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ADN -> ADN

ADN -> ARN

ARN -> protéines

ARN -> ARN

ARN -> ADN

Réplication ou duplication

Transcription

Traduction

Cas des virus a ARN : permet la
poursuite du cycle infectieux (grace a
I"ARN génomique) et fournit I"ARNmM

nécessaire au processus infectieux

Transcription inverse : nécessaire
pour que I"'information genétique
puisse s'insérer dans I"ADN hote




La division cellulaire

Lorsquune cellule se divise en deux cellules identiques,

tout I"ADN doit aussi étre reproduit. Le cycle cellulaire

réplication de 'ADN
4”'- Phase G2 :
issance, priparation
e la mitose
Mitose Phase Gi:
croissance, préparation de
la réplication
2n.
mm: o |
hors du cyele cellulaire | €5() |

2N 4n 2N




Réplication semi-conservative de I’ADN
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Molécules nouvelles, chacune formée d'un
brin ancien et d'un brin nouvellement formé

Malécules nouvelles
en cours de formation

Maolécule initiale formée de
2 brins complémentaires

On obtient deux
molécules identiques a
la molécule de départ

Les 2 brins d’ADN se séparent.
Des nucléotides présents dans
le milieu viennent s’apparier aux
nucléotides de chacun des deux
brins de la molécule

ADN




Réplication semi-conservative de I’ADN

Expérience de Meselson et Stahl

Centrifugation en gradient de
chlorure de Césium de 'ADN
Culture d’E. Coli pendant plusieurs des bacteries
générations dans un milieu
contenant du 1°NH Cl , comme
seule source d'azote

temps 0

Au temps O transfert de la
culture d’E. Coli dans un milieu
contenant °NH ClI 4

1ére génération

2eme génération




chaine a synthése
3 continue

origine de réplication

'

. progression 5

] de la fourche —

f de réplication 3!
fourches de réplication P

chaine a synthese
discontinue

brin a synthése
continue

topoisomérase 1l

\

brin a synthése
discontinue

Schéma montrant I'enroulement de I'ADN
au niveau des nucléosomes



Représentation schématique de la fourche de reéplication
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chaine néosynthétisée
WOIDD
Semi-conservative
Replication i
un nouveau fragmenl d'Okazaki

Qkazaki
commencera a ce niveau \

ADN polymérase
sur la chaine précoce

fraa gmen nts

ADN hélicase

ADN polymérase

terminant un amorce d’ARN
fragment d'Okazaki
sur la chaine tardive

N

primasse
protéine de déstabilisation
de I'hélice
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Une bulle de réplication s*étendant dans &f :
les deux directions

matrice de la chaine tardive

Photographi au icroscope
électronique d"ADN en réplication



Elongation de la chaine d’ADN en polarité 5" -> 3" se fait par une ADN polymérase
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dNTP
chaine en voie
d'élongation 2'-désoxyribonucléoside 5'-triphophate
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DNA polymérase
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brin de DNA nouveau
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Machinerie enzymatique impliguee dans
la réplication

Replisome

Heélicase , |
Tﬂpﬂf somerases

Topoisomérase

Gyrase

ARN primase Helicase

ADN polymeérase 111
Ligase DNA polymerases

ADN Pol activité exonucléasique |

Télomérase



Apercu sur la transcription et la traduction
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Les ARNS s .~ "
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LARN (acide ribonucléique) ressemble beaucoup a 'ADN " i o il !
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. . i Ty I
messagers (ARNm), ARN ribosomiques (ARN), ARN hé,z*u,f —) e R
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Les molécules d'ARN chez E Coli

Type Quantité Coef. de Masse Nombre
relative % Sédimentation (S) (kDa) de nucléotides
ARNr 23 1200 3700
80 16 550 1700
5 - " 36 120
ARNt 15 4 25 79
N

ARNm 5 hétérogéne



Différents types d’ARN

ARN messager

ARN ribosomal ARN transfert

33— acide
aming

= base constante

EFCCOQOR

Boucle Ty
Eoucle
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Transport 1o cyltoplasm for
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CODON (ARNm)
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La transcription

>

Factor sigma DNA helix

Initiation

¥

Elongation

Termination o b



La transcription

1 3N 32 105 106 147
B—globip
genomic
DNA ~ Start site for RNA synthesis
Primary 5' 3
cap 1 RNA
7m G pﬂ"fﬂ denflat,ﬂ" transcript Ac;dition of  Exon [
ppp f ;S_ind intron [

= , m’G (A,
o (5' cap) {3' poly-A
tail)

S o v A tail

’9 spliceosomes n \! !
m’G {A),

RNA splicing n O é/jl
Splicing
messenger RNA N G s (4],

f-globin
mRNA

(c)Chamis

f-globin
Modifications post-transcriptionelles de

I"ARN messager: Splicing ou épissage



La traduction

DEFINITION :
Ensemble des mécanismes qui assurent la synthese des
proteines selon la séquence de nucleotides de 'ARNmM

Composants de la machinerie:

 Ribosomes et facteurs associés
* RNA messagers

 t-RNA

e Acides aminés

e Energie (ATP)



Les Ribosomes

Particule 60 S :
RNA 28 S
RNA 58S
RNAS5S

49 proteines

>fixation des t-RNA

Le ribosome des eucaryotes,
de 80 S est un complexe
nucléoprotéique formé de 2
sous-unités ayant des

Particule 40 S :
RNA I8 S

33 proteines
->fixation du
RNA messager

Structure tridimensionelle du
ribosome a basse résolution

fonctions distinctes.

mRNA-_ & Large
i s b it
FRagion of
; paptide
3 ynthasia

L %) %‘

o
Small— ﬁg%ﬁET b
" Exit site of

nawr entides

subunit



Les Ribosomes

Composants des ribosomes: ARN,

protéines, sous-unités

rRMA Proteins
L1 L2 L3

&,

235 Hls

Protéines
"Taille" ARN (nb de
molécules)
Petite sous
unité 30S 16S 21
Grande 50S 23S 31
sous unité
Subunits Assembled
ribosomes

&=
E [ hases) 121 baseal {Temal: 31} i
E 51 52 53
¢ . .
165 . g 308
1540 bazasl {Total: 211
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= + ,  —
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185

(1900 hases) [Tertal- 33)




Comparaison des ribosomes

Ribosome de procaryote

trartement dissociant
Particules bactéries |mammiferes ribosome
& 70 S
ribosome 70 S 80 S Mg 24 Mg 24
2500 kDa 4200 kDa 4
10 " %mol. L "1 10 "2mol. L~ !
% ARN: 66 % ARN: 60
sous-unité 30 S 40 S O O
légere
ARN r 16 S 18 S 30 S 50 S
. o1 33 sous-unité légere sous-unité lourde
sous-unité 50 S 60 S
|
Surds traitement dissociant
ARN r 23§ 28 S i 5,8 S
58
, 5S ARN 16 S ARN 23 S + ARN 58
Protéines 31-32 31-32 + 21 protéines + 31 protéines




Le code genétique

ADN = information sous forme CODEE = code génétique

Code = faire correspondre un symbole ou un groupe
de symboles a quelque chose d'autre.

EX.
Code binaire des ordinateurs
Code du francais écrit
Codes secrets des espions

Etc.



Exemple: supposons gu®on veuille écrire des mots en
formant des colliers avec des perles de
quatre couleurs différentes.

0999

On pourrait attribuer une lettre a
chaque couleur:

(

o,
N,
T

OO W »

Probleme : on ne peut pas désigner
plus de 4 lettres sur 26.




Regroupons les billes deux a deux: 00 =A
00 000 (o=
TV TV 3 00 =c
B A B A Etc.
Probléme : on ne peut désigner que 16 lettres (42)

Regroupons les billes trois a trois: =A
Combine y a-t-iIl de combinaisons — B
possibles ? 64 (43)

=C

Etc.

B A

B A
On pourrait donc écrire ce qu‘on veut avec 4 billes différentes

si on les regroupe 3 a 3.



Pourrait-on utiliser ce code de 3 billes pour représenter
des acides aminés (il y en a 20 differents) plutdot que des
lettres ?

On peut miniaturiser le code en remplacant les billes par
quelque chose de beaucoup plus petit: des nucléotides.

On obtient alors un message de dimension moléculaire.

Dans la cellule, chaque groupe de trois nucléotides
désigne un acide aminé:

Ce brin d*ADN correspond a la "recette" de la protéine
Phé-Arg-Leu-Phé-Leu



Le code génetique

(déchiffré entre 1960 et 1964)

U C A G
uu ucu Al UGy
Ehenyl Tyrosine | teine Y
UuUC| alanine ucc o UAC UGC C
erne
1118 uca UAA - [UGA] Stop A
. op
uua =" luce UAG GG Tryptophan
cuu CCU CAUO| CGU U
Histidine
cuc ccc CAC CGC o C
Leucine Proline Arginine
CUA CCA CAA |lcGA A
Glutamine
CUG CCG CAG CGG G
AUU ACU AAU AGU
Asparagng ! Serine U
AUC !so ucine|ACC ~ |AAC AGC C
AUA Acal—Conne ARA| AGA,  |A
Waine ramnme
AUG hioning AC G AAG AGG G
Guu GCU GAU| gspartic | GGU U
GucC GCC _ GAC)| acid GGC _ C
Valine Alanine cine
GUA|[ GCA GAA| clutamic | GGA A
GUG GCG GAG) acid GGG G




La traduction

ribosome

ARM de

¥ Alanine transfert

anticodon

alanyl ARNT
synthetase

J—alanlne

HHHt ala

- -

formation d'une liaison covalente apres rapprochement des
deux composanies du complese RENE-acide amine




Fonctions des ARN dans la traduction du code

_ _ A Ribosome
Growing polypeptide chain =,

tRNA

tRNA,
leaving

CAG

.~ aay-1RNAy
arriving

mRNA

5*.I_\,.| Lol ) )

Mowvernent of ribosome

NN N N N

Codon Codon Codon Codon Codon Codon Codon
331 Elﬂg 333 Elﬂll HEIE EEE ﬂﬂ?



Ribosome
- Light subunit 3

AUG DG GUA GG CAA LAG

R GGC Caa UaG

m mRNA
w Fibosome
. [ bunit
/@) Amino Acid [
Initiator tRINA

Initiation

L GGC Can UAG L GGC Can UaG

Polypeptide

BUG COCGE GUA GGC CAA UAG
Termination

EEEE®

HOoOC
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Ribosomes

C
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NH2

Polysome



