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La Traduction

e Faible Taux de synthése (18 acides aminés par
seconde)

e Chez les bactéries la Traduction et la
transcription sont couplées. Dés que I’extrémite 5’
de DPARNm est synthétisée la traduction
commence.



Couplage Transcription / traduction
chez E. coli

Ribosomes ADN ARNm



La Traduction

e Chez les eucaryotes la situation est différente.

 La dépense énergétique: 1 ATP et 3 GTPs sont
hydrolysés / acide aminé incorporé.



Les Ribosomes

La machine de production
des protéines.

Le ribosome entier :

70S chez les Procaryotes et
80S chez les Eucaryotes

Constitué de 2 sous unités
(Bactéries: 30S et 50S,
Eucaryotes: 40S et 60S)

Chez les bacteries, 20000
ribosomes par cellule, 20%
de la masse de la cellule.

L.a masse des ribosomes est
constituée d’environ 2/3
d’ARN




Structure des Ribosomes Procaryotes

e Chez E. coli le ribosome a
25 nm de diametre, une T%SA
masse de 2520 KkD et -
constitué de 2 sous unités
inégales qui se dissocient a
une [Mg*] < 1mM

508
 La sous unité 30S: 930 kD
contenant 21 protéines

(S1...521) et PARNr 16S 708

e La Sous unité 50S: 1590 kD 308
contenant 31 protéines (L1
...L31) et 2 ARNr: ARNr
23S et ARNr 5S RIS

3!‘

—> 5SrRNA

—> 31 proteins

—> 21 proteins

—> 16S rRNA



Structure des Ribosomes Procaryotes

La structure Cristalline du
ribosome a été déterminée

ARNMm est associé a la sous 70S ribosome
unité 30S RNA

Il a été localisé 2 sites de liaison 3
a PARNTt (sites P et A) au .

niveau de la cavité formée par
I’association des 2 sous unités.

Un “tunnel” est formeé a

travers la sous unité S0S Tunnel |
permettant le passage de la , RNA WIFE
A ° o ° - 7 amino aci
chaine peptidique en formation GTO‘.’VC;H‘%/?Q
peptide

chain



Structure Comparée des Ribosomes

Taille |Sous - unités| ARNr Nombre de
(S) (S) (S) Protéines
31
50 23 +5
Bactéries 70 (L1, ;12 .- )
30 16 | (s1,52..)
60 °8 + 55'8 40
Eucaryotes 80
40 18 30
35 21 + 3
Mitochondries 55 -
25 12




La Maturation des ARNr

e Un seul transcrit est synthétisé et donne naissance a
plusieurs ARNr par action d’endonucléases

16S rRNA 23S rRNA
Mie —E2 Mie6 M23 —H . vos (RNA
RN RNase 5
asc — «— RNase
. «— RNase [11 ( :

11 11

tRNA

5S rRNA



Présence de bases modifiées

Ribothymidine (T)
Dihydrouridine (D)
Pseudouridine (y)

4 —Thiouridine (S*U)
3-methylcytidine (m*C)
5-methylcytidine (m>C)
Inosine (I)

Wyosine (Y)

Etc...



Structures des ARN de Transfert
En feuille de trefle

Structure Secondaire
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ARN{tAle
(lorsqu'il est attaché a I'alanine: Ala- ARNtAle)

3!

Site for amino acid
attachment




La maturation des ARNYT

Primary transcript Intermediate Mature tRNA™™
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Dans certains cas:

Un seul précurseur géneére 2 ARNt apres coupure et élimination
de bases:

Exp: ARNt-Serine et ARNt-Thréonine issus de la maturation
d’un seul pré-ARNt
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Les ARNt Synthétases Chargent les ARNt

Ces enzymes sont
considérées comme
étant les reéels
responsables de
lecture du code
génétique et
assurent donc la
fidélité de la
traduction.

3" end of tRNA

avec les Acides Aminés adéquats

Adenine

2" | Amino acid
11"'3r arm

T C

O amm

Anticodon
arm

Aminoacyl
group

Liaison ester
AG’°’=-29 kJ/mol



Exemple: ARNt-Phénylalanine

Amino acid High_energy
(Phe) ester bond
H O H O i ©
[l |l |l
H,N —(I:—C—OH HQN—(lz—c—o HZN—(li—C—O
CH CH CH
o 0 2 2 2
| s Net result:
Linkage of tRNA™ binds Phe is selected
Phe to tRNAPhe to the UUU codon by its codon
/N
ATP AMP
+ PPl
Aminoacyl- AAA — . e ,
tRNA synthetase tRNA specific for Aminoacyl-tRNA 5" I 3

specific for Phe ~ Phe (tRNAFhe) mRNA



Mécanisme de Synthese des Protéines

3 phases: initiation, élongation, terminaison

Initiation: Association de ’ARNm et de I’aminoacyl-tRNA
initiateur a la petite sous unité ribosomale, suivi par la
fixation de la grande sous unité

Elongation: synthése du peptide avec la fixation des ARNt
au site accepteur (A) et du peptidyl au site (P).

Terminaison a lieu au niveau des " codons stop "



Initiation
30S subunit on mRNA binding site is joined by 50S subunit
and aminoacyl-tRNA binds

Elongation

Ribosome moves along mRNA and length of protein chain
extends by transfer from peptidyl-tRNA to aminoacyl-tRNA

Termination
Polypeptide chain is released from tRNA, and ribosome
dissociates from mRNA

-

e



Initiation de la traduction chez les
Procaryotes



Identification du Codon Initiateur
chez les Procaryotes

3" end of 16S TRNA
H& UAG
SA AC

U C
LA fMet Thr Met Tle

| | | I || I
MiHJCA(hﬁCﬂ((;ﬂAJ%CACHZUNlW ACCAUGA UqunmNA

Shine-Dalgarno
sequence ~ U A CM
Anticodon
of fMet-tRNA Me!

e La sous unité 30S se fixe au niveau d’une séquence
spécifique sur ’ARNm (Séquence Shine-Dalgarno) située
juste avant le codon initiateur. L’ARNTr 16S est impliqué
dans la reconnaissance de la séquence SD.

e Fixation de ’ARNTt initiateur (N-formylméthionyl-tRNA) au
codon initiateur (Premier AUG)



Figure 6.12 [F-2 is needed to bind fmet-tRNA; to the
30S-mRNA complex. After 50S binding, all IF factors
are released and GTP is cleaved.

IF-1
N IF3
SOS-mRNAcompV A &/—\-’

““m” Les facteurs de
traduction IF sont
nécessaires a la fixation
arp de I'ARNt-fmet au

- ™ IF-2
IF2-GTP joins complex
)__ -g,v complexe 30S-ARNm.

“‘“’ Ils sont libérés apres la
! fixation de la sous unité

et 50S et le GTP est clive
Initiator tRNA joins > % (GDP + Pl)

508 subunit joins
and IF1-3 are released T
\/ fMet

",

IF1 IF2 IF3 GDP P



Initiation de la Traduction chez les Procaryotes

Formation du complexe
d’Initiation impliquant les
facteurs d’Initiation

IF-3 maintient les sous
unités ribosomales
séparées

IF-2 identifie et fixe
I’ARNTt initiateur. IF-2 doit

fixer le GTP pour fixer
I’ ARNLt.

IF-1, IF-2, et IF-3 se fixent
a la sous-unité 30S pour
former le complexe
d’initiation

Apres fixation du complexe
d’initiation a la sous-unité
508, le GTP est hydrolysé,
I’ARNt initiateur occupe le
site-P et les IFs se
dissocient

{3) The 508 subunit then joins

the 308 imitiation complex,
TF-1 and TE-3 are released,
and the GTP bound 1o TF-2 is
hydeolyeed w GEP and P
IF-2GDP dissociates,
leaving the 708 initiation
complex with Met-tRN A
pusitiomed in the P site.

¥ b complex

A0S subunit

308 subunit

TS imitiation

g IF-2 &»—GDP

(2) [F-2-GTP binds to the 305

: a.}u-'-_l
\ ll'u,hl llu"f I ? 4

(1} IF-3 and IT-1 hind to the
308 subunit. preventing
premature assembly of the
TS complex,

subunit and facilitaies

hinding of IMet-IRNAY

The 305 complex interacts II'

with mENA by recognizing |

the Shine-Dalgarnoe sequence |

and the initiation codon, ,."/’
!

are

él
e s .‘:-.I-' U --
Lo N Met-TRN AN
il A



Initiation de la traduction chez les
Eucaryotes



Initiation de la traduction chez les S —— A

Lnléﬁt)lon factors
VoL 1RA
Eucaryotes N 1/405 A
Pas de séquence S-D. e
Une protéine de liaison CBP (CAP w it |7 o
binding protein ) se fixe a la Coiffe a sompenen VKMW

Pextrémité 5° de PARNm
Un complexe d’initiation est formé avec

fMet

CBP, les facteurs d’initiation et la sous- ey
unité 408S. e

605 subunit

Le complexe analyse ’ARNm a la
recherche du premier AUG le plus proche
de Pextrémité 5° de PARNm

elF-2 analogue de IF-2, transfert P ARNt
au site - P. Il y a hydrolyse du GTP

Inltlatlon factors

80S initiation complex



Elongation de la Chaine

Processus en 3 étapes:
1) Positionnement correct aminoacyl-ARNt au site accepteur

2) Formation de liaison peptidique entre le peptidyl-ARNt au
site P avec aminoacyl-ARNt au site A.

3) Déplacement de PARNm d’un codon par rapport au
ribosome.



Formation de liaison peptidique
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élongation de la Traduction
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Terminaison de la Traduction

Protéines appelées « Facteurs de Terminaison - RF"
reconnaissent le codon stop (UGA, UAG, ou UAA) au site A

Chez E. coli RF-1 reconnait UAA et UAG, RF-2 reconnait
UAA et UGA.

RF-3 fixe le GTP et stimule les activités de RF-1 et RF -2.

La fixation des facteurs de terminaison au codon nonsense
au site A transforme la peptidyl transférase en une
hydrolase, qui coupe la chaine peptidique de ’ARNt auquel
elle est fixée.

Hydrolyse de GTP est nécessaire pour la dissociation des
facteurs RFs, des sous-unites ribosomales et du nouveau
peptide



eRF1 + eRF3«GTP

Peptidyl-tRNA
cleavage eRF1 + eRF3*GDP + P;




tRNA
3
5

321

123
5" mMRNA 3’

Effet Wobble

AlG|U]| I
UIC|A]|C
UIG|A

U

Premiere Base de I’Anticodon

Troisieme Base du codon



Antibiotiques inhibiteurs de la traduction:

STREPTOMYCINE
TETRACYCLINES
PUROMYCINE
CHLORAMPHENICOL
ERYTHROMYCINE



Les Corrections des erreurs de traduction:
Les Suppresseurs

MNonsense mutations can be suppressed by a tRHMA with a mu-
rtanl anticodon.
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Wiled

WO W W

Protein has Gly

Missence
mutant T TT1T s 15
— AUB AGA u,
+ A v i
SEn S
Faux Sens
) ¢ Mutation causes
substitution
VODOO00AMETOOO00 0 oA~
TOVBO VTS T 00T
Suppressor e LIGAl
mutant o T
. SIS SOr a5
[ artéfied anlicodon
that causes Gly
o respond to the
‘ i codon for Arg
Gly

Gly

Missense suppression occurs by mutation Iin the anticodon of
a tRNA so that it responds to the “wrong' codon.

o

A rpptattion o E codion from GGA Lo AGA causes the wild-type Gily
W b replaced by Arg ing the diujant protein. If the anticodon ol a
frurin® s ruated tron UCC to UCU, it inserts Gly in response 1o
the codon AGA Ihatl should represent Arg. Note that both the IRNAMNS

and the suppressor tIRNASY will respond to AGA, so that suppres:
sian only happens some of the lime.



Les batteries de bactéries suppressives:
de précieux outils génétiques

[ Nonsense Suppressor tRNAs Are Generated by Mutations In
lhe Anticodon

Wild Type Suppressor

Codons Codons
Recog- | Anli- Anti- | Recog-
Locus IRNA | nized | codon | codon® | mzed

' supD (sut) | Ser | ucGg | ¢GA | CUA | uaG
' Supk (su2) | Gin | CAG | CUG | CUA | UAG

SupF(sudy : Tyr  UAS | GUA | CUA | UAG
| SupCsud;  Tye | UAG GUA UUA | UAA
| SUpG (suS) | Lys | AAZ Juu | OUA | uaA
| supU (su7) f Tp | ugG | &CA | UCA | uaa

*Boldface indicales the base in the mutant anticodon that has been
changed.

Nomenclature. The loci were originally known as sul. su2 elc . as
indicaled in parentheses, with su* indicaling the suppressor mulant
form of the gene. and su~ indicaling the wild-type form Now the
locr have been renamed sup and lellered fram A o V' All the Inc
1escrbed hore are Llractardl genes ol for IRNAS



