOPPE NUCLEAIRE

2 PROMETAPHASE

péle du fuseau

r_
chromosome en
mouvement placé
au hasard

vésicules de
I'enveloppe
nucléaire

membrane plasmique ——

microtubule polaire ____
kinétochores
microtubules _
kinétochoriens

microtubule astral

péle du fuseau




Métaphase (20 a 40 min)
- Formation complete du fuseau
achromatique.

LES CHROMOSOMES SE
DEPLACENT VERS LA PLAQUE
METAPHASIQUE

3 METAPHASE

— pole du fuseau

vésicules de
I'enveloppe

nucléaire
les chromosomes

- Les chromosomes dupliqués s’alignent dgnis v
sur la plague équatoriale.
- Tous les centromeres sont alignés

métaphasique a .
* mi-chemin entre les péles - microtubule

kinétochorien

. microtubule
polaire

a I’équateur du fuseau. | iastraanon T
FRERES INITIE L’ANAPHASE

Anaphase (5 a 10 min)
- Dédoublement des centromeres. 4 ANAPHASE
- Les 2 chromatides-sceurs se séparent o micratuules

kinétochoriens se
raccourcissent lorsqu’une

et migrent chacune vers les poles S G
cellulaires: « Ascension polaire ».

- Le matériel génétique est distribué
en 2 lots identiques. Pty

séparation
croissante des poles

microtubule polaire
gn élongation

microtubule astral



Télophase et cytodiérese (10 a 30 min)

- Les chromatides se décondensent et

retour a la chromatine.

- L’enveloppe nucléaire se reforme.

- Réapparition des nucléoles.

- Disparition du fuseau achromatique.

- Formation de la membrane de
separation.

- Obtention de 2 cellules-filles a
2n chrom. identiques entre elles
et identiques a la cellule mere.

’ L'ENVELOPPE NUCLEAIRE
SE REFORME

5 TELOPHASE

décondensation des —
chromosomes dépourvu s
de microtubules kinétochoriens

microtubules polaires

_— I'enveloppe nucléaire
se reforme autour des
chromosomes individuels

LE SILLON DE DIVISION
SEPARE LA CELLULE EN DEUX

6 CYTODIERESE

A enveloppe nucléaire
reconstituée entourant
les chromosomes en
cours de décondensation

réapparition du nucléole —————f—f~

corps intermédiaire :
région de chevauchement —
des microtubules

anneau contractile
—— créant un sillon
de division

reste de microtubules
du fuseau polaire

la paire de centrioles
marque I'emplacement
du centrosome

reformation de I'arrangement —
radial interphasique des

microtubules nucléés

par le centrosome



4- La méiose
4.1. Définition

- Processus de reproduction sexuée qui permet la formation de
cellules reproductrices (gametes).

- Une cellule diploides (2n chrom.) va donner naissance a 4
cellules haploides (n chrom).

- Les cellules haploides obtenues sont génétiguement différentes
entre elles et différentes de la cellule initiale.



3.2. Déroulement de la méiose

- Caracteérisee par une succession de 2 divisions cellulaires:
division réductionnelle et division équationnelle qui suivent une
phase unique de réplication d’ADN.

Evolution de la quantité d'ADN par ecllule pendant la méiose
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Deéfinitions:

* Paire de chrom. homologues
= bivalent(2 chromosomes)
= tetrade (4 chromatides)

 Chromosomes homologues: chromosomes différents
genetiquement mais ayant la méme structure.

 Crossing-over: echange réciprogue de parties de
chromatides entre chromosomes homologues.

« Chiasma: Terme cytologigue qui correspond a un
croisement des chromatides a 1I’intérieur d’un bivalent.




4.2.1. Premiere division chromatique:
( division réductionnelle)
Prophase:
- Marquée par 1’appariement des chrom. homologues. Se déroule en 5 stades:

L eptotene: A
- Début de condensation des chrom.
- Les chromatides sont difficiles a identifier.

Zyqgotene: B
- Appariement des chromosomes homologues (un d’origine paternel et 1’autre
maternel).
- Formation des bivalents C

Méiose. Prophase de premiére division dans une cellule diploide o n = 2.



Pachyténe: D

- Chromosomes condenses. Chromatides faciles a identifier:

- Chague paire chromosomique forme une tétrade (4 chromatides).
Diplotene: E

- Chromosomes homologues encore plus condenses.

- lls s’écartent I’un de I’autre, mais restent associés en certains points : les chiasmas.
La rupture puis la liaison des chromatides en ces points permet 1’échange d’un
fragment de chromosomes entre 2 chromosomes homologues: Crossing-over ou
enjambement.

Diacinese: F
- Les chromatides se contractent fortement et restent liées au niveau des chiasmas.

Méiose. Prophase de pr emlere_d vision dans une cellule diploide ou n = 2.



Meétaphase I: A

- Organisation des
bivalents au niveau de la
plague equatoriale.

- Disparition de la
membrane nucléaire et
des nucléoles.

- Formation du fuseau
achromatique




Anaphase | B

- Separation des chromosomes
homologues: leur répartition vers
chaque pole se fait au hasard d’ou
2" possibilités; n étant le nombre
haploide de chromosome.

Telophase | C
- La cellule se divise en 2.

- Les noyaux fils reconstitués
contiennent chacun un exemplaire
de chaque chromosome.




4.2.2- Deuxieme division chromatique:
(division équationnelle)
Elle suit la 1ere division sans interruption.

 Prophase 2: Disparition de I’enveloppe nucléaire et formation du fuseau
achromatique.

« Meéetaphase 2: Les chromosomes se placent au centre de la plague
« Anaphase 2 D: Séparation

equatoriale.
des chromatides qui migrent ...;I.;_-.:;.;,. K
vers les poles opposés. Kﬁj K& J

 Télophase 2 E: Formation
de 4 cellules haploides
résultant des 2 divisions
chromatiques.
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4-3. Conséquences genetiques de la meiose

Lors de la méiose, il y a formation d’individus
genetiquement différents sur lesquels se fait la selection
par:

- Echange de fragments de chromosome et combinaison
nouvelle des genes: crossing-over (Prophasel, diplotene).
Dans ce cas, le brassage génétique est intrachromosomique.

-Mélange aleatoire et nouvelle combinaison des
chromosomes (Anaphasel). Dans ce cas, le brassage
genetique est interchromosomique.




