Université de Rélizane – SNV – L2 sciences biologiques, sciences alimentaire                 Cours de Génétique


1. Le Matériel génétique


Les molécules biologiques qui contiennent l’information génétique sont les acides nucléiques. 
1. Nature chimique (composition) du matériel génétique :
Les acides nucléiques sont composés de molécules simples : acide phosphorique (H3PO4), bases azotées (A, G, T, C, U) et sucres (ribose, désoxyribose).
1.1. Les sucres : 
· Le ribose : c’est un pentose de la série D qui entre dans la composition de l’ARN.
· Le désoxyribose : c’est un composant de l’ADN. Il est dérivé du ribose par une réduction de la fonction alcool du Carbone 2.
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1.2. Les bases azotées : ce sont des molécules aromatiques dont le noyau est soit une purine soit une pyrimidine.
1.2.1. Les bases puriques : elles sont en nombre de deux, l’Adénine (A) et laGuanine (G). Elles comportent à gauche un cycle de 4 carbones et 2 azotes et à droite un cycle pentagonal qui comporte 3 carbones (C) et 2 azotes (N).
· L’adénine est constituée d’un noyau purique dont le C6porte une fonction amine (NH2).
· La guanine est constituée d’un noyau purique dont le C2porte une fonction amine (NH2) et le C6 une fonction cétone (C- 0).

1.2.2. Les bases pyrimidines : elles sont en nombre de trois, la Cytosine (C), la Thymine (T) et l’Uracile (U). Ces bases ont un noyau hexagonal de 4 carbones et 2 azotes.
· La cytosine : est constituée d’un noyau pyrimidique dont le C4porte une fonction amine et le C2 une fonction cétone.
· L’uracile : est constituée d’un noyau pyrimidique dont le C2et le C4 portent une fonction cétone.
· La thymine : est constituée d’un noyau pyrimidique dont le C2et le C4 portent une fonction cétone mais le C5porte une fonction méthyl (CH3).
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1.3. Les nucléosides :un nucléoside est une molécule composée d’un pentose et d’une base azotée (A, G, T, C, U) reliés par une liaison appelée N-osidique.

1.4.  Les nucléotides :cesont des esters phosphoriques des nucléosides. C’est la condensation de plusieurs nucléotides liés par des liaisons phospho-diester qui conduit à la formation des acides nucléiques. Lors de ce processus, les liaisons phospho-diester entre le carbone 3 du premier nucléotide et le carbone 5 du nucléotide suivant définissent un sens. Le début de la chaine d’acide nucléique est le phosphate 5′ du premier nucléotide, ce dernier n’est lié à aucun autre nucléotide, et la fin correspond à la fonction alcool en 3′ du dernier nucléotide qui n’est pas estérifié. La formation de nouvelles molécules d’acides nucléiques suit toujours le sens 5′→3′. Les nucléotides entrant dans la composition des acidesnucléiques sont : AMP (Adénosine monophosphate), TMP (Thymine MP), GMP (Guanosine MP), CMP (Cytosine MP) et UMP (Uridine MP).
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1.5. L’hybridation :lorsqu’un acide nucléique est en solution, il se forme des liaisons hydrogènes associant les nucléotides deux à deux de sorte qu’un nucléotide à adénine AMP se lie avec un nucléotide à thymine TMP et un nucléotide à guanine GMP se lie avec un nucléotide à cytosine. On désigne cette liaison par le terme d’hybridation. Il faut noter que l’hybridation Adénine – Thymine (2 liaisons hydrogènes) est moins stable que celle entre la guanine et la cytosine (3liaisons hydrogènes).
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2. Structure des acides nucléiques :
Les acides nucléiques sont en nombre de deux : l’ADN, support de l’information génétique, et l’ARN.

2.1. L’ARN (acide ribonucléique) :
   Il s’agit d’une macromolécule à chaine simple (simple brin, monocaténaire) dont les composants sont le ß-D-ribose, le phosphate et les bases azotées adénine, uracile, cytosine et guanine. 
Les nucléotides des ARN peuvent quelques fois s’autohybrider et conduire à des structures secondaires en forme de plis ou épingle à cheveux.
   Selon leurs fonctions, on distingue plusieurs espèces d’ARN dont l’ARNr (ribosomique) qui participe à la structure des ribosomes, les ARNt (de transfert) qui sont des transporteurs des acides aminés durant la traduction et l’ARNm qui est le produit de la transcription d’une séquence d’ADN portant l’information génétique à traduire.
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2.2. L’ADN (acide désoxyribonucléique) :
L’ADN est constitué de désoxyribose, de phosphate et des bases azotéesadénine, thymine, cytosine et guanine. Dans ces macromolécules, les bases azotées liées par des liaisons hydrogènes sont tournées vers l’intérieur (hydrophobes) tandis que les sucres et les acides phosphoriques sont tournés vers l’extérieur (hydrophiles).
   Les macromolécules d’ADN sont formées de deux chaines de polynucléotides hybridés deux à deux sur toute leur longueur (molécules bicaténaires, double brin). Ces deux chaines sont antiparallèles (ont des polarités opposées) : l’extrémité 5′ de l’une est du côté de l’extrémité 3′ de l’autre.
   Pour que tous les nucléotides d’une chaine puissent s’hybrider, il faut que l’ordre dans lequel ils sont liés ensemble soit complémentaire de la chaine opposée. Il faut noter que la chaleur peut dissocier les deux chaines, c’est la fusion de l’ADN. Cette fusion est réversible et donc les deux chaines peuvent s’hybrider à nouveau : lorsqu’on fait descendre la température progressivement, la molécule d’ADN reprendra sa forme initiale ; cependant, lorsqu’on la fait descendre brusquement, les deux brins restent séparés.
   Dans tous les ADN, il existe autant de molécules de thymine que de molécules d’adénine, et autant de molécules de cytosine que de molécules de guanine (règle de Chargaff). 
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2.2.1. La structure en double hélice de l’ADN :
  Cette structure a été découverte par Watson et Crick (1953) : l’ADN est formé de deux chaines polynucléotidiques enroulées l’une autour de l’autre pour former la double hélice. Cette double hélice effectue un tour toutes les 10 paires de bases (pb). Le pas de l’hélice est d’environ 3,4 nm (34 A°), la distance moyenne entre deux bases est d’environ 0,34 nm et l’hélice a un diamètre d’environ 2,37 nm.
   La double hélice d’ADN est dextre : le squelette glucide- phosphate est orienté à droite.
La double hélice n’est pas régulière : on peut distinguer un sillon majeur et un sillon mineur. Ces éléments d’irrégularité sont importants au niveau de ses interactions avec les protéines, de sa réplication et de l’expression de l’information génétique. 
La stabilité de la structure en double de l’ADN est maintenue par les hydrogènes entre les bases azotées complémentaires, les interactions hydrophobes entre les bases puriques et pyrimidiques, les forces de Van der Waals et par certains cations.
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2.2.2. Les différentes formes de la double hélice :
   La forme présente de façon fréquente dans les cellules est appelée ADN-B. Une autre forme légèrement plus compacte est appelée ADN-A. On peut également citer les formes C, D, E, dont l’hélice est sénestre et la forme Z à hélice dextre.

2.2.3. La fonction de l’ADN :
   L’ADN est le support de toute information génétique et ilpermet la conservation de celle-ci grâce à sa capacité de se répliquer et au fait qu’il peut être transcrit puis traduit en protéines.
L’ensemble de l’information génétique (le contenu en ADN)d’un organisme vivant qui est transmise à sa descendanceest appelée génome. L’information génétique transmise par chacun des parents à un enfant est, ainsi, dite génome haploïde.
Ce génome peut s’inscrire en des millions voire des milliards de lettres (A, T, G, C) et les protéines du noyau savent chercher sur le brin de la double hélice des suites de lettres (séquence) sur lesquelles elles se fixent spécifiquement. Les effets de cette fixation de protéines sur l’ADN vont permettre l’expression de l’information contenue dans l’ADN pour faire vivre un individu.
   Le génome contient des gènes et des séquencesintergéniques. Ce sont les gènes qui contiennent l’information qui sera traduite en protéines. La taille des génomes varie d’une espèce à l’autre. Il n’y a pas de stricte proportionnalité entre taille du génome et nombre de gènes. Les espèces à très grand génome possèdent de très nombreuses séquences non codantes répétées. Ainsi, Les gènes, eux même, peuvent contenir des séquences codantes appelés exons et d’autres non codantes qu’on appelle introns. Seuls les exons sont traduits en protéines.













2. La réplication 

Pour que deux cellules héritent par division du même patrimoine génétique, l’ADN, support de l’information génétique, doit être au préalable dupliqué fidèlement. Ces processus biologiques s‘appelle la réplication.

La réplication est une synthèse d’ADN qui reproduit exactement le génome d’une cellule au cours du cycle cellulaire afin de préparer la division de cette cellule. Cette synthèse se produit à la phase S (au milieu du cycle cellulaire) grâce à l’activité d’enzymes spécifiques appelées ADN polymérases et elle est faite pour opérer rapidement tout en minimisant les erreurs et en corrigeant celles qui se produisent lorsque la séquence d’ADN est copiée.
La fidélité de la réplication repose sur le fait que chaque brin d’ADN sert de matrice pour la synthèse d’un nouveau brin complémentaire. La réplication est ainsi dite semi-conservative car, dans chaque molécule fille d’ADN, un brin provient de la molécule mère, il est de cefait conservé, et un autre brin est nouvellement synthétisé (néosynthétisé).
   La formation d’un brin d’ADN complémentaire s’opère par additions successives de désoxynucléotides à un oligonucléotide en élongation et elle a toujours lieu dans le sens 5′→3′.

1. Le démarrage de la réplication :
La réplication démarre à l’intérieur de la molécule d’ADN en un point appelé origine de réplication (oriC) puis se poursuit dans les deux directions. 
Le démarrage de la réplication suppose la séparation des deux brins parentaux et la formation de deuxfourches de réplication qui s’éloignent l’une de l’autre au fur et à mesure que la réplication progresse. Chaque initiation définit une unité de réplication appelée réplicon.

· Chez les procaryotes :
L’ADN procaryote, appelé chromonème (chromosome bactérien circulaire), ne possède généralement qu’une seule origine de réplication à partir de laquelle deux fourches de réplication progresse dans les deux sens, donnant une forme intermédiaire appelée thêta (Ɵ), et finissent par se rejoindre et fusionnent permettant ainsi l’achèvement de la réplication

.
· Chez les eucaryotes :
   L’ADN des eucaryotes, en raison de sa longueur (chromosomes longs) possède plusieurs origines de réplication (plusieurs réplicans) qui permettent au processus de se dérouler en un temps raisonnable. Pour chaque réplican, les deux fourches de réplication progressent dans les deux sens et finissent par rentrer en collision et s’annuler.
   Une cellule de mammifère possède 50000 à 100000 réplicans, chacun représente une copie d’ADN de 40 à 200 kilobases (kb).

2. Etapes du mécanisme général de la réplication in vivo :
L’initiation de la réplication nécessite la synthèse préalable d’amorces (séquences d’ARN longues de 10 à 40 nucléotides hybridées au brin à copier) résultant de la transcription de séquences d’ADN par une ARN polymérase appelée primase. Cette enzyme fonctionne en association avec d’autres polypeptides, l’ensemble formant un complexe protéique appelé primosome.

Au moment de l’initiation, une protéine spécifique appelée déroulasese fixe à une séquence nucléotidique retrouvée quasi constante dans l’ADN de différentes origines. Elle induit la séparation localisée des deux brins d’ADN et définit l’origine de réplication. Se fixent ensuite à l’ADN des protéines spécifiques appelées hélicases (DnaB, PriA) qui déroulent progressivement l’ADN dans les deux sens. Il en résulte des tensions largement suffisantes pour provoquer des surenroulements de la double hélice parentale non encore répliquée. Le surenroulement est amoindri par des enzymes appelées topoisomérases.

    Le déroulement des deux brins d’ADN pour préparer la réplication crée des régions monocaténaires dans la molécule d’ADN mère. Ces régions sont très rapidement recouvertes de protéines spécifiques, SSB (Single-Strand Binding Protein) qui n’ont pas d’activité enzymatique connue. Elles permettent de maintenir les deux brins d’ADN sous une forme monocaténaire indispensable à leur fonction de matrices et protègeraient également l’ADN monocaténaire contre des dégradations par les nucléases.

L’activité de polymérisation se fait par les ADN polymérases qui allongent l’amorce par addition de nucléotides à l’extrémité 3′OH de l’amorce. Chez les procaryotes, trois ADN polymérases sont connues. Ce sont les polymérases I, II et III, toutes indispensables pour la réplication. Elles possèdent non seulement une activité de polymérisation dans le sens 5′→3′mais également une activité exonucléasique dans le sens 3′→5′. L’ADN polymérase I possède de plus une activité exonucléasique dans le sens 5′→3′ (dégradation de l’ARN de l’amorce au moment de la réplication).

Chez les eucaryotes, les ADN polymérases, au nombre minimum de cinq, sont nommées α β γ δ et ε. Elles assurent l’activité de polymérisation 5′→3′ mais aussi, pour les formes γ δ et ε, une activité d’exonucléase 3′→5′.

La polymérisation ne s’opère que dans le sens 5′→3′. Comme les deux brins sont antiparallèles, un des brins en formation, le brin avancé, précoce ou principal, s’allongera de façon continue dans le sens 5′→3′, sens de déplacement de la fourche de réplication. L’autre brin, dit retardé, tardif ou secondaire, se forme de façon discontinue par de petits fragments d’ADN (fragments d’Okazaki) dont la synthèse est à chaque fois amorcée dans le sens 5′→3′, c'est-à-dire en sens inverse du déplacement de la fourche de réplication.

En ce qui concerne la synthèse du brin retardé, à mesure que la fourche de réplication avance, le primosome se déplace et forme dans le sens 5′→3′, au contact de ce brin, des amorces qui sont ensuite allongés par les ADN polymérases en petites séquences d’ADN. Quand l’une de ces enzymes arrive à l’extrémité 5′ de l’amorce précédente, elle est remplacée, dans le cas des procaryotes, par l’ADN polymérase I qui agit tout d’abord comme une exonucléase en dégradant l’ARN dans le sens 5′→3′, puis comme une polymérase en remplaçant l’amorce ARN par l’ADN. Dans le cas des eucaryotes, l’élimination des amorces est assurée par une RNase H, et leur remplacement par l’ADN résulte de l’activité des polymérases α et β. Les différents fragments d’Okazaki sont ensuite réunis par l’enzyme ADN ligase qui établit une liaison phosphodiester entre une extrémité 5′ monophosphate d’un brin d’ADN et l’extrémité 3′ hydroxyle d’un autre brin.
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Schéma illustrant la synthèse des brins précoce et tardif au cours de réplication de l’ADN


3. Synthèse de l’ADN in vitro :
   Pour la synthèse in vitro, on a besoin de mettre dans un milieu réactionnel une molécule d’ADN (matrice), les nucléotides triphosphates (dATP, dGTP, dCTP et dTTP), un couple d’amorces et une enzyme de polymérisation (ex : Taq polymérase). Cette réaction de polymérisation est appelée technique d’amplification d’ADN ou PCR (polymerase chain reaction).
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La réplication chez les procaryotes
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La réplication chez les eucaryotes


3. Organisation de l’ADN dans la chromatine


1. La définition de la chromatine :
   La chromatine est une structure associant l’ADN et des protéines (histones) dans le noyau pendant l’interphase.

2. La constitution chimique de la chromatine :
   La chromatine est constituée principalement de 30 % d’ADN, de protéines appelées histones (H1, H2A, H2B, H3, H4) qui jouent un rôle important dans l’organisation de l’ADN organisation que ce soit en chromatine ou en chromosomes et d’une faible quantité d’ARN (ARN polymérases).
   Les histones sont observées chez les eucaryotes. Cependant, malgré qu’on a longtemps pensé que chez les procaryotes l’ADN était nu, l’ADN bactérien est en réalité parfois associé à des protéines qui semblent être analogues aux histones des cellules eucaryotes (histone-like proteins, HU proteins). 

3. La structure en nucléofilaments :
La structure de base de la chromatine correspond au nucléofilament qui a un diamètre de 10 nm (ADN + protéines).
   L’association entre l’ADN et les protéines aboutit à une structure en perles et chaque perle est appelée nucléosome.
   Un nucléosome correspond à un segment d’ADN, de 200 pb, associé avec quatre paires de molécules d’histones (8 molécules).
   Au niveau du nucléosome, l’ADN effectue deux tours.
4. La fibre chromosomique :
L’association des nucléosomes permet un degré de reploiement (compaction) supplémentaire. Les nucléosomes sont associés parun cinquième type d’histones (H1) et constituent des solénoïdes : on obtient la fibre chromosomique qui a un diamètre de 25 à 30 nm et dont le pas est constitué de 6 nucléosomes.
5. L’organisation en boucles :
   Les fibres chromosomiques sont organisées en une suite de domaine en boucles. La taille du domaine varie de quelques dizaines de milliers à une centaine de milliers de paires de bases.
   A titre d’exemple, un chromosome humain de taille moyenne compte entre 2 et 3 milles domaines en boucles.

6. Le nombre et la morphologie des chromosomes :
   Les chromosomes peuvent être déployés dans la cellule lors de l’interphase ; on parle alors de chromatine. Lors de la division, les chromosomes se condensent en petites structures en bâtonnet, les chromosomes proprement dit.

· Le nombre de chromosomes :
Le nombre de chromosomes est caractéristique de chaque espèce et se retrouve dans les diverses cellules de cette espèce. On peut citer, par exemple :Drosophila melanogaster (8 chromosomes), le maïs (20 chromosomes), les crustacées (200 chromosomes).
   Le nombre de chromosomes ne semble pas corréler avec la complexité génétique des organismes.

· La morphologie des chromosomes :
Pour être fonctionnel, un chromosome doit au moins contenir :
· Une  origine  de  réplication : l’origine  de  réplication  permet  l’initiation  de  la  réplication.  En  fait,  chaque  chromosome en contient plusieurs. Les deux séquences d’ADN identiques issues de la réplication s’appellent des chromatides. 
· Des télomères : la réplication ne peut jamais aller jusqu’aux bouts des chromosomes. Les télomères sont des séquences répétées à l’extrémité des chromosomes, qui évitent une perte d’information génétique à chaque réplication.
· Un centromère : c’est une séquence plus ou moins centrale qui permet de maintenir associées les deux chromatides d’un même chromosome et qui permet au chromosome de s’attacher au fuseau de division lors de la mitose, de façon à ce que chaque chromatide soit transmise à une cellule fille.
Les chromosomes ne sont pas tous semblables et il est possible de les distinguer par plusieurs critères morphologiques dont :
· La taille : chez l’Homme le plus grand chromosome mesure 8μm et le plus petit 1μm.
· La position du centromère : celui-ci peut subdiviser le chromosome en deux bras égaux (chromosome métacentrique), en deux bras inégaux (chromosome submétacentrique) ou être terminale (chromosome acrocentrique).

7. La notion de caryotype :
La forme de chaque chromosome ainsi que le nombre est parfaitement défini dans chaque espèce. C’est deux paramètres constituent le caryotype.
Exemple : le caryotype de l’Homme est 46 chromosomes, ce nombre est caractéristique de l’espèce humaine. Il est 46, xy chez l’homme et 46, xx chez la femme.
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4. Transmission des caractères génétiques chez les eucaryotes

   Au cours de la vie d’une cellule, l’ADN doit se dédoubler pour que chaque cellule fille reçoive un génome complet dans son noyau. Cette synthèse se produit à la phase S, au milieu du cycle cellulaire.
1. Le cycle cellulaire :
La vie de la cellule se déroule entre deux mitoses. Chez les mammifères, cette période dureen moyenne 30 heures. Durant ces heures, la cellule traverse 4 phases :
· Phase G1 : le génome est diploïde chez les eucaryotes diploïdes et il est haploïde chez les eucaryotes haploïdes. La chromatine est accessible aux enzymes (ARN polymérases) qui transcrivent les gènes en ARN ‘ARNm, ARNt, ARNr). Il s’agit d’une phase de pause ou la cellule possède un exemplaire de ses chromosomes.
· Phase S : vers la moitié du cycle, la réplication de l’ADN commence et elle dure en moyenne 8 heures. La transcription est inhibée au cours de cette phase. Au cours de cette phase de synthèse, la cellule fait une copie de ses chromosomes.
· Phase G2 : chaque gène est représenté en 4 copies (cellule diploïde) ou en double (cellule haploïde). La chromatine est à nouveau accessible aux ARN polymérases. Il s’agit d’une phase de pause pendant laquelle la cellule attend le signal d’entrée en mitose.
· Phase M : c’est la phase de division cellulaire (nucléaire et cytoplasmique). En fin de mitose, on voit naitre deux cellules filles à partir d’une cellule mère.
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Les phases G1, S, G2 sont appelées interphase. La phase M représente les divisions cellulaires.
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Le cycle cellulaire

2. La mitose :
2.1.  Définition :
C’est un mécanisme de division cellulaire qui permet d’obtenir deux cellules filles identiques entre elles et identiques à la cellule mère.
2.2. Différentes étapes de la mitose :
· La prophase : la chromatine va s’organiser en chromosome (à l’interphase, elle est diffuse). Les chromosomes sont bien distincts individuellement car la chromatine se condense. La membrane nucléaire et le nucléole commencent à se fragmenter. Les protéines du nucléole s’attachent à la surface des chromosomes.
· La métaphase : les chromosomes sont alignés à la plaque équatoriale de la cellule, ceci est permis grâce à l’action des fibres formant un fuseau achromatique.
· L’anaphase : les centromères se divisent (les reliaient les chromatides sœurs). Chaque chromatide sœur va se diriger vers un pôle opposé.
· La télophase : une copie de chaque chromosome se trouve dans chacune des deux futures cellules filles. Le cytoplasme va se diviser (cytodiérèse). Les membranes nucléaires se forment autour de chaque lot de chromosomes et les fibres du fuseau vont disparaître.
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   La mitose est donc un mécanisme de transmission des caractères génétiques d’une cellule mère aux cellules filles.
   Les cellules concernées par la mitose sont les cellules somatiques (formation des différents organes et renouvellement de la peau). 
   D’autres cellules transmettent leur information génétique à travers la mitose, ce sont des organismes unicellulaires, ils sont classés parmi les eucaryotes haploïdes (ex. Neurospora crassa, Saccharomyces cerevisiae). Ces organismes se multiplient grâce au mécanisme de la mitose. Ce processus est appelé reproduction asexuée.
3. La méiose :
3.1.  Le cycle chromosomique :
   Deux processus complémentaires sont indispensables au maintien du nombre constant des chromosomes d’une espèce au cours des générations sexuées.
· 1er processus : il correspond au passage de l’état diploïde à l’état haploïde. C’est la méiose.
· 2ème processus : il correspond au passage de l’état haploïde à l’état diploïde. C’est la fécondation.
3.2.  Les différentes étapes de la méiose :
Ce mécanisme est divisé en deux étapes, la division réductionnelle et la division équationnelle.
3.2.1. La division réductionnelle :
   Elle est précédée par une réplication de l’ADN et elle concerne les cellules diploïdes. Elle comprend quatre phases.
· Prophase I : les chromosomes homologues se regroupent en paires. Chaque chromosome est dupliqué. Au total on a quatre chromatides par paire de chromosomes homologues (tétrade).
· Métaphase I : les chromosomes s’alignent sur la plaque équatoriale, les chromosomes homologues sont de part et d’autres de cette plaque.
· Anaphase I : les chromosomes homologues se séparent et migrent vers un des deux pôles cellulaires.
· Télophase I : la cellule commence à se diviser en deux cellules filles. Chaque cellule possède une copie de chaque chromosome. Chaque chromosome est constitué de deux chromatides sœurs.
3.2.2. La division équationnelle :
   C’est un mécanisme mitotique (mêmes étapes d’une mitose).
   Après une division méiotique, une cellule mère à 2n chromosomes produit quatre cellules à n chromosomes.
   Les cellules concernées par la méiose sont les cellules germinales qui produisent les gamètes. D’autres cellules sont également concernées par ce mécanisme chez les eucaryotes haploïdes.
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La méiose






5. La génétique des haploïdes


   La plupart des eucaryotes inférieurs, y compris les levures et les moisissures, sont des haploïdes (n chromosomes) capables de brasser leurs gènes par le biais de la méiose. L’haploïdie décrit une cellule qui ne possède qu’une copie de chaque chromosome.
   L’haploïdie présente plusieurs avantages pour l’analyse génétique :
·  Le génotype (le contenu en gènes) s’exprime directement en phénotype : ces organismes ne possèdent qu’un seul allèle de chaque gène (l’une des formes d’un gène). 
·  On peut analyser tous les produits d’une seule méiose. 
·  Ce sont des organismes faciles à cultiver, de petite taille.
·  On peut produire un grand nombre de descendants à partir d’un seul croisement.
   Le but recherché dans l’étude des haploïdes : possibilité d’analyse des tétrades afin de tracer les cartes génétiques des organismes concernés par détermination de la distance en un gène et le centromère et la distance entre deux gènes.
   Deux organismes haploïdes seront étudiés durant cette partie : Saccharomyces cerevisiae (levure) et Neurospora crassa (moisissure).
1. Le cycle du développement : 
   Les levures et les moisissures ont deux façons de se reproduire :
· La reproduction asexuée : elle se fait par mitose (mécanisme de division cellulaire) qui donnent naissance à des cellules identiques à la cellule mère. 
· La reproduction sexuée : elle demande la fusion de deux types de cellules de signes contraires.
1.1.  La reproduction asexuée : 
   Elle a lieu par bourgeonnement de spores en un mycélium (constitué d’hyphes).
   Chez Neurospora crassa : ces organismes ont 7 chromosomes. Ce nombre est transmis dans toutes les cellules et toutes les générations. Le mycélium d’une spore va produire des conidies de même génotype que celui de la spore dont il est issu.
1.2.  La reproduction sexuée :
- Chez Neurospora crassa :
   Il existe deux types de spores A et a haploïdes qui peuvent fusionner et donner une cellule diploïde transitoire (2n) qui va passer par une division méiotique.
   Deux caractéristiques sont notées chez cette moisissure :
· Une mitose suit après une méiose : on passe de quatre à huit spores.
· Les tétrades de spores sont ordonnées : les spores (ascospores) sont disposées dans l’asque comme étaient disposés les chromosomes dans la cellule diploïde transitoire.
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· Chez Saccharomyces cerevisiae :
   Il existe deux types cellulaires a et α, il est possible qu’il fusionne pour donner une cellule diploïde transitoire qui va également passer par une méiose mais qui n’est pas suivie par une mitose. 
   Chez cette levure les tétrades ne sont pas ordonnées et se répartissent au hasard.
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2. Analyse génétique des produits de la méiose :
   L’analyse des tétrades ordonnées ou non ordonnées permet de calculer la distance gène -centromère (tétrades ordonnées) ou non (tétrades non ordonnées).

2.1. Pour un caractère :
   La transmission d’un caractère génétique est associée au comportement d’une paire de chromosomes homologue comme dans la méiose.
   Un gène donné qu’on va nommer A occupe une place définie appelée locus sur un chromosome donné. Le chromosome homologue porte au locus correspondant un gène « alternatif » a. ce gène a contrôle le même caractère que le gène A mais conduit à un phénotype différent. On dit que les deux gènes A et a situés au même locus sont des allèles.
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3.1.1. Analyse des tétrades : Exemple de Neurospora crassa 

   Chez cette moisissure, les conidies des lignées (variétés, souches) sauvages sont roses, on va les noter (+). Les lignées mutantes ont des conidies blanches, elles sont appelées albinos (al). (+) et (al) sont des allèles du caractère couleur des conidies. 

   On réalise le croisement entre ces deux souches. Lorsqu’on isole les ascospores d’un asque dans l’ordre, on obtient deux types d’asques :
· 1er type : 2(+), 2(+), 2(al), 2(al) ou 4(+), 4(al)
· 2ème type : 2(+), 2(al), 2(+), 2 (al)

   La disposition des produits sauvages et mutants est différente.

· Analyse génétique :
   La ségrégation peut se produire à la première division méiotique (anaphase I) ou la deuxième division méiotique (anaphase II). Ceci dépend de l’absence (1 ère division) ou la présence (deuxième division) d’un crossing over (chiasma) entre les locus des allèles envisagés et le centromère correspondant.

   Le 1er type d’asques obtenu sans crossing over est appelé pré-réduit et le deuxième, obtenu après crossing over, est appelé post-réduit.
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3.1.2. Détermination de la distance gène – centromère :
Les expériences ont permis de remarquer que plus la distance est grande entre le centromère et le gène, plus les crossing over sont fréquents. Une formule mathématique permet de calculer cette distance gène – centromère :
 (
D (c – gène) = [(nombre d’asques pos-réduits / 2) / total des asques pré et post-réduits] x 100
)
   Chez les levures, on ne peut pas appliquer cette formule car les tétrades ne sont pas ordonnées.

2.2. Pour deux caractères :
   La transmission de deux caractères génétiques est associée au comportement de deux chromosomes homologues ou de deux chromosomes non homologues.

a- Si un gène (A/a) occupe un locus sur un chromosome donné et le gène (B/b) occupe un autre locus sur le même chromosome, on dit que les deux gènes sont liés.

b- Si un gène (A/a) occupe un locus sur un chromosome donné et le gène (B/b) occupe un locus sur un autre chromosome non homologue, on dit que les deux gènes sont indépendants.
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3.2.1. Analyse des tétrades :
   L’analyse méiotique chez les haploïdes concernant deux caractères a permis les asques en trois classes quelque soit le cas (gènes liés ou indépendants) :

· 1er type : tous les produits ont le même phénotype que celui des deux parents. Ce sont les produits d’une méiose sans crossing over. On les appelle Ditype Parental (DP).

· 2ème type : la moitié des produits de la méiose a le même phénotype que ceux des parents, l’’autre moitié est recombinée et donc issue d’un crossing over. Ce type est appelé Tétratype (T).

· 3ème type : aucun phénotype des produits de la méiose n’a le phénotype des parents. Ils sont issus de deux ou plus de crossing over, on les appelle Ditype Recombiné (DR). 


3.2.2. Détermination de la distance gène – gène :
   Des relations mathématiques permettent, d’abords, de savoir si deux gènes sont liés ou non chez les haploïdes :
· Les deux gènes (A/a) et (B/b) sont sur deux chromosomes différents, c'est-à-dire indépendants, ceci implique que : la fréquence des DP est presque égale à celle des DR.
DP ≈ DR
· Les deux gènes (A/a) et (B/b) sont sur le même chromosome, c'est-à-dire liés, ceci implique que : la fréquence des DP est beaucoup plus grande que celle des DR.
DP >>> DR
   La relation mathématique permettant de calculer la distance entre deux gènes est : 

 (
D (gène – gène) = [ ( DR + T/2) / total] x 100
)



3. Établissement de la carte génétique :
   Morgan a fait l’hypothèse que les gènes sont disposés linéairement sur le chromosome et que la fréquence de recombinaison traduit leur position relative.
   On a suggéré alors que la fréquence de recombinaison peut etre utilisée comme mesure de la distance entre deux gènes et que leur disposition linéaire sur le chromosome peut constituer la base d’une carte génétique.
   Une unité sur la carte correspond à 1% de recombinaison ou de crossing over (1 cM) et, puis, la distance correspond ainsi au pourcentage de la recombinaison. 
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8. La synthèse protéique 
   L’expression d’un gène est un processus entier qui décode l’information porté par un gène donné et la traduit en protéine. Il s’agit d’une suite de synthèses chimiques et de réactions aboutissant à la production d’un acide ribonucléique qui sera traduit en protéine.
   Dans un premier temps a lieu la synthèse d’un acide ribonucléique (ARNm), dont la séquence est complémentaire d’un des deux brins du gène donc identique à celle de l’autre brin ; c’est la transcription. Dans un second temps, l’ARN messager est « lu » par groupe de trois nucléotides (lettres) grâce à un ARN complémentaire qui porte l’acide aminé correspondant ; c’est la traduction
1.  La transcription :
   Chez les procaryotes, il n'y a pas vraiment de noyau, alors que chez les eucaryotes il est très clairement définit. Ainsi, les procaryotes peuvent coupler transcription et traduction, mais les eucaryotes non. La transcription chez les eucaryotes se passe dans le noyau et la traduction se fera dans le cytoplasme.
   Un gène a une structure spécifique qui va permettre sa transcription. Il est généralement constitué de :
· Zone promotrice (promoteur) du brin transcrit du gène : cette zone est reconnue par l’enzyme catalysant la synthèse d’ARN sur laquelle elle va se fixer. Cette zone n’est pas transcrite.
· Zone transcrite : elle porte l’information génétique du gène.
· Zone de terminaison : qui porte les signaux de terminaison. Elle est transcrite ( mais non traduite).       
                                                        +1
	
Promoteur non transcrit

	Zone transcrite
	Zone de terminaison transcrite



   Chez les eucaryotes un seul gène est transcrit. Chez les procaryotes, il existe le système des opérons ou plusieurs gènes (qui fonctionnent généralement ensemble) qui peuvent être transcrit sur le même ARN.
    Généralement, la transcription est caractérisée par les points suivants :
· L'ADN sert de matrice (template).
· Seul un des deux brins de l'ADN est transcrit (brin non sens ou antisens).
· La synthèse d’ARN se fait dans le sens 5' → 3' grâce à une ARN polymérase ADN dépendante ou transcriptase.
· La synthèse d’ARN se passe en 3 étapes : initiation, élongation, terminaison.
· L'initiation se fait au niveau d'une région particulière appelée promoteur.
· La synthèse nécessite l'ouverture de l'ADN.
· La terminaison se fait au niveau d'une région particulière appelée terminateur.
· Les brins d'ARN ont une purine en 5' : pppA.
· Un gène est transcrit puis traduit à une chaine peptidique.
1.1.  La transcription chez les procaryotes :
   Les procaryotes possèdent une seule ARN polymérase, mais celle-ci est constituée de plusieures sous-unités ; l’ensemble est appelé holoenzyme. Ce holoenzyme se charge de la synthèse d'ARNt, ARNr ou ARNm indifféremment.

[image: holoenzyme RNA pol, synthese ARNT ARN transfert]

   Le core enzyme se lie à l'ADN à n'importe quel niveau et n'entraîne pas l'ouverture de la double hélice d'ADN. L'holoenzyme se lie à l'ADN sur des sites de fixation spécifiques (promoteurs) et entraine l'ouverture de l'ADN à ce niveau. La synthèse de l'ARN avec comme matrice un des 2 brins d'ADN peut commencer. Très rapidement sigma se détache, car il a une forte affinité pour ce site, si il reste l'élongation ne se fait pas.
   Contrairement à l'ADN polymérase, l'ARN polymérase n'a pas d'activité exonucléasique (activité correctrice). Mais le manque d'activité correctrice est sans gravité pour plusieurs raisons : il n'y a pas de transmission à la descendance, le taux d'erreurs est relativement faible (10-4 à 10-5), il y a beaucoup de molécules d'ARNm, et leur temps de demi-vie est relativement court.
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   Le point de départ de la transcription est le nucléotide numéro +1, c'est la paire de base qui correspond au premier nucléotide de l'ARN. Le point de départ fait partie du promoteur qui constitue le signal de début de la transcription. Dans les promoteurs procaryotes, il existe 2 séquences consensus en amont du point de départ : séquence -10 ou encore TATA box (car riche en A et en T), et séquence -35 (TTGACA). 
   La zone de terminaison, chez les procaryotes, est une séquence d’ADN palindromique riche en GC suivit d’A : l'ARN va donc être constituée d'une séquence palindromique (CG)n suivit de U. Ceci forme une tige boucle stable suivit d'un poly U apparié aux poly A. L'appariement entre U et A est peu stable, l'ARN se décroche de l'ADN de façon spontanée, l'ADN se referme et l'enzyme libère l'ADN.
1.2.  La transcription chez les eucaryotes :
   Bien que la transcription reste dans son principe identique chez les eucaryotes et les procaryotes, des différences parfois importantes, existent. Elles tiennent à la structure de la matrice ADN, aux ARN polymérases, et aux modifications post-transcriptionelles que subissent les transcrits primaires d’ARN.
   La formation des ARN se fait grâce à 3 ARN polymérases ADN dépendantes : ARN pol I (transcription des ARNr 5’8S, 18S et 28S), ARN pol II (ARNm primaire et ARNsn) et ARN pol III (ARNt et ARN 5S).
   Les ARN polymérases, chez les eucaryotes, sont incapables à elles seules, d'initier la transcription. Il faut pour cela tout un assortiment de protéines appelées facteurs de transcription généraux qui vont se lier au promoteur. Cet assemblage fournit différentes possibilités de régulation de l'initiation de la transcription. 
   La région promotrice comporte essentiellement les séquences suivantes : 
· TATA box : rencontrée chez presque tous les gènes, elle est située en - 32.
· GC box : elle se trouve dans la zone promotrice de certains gènes à un emplacement variable (- 110, - 40).
· CCAAT box : présente dans de nombreux gènes, elle est située dans la zone promotrice entre - 120 et - 80.
   Les signaux de terminaison de la transcription sont mal compris. Cependant, il existe une séquence consensus AAUAAA servant apparemment de signal pour qu’une ARN-endonucléase vienne couper le transcrit en 3’. 
· Maturation de l'ARNm : 
   Les ARNm eucaryotes sont synthétisés sous forme d’un précurseur, ils subissent une maturation pour donner un ARNm actif. Chez les eucaryotes, un gène n'est pas une séquence codante mais un ensemble de séquences codantes (exons) séparées par des séquences non-codantes (introns). Juste après la transcription, on a un ARNm primaire ou hnRNA (ARN hétérogène nucléaire) constitué d’exons et d’introns. 
   Le hnRNA subit plusieurs maturations successives :
1. L’ajout d’une coiffe en 5' : l’extrémité 5’ du transcrit primaire est coiffée par addition d’une guanine méthylée par une transférase sur le n7. Cette coiffe participe à l’initiation de la traduction en augmentant l'affinité des enzymes de la traduction pour cet ARN et empêche sa dégradation de l’ARN par une exonucléase.
2. La polyadénylation en 3' : une queue polyA est ajoutée grâce à la polyA polymérase. La polyadénylation protège l'extrémité 3' de l'ARN des exonucléases. 
3.  L’excision-épissage (splicing) : le splicing consiste en l’élimination des introns et la ligature des exons par la suite. Il se fait grâce à des complexes ribonucléoprotéiques hnRNP ou de manière spontanée par un processus auto-catalytique. Avec un même hnRNA, si on fait un type d'épissage on aura un type de protéine, et si on change le type d'épissage, on aura une autre protéine.
2. La traduction :
   C’est le mécanisme par lequel le flux d’information va passer de la forme acide nucléique (alphabet à 4 lettres) à la forme protéine (alphabet à 20 lettres) selon un code universel : le code génétique. 
   Une cellule garde toujours dans son cytoplasme 20 type d’acides aminés. L’activation de ces derniers est nécessaire à la traduction, Ces derniers se lient à une enzyme l’aminoacyl ARNt synthétase. Les aminoacyl-ARNt synthétases sont capables de relier le bon acide aminé à l’ARNt porteur du bon anticodon. Il en existe autant que d’acides aminés et chacune est capable de reconnaître les différents ARNt synonymes. 
2.1.  Le code génétique : 
La traduction consiste à faire correspondre la séquence nucléotidique de l'ARNm à la séquence d'acides aminés de la protéine. La question qui s'impose est : comment peut-on faire correspondre les quatre nucléotides de l'information génétique aux vingt acides aminés des protéines? 
   La réponse à cette question a permis de définir le code génétique comme étant un arrangement qui fait correspondre trois nucléotides à un acide aminé. Cela donne soixante quatre combinaisons possibles couvrant largement les vingt acides aminés naturels. Le triplet qui définit un acide aminé est appelé un codon d'où le code génétique est formé de soixante quatre codons. Ce code possède quatre propriétés: 
· Le code génétique est dégénéré : c'est-à-dire que la plupart des acides aminés sont définis par plus d'un seul codon.
· Le code génétique n'est pas chevauchant : c'est à dire qu'un nucléotide n'appartient qu'à un seul codon et la lecture se fait codon par codon.
· Le code génétique est à quelques exceptions près universelles.
· Trois codons ne définissent aucun acide aminé et sont ainsi appelés codons stop ou codons non sens. Il s'agit des codons UAA, UAG et UGA. 
   La machine de synthèse est formée d'acides aminés, de l'ARNm, de ribosomes  et de l'ARNt.
2.2.  La traduction chez les eucaryotes :
   La lecture de la matrice ARNm se fait dans le sens 5' → 3' et l'ensemble se passe en 3 étapes: initiation, élongation et terminaison. Ces 3 étapes sont catalysées par des facteurs IF (initiation factors), EF (élongation factor) et RF (release factor).
   Les sous-unités du ribosome (40S et 60S) s'assemblent au niveau du codon initiateur (5'AUG3'), c'est l'initiation. Le methionine-tRNA (ARNt-met) qui ne reconnaît que ce codon initiateur se fixe au niveau du site P (Peptidyl) du ribosome.
   Ensuite vient l'élongation, le ribosome se déplace vers l'extrémité 3' de l'ARNm, les aatRNA se logent dans le site A (Aminoacyl) du ribosome en respectant évidemment la séquence de l'ARNm (code génétique). Le peptide fixé sur le tRNA (site P) se détache et se fixe sur l'acide aminé qui est lié au tRNA (site A), c'est l'élongation. Le ribosome se déplace vers le 3' de l'ARNm. Le tRNA du site P est libéré, celui qui était dans le site A vient dans le site P. Le site A est alors libre et peut accueillir le prochain aatRNA.
   Arrivé au codon terminateur (soit UAA, UAG ou UGA) comme il n'existe pas de tRNA correspondant, le ribosome se disloque, c'est la terminaison. Elle se passe grâce aux facteurs de terminaison RF (Release Factor) qui imitent la structure 3D d'un tRNA  permettant ainsi le décrochage du peptide lié au tRNA (site P) donnant ainsi la protéine.
2.3.  La traduction chez les procaryotes :
   À la différence des ARNm eucaryotes, ceux procaryotes sont polycistroniques, c’est à dire qu’un ARNm code pour plusieures protéines (structure en opérons). 
   La traduction chez les procaryotes est très proche de celle des eucaryotes. Elle se passe également en 3 étapes qui sont catalysées par des facteurs IF (initiation factor), EF (élongation factor) et RF (release factor).
   L'ARNm, libre dans le cytoplasme, sera fixé par une petite sous-unité du ribosome (formé de deux sous-unités 30S et 50S) tel qu'un codon initiateur (toujours le même) AUG sera exposé en premier plan ce qui va faire appel à une grande sous-unité du ribosome qui couvre l'ensemble. Cette sous-unité est formée de deux sites: site A et site P. Le site P se trouve déjà en face du codon initiateur ce qui fait appel à un ARNt initiateur portant l’acide aminé initiateur : la méthionine. La fixation de cet ensemble dans le site P déclenche la synthèse protéique. 
   La séquence Shine-Dalgarno, séquence consensus: 5' AGGAGG 3', est nécessaire à l’initiation. Elle est située dix nucléotides en amont de l’AUG. L'extrémité 3' du ribosome 16 S (partie de 30 S) interagit avec cette séquence Shine-Dalgarno, et permet ainsi le recrutement de la petite sous unité du ribosome.
   Le site A de la grande sous-unité étant libre devant le deuxième codon, ceci fait appel à un deuxième ARNt qui porte le deuxième acide aminé. L'installation de cet ARNt dans le site A stimule la formation de la liaison peptidique entre les deux acides aminés et la rupture de la liaison entre le premier ARNt et son acide aminé ce qui rend le site P libre d'où le glissement du ribosome d'un codon. Ainsi, le site A devient libre devant le troisième codon et le site P héberge le deuxième ARNt chargé des deux premiers acides aminés ce qui stimule l'arrivée d'un troisième ARNt qui porte le troisième acide aminé et ainsi de suite. C’est l’étape d’élongation.
   En dernier, en face d'un codon non-sens et comme il n'existe aucun ARNt capable de reconnaître ce codon, la synthèse s'arrête par la libération de la chaîne peptidique et le détachement des deux sous-unités du ribosome. 
[image: http://reflexions.ulg.ac.be/upload/docs/image/png/2013-01/arnt-glossaire.png]
[bookmark: _GoBack][image: http://4.bp.blogspot.com/-m1AwxNRTsvw/Tz_ETAzTY7I/AAAAAAAAAEw/XWtTsLcSXiA/s1600/DOC6TA%7E1.JPG]
Code génétique

31

image4.emf

image5.emf

image6.emf

image7.emf

image8.gif
3

Newly

Synthesized

DNA Strand

o

5 Dire:

Reication Pork
Movement

Okazaki Ffagments





image9.jpeg
Chromosomal proteins (histones
in eukaryotes and archea) removed

DNA polymerase IIl

DNA poly‘merase mn

(a) Initial processes
Primase

Triphosphate RNA primer
nucleotide

(b) Synthesis of leading strand

Replication fork

Triphosphate
nucle

(c) Synthesis of lagging strand Primase DNA polymerase Il DNA polymerase |

Copyright © 2006 Pearson Education, Inc., publishing as Benjamin Cummings.




image10.png
Frank Boumptrey M.
0

Activities at Replication Fork




image11.jpeg




image12.gif
Masse ¢ADN
par cellule

. @ ™ M:mﬁi';

= Gap, intervalle

2n chromosomes
42 chromatides

2nchromosomes | | 2n chromosomes
aune chromatide | | aune chromatide
i
i
! | Temps
- >

Interphase:

Un cycle cellulaire Mitose

Q=73 py (picogrammes) ©Georges Dolisi

Evolution de la masse d’ADN dans une cellule
pendant le cycle cellulaire





image13.jpeg
Le cycle cellulaire :

» Phase G1: Phase de pause.La
cellule possede 1 exemplaire de
ses chromosomes.

* Phase S : Phase de synthése=
interphase. La cellule synthétise
de I’ADN: elle fait une copie de
ses chromosomes.

* Phase G2 : Phase de pause.La
cellule attend le signal d’entrée
en mitose.

* Phase M : Mitose; la cellule
meére donne naissance a deux
cellules filles.





image14.gif
La mitose

Prophase : condensation  Métaphase : les chromasomes Anaphase : séparation des 2
de la chromatine. Ex finde dupliqués s'alignentsurla  chromatides de chaque Télophase : constitution des
prophase, 'emveloppe  “plaque équatoriale”. chromosome qui migrent a--mnmm- o
nucléaire disparait. vers les piles cellulaires  nowean cycle commence.





image15.png




image16.png
“@x@@ﬂv w® e D
L’z O\\
¢ (I:: ou L ﬁ*\ $
‘,gM Mrde ™~ - N
1 JWIINIE & 2
@ @ @ @M bﬁ\n&{ i‘a
J/ ’Vl'\ﬁSQ V\lka_StL
®0 po QEe® GRONCVNCY
ASne Sherf=ecer pome i
e ® O e P OE
2% e, 31«—@&»5\, e Srpnuckider e Oc
2 AX a pet Co & oG disnn S
T &I .
Lecen
% &
A Beub
J Tl oSe t = * %L&-b%
el e
m‘.‘ﬁém la N:aiaga c_ Bok Wo\ﬂf?«é“





image17.png
(B « @("‘5
!
’814

l meese

®® @~
J T

®0 ®® @ft)@@@ i

A0 S},@&:As@g,bem

¢, ' ' /
Bflde ™~ ot

e C a,
L
MeeSe
HEE® @
Eriese

®® e OB @G

3= aﬂbi\, {Zy@tﬁmu\"\\éu»c& Qe

DX & por o o e ®eu

mc})“dl Aqd Qo M:QiﬁSQ

a .
il o

& "oz.f e

S~ Hocleys

Lo

S8 = 2

‘ \ dlc-8y=%c Tl
({\wh =A/= Aqxi S(h-By=¢ T




image18.png
~ ® x@(‘“ﬁ
‘%

J mese
® 0O @ e~
Vo ks

@ﬁ@&E@M

AS?‘* SF@‘&'ASC%PBM

A%@nc!a

2> c 8,
MeapSe
®® @
Britese
® 6 ae OO0 OG
29, 31"79&”1\- &WQ\T&AC&OC«

*;A&O( M@é%éwm %‘a\w—‘

C A,

@ X @ M ‘.——*—h&‘— (Xﬁw‘g&eﬂ,&
: ‘D————!—Kdﬁcszw St
< \rN H‘B»c?g,@
! =
%) 2 m
Awa %eub _ .
J T 9Se t = + ebw%
©e e g o g
M e éﬁ
m‘.‘ﬁl de o M:Qlage c_Bok \QTB«
i 8
‘—*—1'—8-—‘» ——
ot T Fem
A8 =-2c

c-8y=¢ct
PRIV [ s A




image19.png
‘J/ TCwse \]’V\'ﬁ;eSv_
c i{E C =+
e e
lr\‘a:ss« . \La/ v o
S e R S S
A (o) 2, D, 20, 2a
el
f b o ‘% A c e
& @ & Cﬂ —r—/—fg
3{ c S c
i F l T\Lblﬁ%a,
%J %
R 2 Redudp dola Neizee «
Se .
a \ S _a), 0B — OF (Dowstgewd
f;s_r#—'f; _aB,db —~DR(2 O
S _bp,ab, 68,0b T (A CD
{
e b A s a &
—t S < — A I o 2
a =S —_ @-—r ——
"'&'KMA‘BW% =D M 4 \
o y }’
"\d\m‘vcf:i —4——-"1—1
— PRaypen nousen —
—_7’?5@/%\&3'& d:&w-vc\ﬁq\-gﬁ. AE b\L a B8 z:—_’:%’
~DR=D IOP PHDdDR =
. et 52:))2 >>> o





image20.png
(@ « @@“5
‘,8,«

L meese

®® @ @n~
' ke

®0 ®m @@@@ M

Ab‘?"‘ S;@& PrSae%;bem

A
o @ 5

— T o
&ngrcle C - =it

> =l

e {3:%%0
MeieSe

CEONCNCY

Ertese
®® e 6O OG

230 2l Srowekides e O
E’)ﬁ\qéq_

£Ada por G 8 oY i S

e b

C a -
B o sSpme
"""“"‘*‘“MM
&
\_,.\,\_, B ““?9‘@
Lecon
Aexar Beud
t F 5 A . eDLs.s%
. = %;W
L:': :BWL Wo%éa
fx 2
¥ &—% ———
Cee e
Lt Fet e
é c-A) = 2T
dlc-8y=%c
(a,,m =A/= Adﬁ S(h-By=a¢ 1T





image21.gif
azﬁﬁ'c = holoenzyme
[
core enzyme facteur &
ELONGATION INITIATION




image22.gif
Promoteur ——————Terminateur

\—l—l

produit primaire de transcription<—— mono ou poly cistronique
ou trancrit primaire (un ou plusieurs genes)

lmaturation

ARNm




image23.png
~ 5

Chane polypeptidique

ARN
do transert.
&[AusJeaa [acafuru wuu)
ARN mesager

En A),sructre en e de ARNL i ports un e i (shénylalanne) & son exvénié supsreure I s anicodon st i son
extmite nfereure. £n8),schéma = orciamnement de RN poreu 3un acide amnd (3 rote), 113 ransirer o131 prtéme n
cours desyninése  Fntreurduosome. (oSl Brodeur, Marin Toussant, Proetied)




image24.jpeg
NUCLEOTIDE 2%™¢ POSITION

phényl- : UGU i
UUC | alanine UGc [ SYstéine
UUA | Jeucine UGA  non-sens
uuG UGG  tryptophane

con histidine
CUC | Jeucine proline arginine

CUA glutamine
CUG

¢me POSITION

AUU

AUC ¢ isoleucine
AUA

AUG  méthionine

asparagine

2,

NUCLEOTIDE 3

lysine

Z
2
=
172}
g
.
:
&
O
Z

acide
. aspartique
alanine .
acide

glutamique





image1.emf

image2.emf

image3.emf

