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[ ADN l (brnn codant)

Base N° 1: A
(codon ATG = méthionine, extrémité S")

GOCGAACTAAGGATCTCATCTGGACTTTGTTTTTICCTGGGAAC
COCTGCAGGTAGATATTGTTCOCAGOCCAAGGAGAAATCA

GOGTTGGAGAGTCCAAATTCTTOCTGTGTCAAGTGGC AGGAGATGOC
AAAGATAAGGACATCTCCTGGTTCTOCOOOUCAACGGGGAGAAACTGA
GOCCAAACCAGCAGOGGATCTCAGTGGTGTGGAACGATGATGACTC
CTCTAOCCTCACCATCTACAACGCCAACATTGATGATGOCOGGCATTT
ACAAGTGOGTGGOGTCACOGCTGAAGACGGCAOCCAGTOCOGAGGOCAC
COCCACAGGAGT TTAAGGAAGGGGAAGATGCTGTGATTGTCTGTGAT
GTGGTCAGCTCTCTGOOCCCAACCATCATCTGGAAACACAAAGGOOG
AGATGTCATCOCCTGAAAAAAGATGTOOGGTTCATAGTCOCTATCOCCAACA
ACTACCTGCAGATOCGAGGCATCAAGAAAACAGATGAGGGCACTTA
COGCTGTGAAGGCAGGATCCTGGOOCGGGGGGAGATCAACTTCAAG
GACATTCAGGTCATTIGTGAATGTACCACCCACTGTOCAGGOCAGACA
GAGCATCGTGAATGOCACTGCCAACCTGGGCCAGTCTGTCACOCTGG
TGTGTGATGCUCGATGGC T TITCOCAGAGCCCACCATGAGCTGGACAAAG
GATGGGGAACCOCATAGAGAATGAGGAGGAAGATGACGAGAAGCAC
ATCTTCAGTGACGACAGTTOGGAGCTGACCATCAGGAATGTGGACAA
AAATGACGAAGOOGAATACGTCTGCATOGCTGAGAACAAGGCTGGC
GAGCAGGATGCCTOCATCOCCACCTCAAGGTCTTOGCAAAGOOCAAAAT
CACCTATGTAGAGAATCAGACAGOCATGOGAACTAGAGGAGCAAGTC
ACTCTGACATGTGAAGOCCTOOGGAGACCCCATTCOCCT TOCCATCACCTG
GAGAACGTOCACOOCGAAACATCAGCAGTGAAGAAAAGGCATOGTGG
ACTOGACCAGAGAAGCAAGAGACTCTAGATGGGCACATGGTGGTAC
GCAGOCATGCTOG TG TG TOCCTOCOCCTGACCCTGAAGAGCATOCAGT AC
ACAGATGCTGGAGAATACATCTGCACTGCCAGCAACACCATOGGOC
AGGACTCCCAGTCCATGT ACCTTGAAGTTCAATATGCTOOCAAGCTC
CAGGGOCCTGOGTAGCTGTGT ACACT TGGGAAGGGAACOCAGGTGAACA
TCACCTGTGAGGTCT TTGOCCTACOCAAGTGOCACAATCTCOCCTGGTTOC
GAGATGGOCAGTTGCTGCCAAGCTOCAACTACAGCAATATCAAGATC
TACAACACOCCATCTGOCGAGCTATCTGGAGGTAACCOCCCTGATTCOGA
AAATGACTTTGGAAACTACAACTGCACAGOGGTGAACCOCGTATTGGAC
AGGAGTOCT TGGAATTCATCCTGGTTCAAGCAGATACACCATCTTCC
CCATCOCCATOGACCGGGTGGAACCATACTOCAGCACAGCACAGGTAC
AATTTGATGAGOCAGAAGOCCACAGGTGGAGTTCCCATOCTCAAATAC
AAGGCTGAGTGGAAGTOCGCTGGGTGAAGAAGCATGGCATTCCAAGT
GGTATGATGOCCAAAGAAGOCAACATGGAAGGGATTGTCACCATCAT
GGGOCCTGAAGOCTGAGACAAGGT ACGOGGTACGACTGGOGGOOCTC
AAOCOGGCAAGGGGCTGGGOGAGATCAGTGCAGOCACTGAGT TCAAGA
CACAGOCAGTCOGGGAACCCAGOGCACCCAAGCTGGAAGGGCAGAT
GGGAGAGGACGGGAACTCCATCAAGGTGAACCTGATCAAGCAGGAT
GAOGGOGGCTOCCOCCATCAGACACTATCTGGTCAAGT ACAGAGOGCT
OGOCTCOCOGAGTGGAAACCAGAGATCAGGCTCCOCOGTCOGGC AGTGAC
CACGTCATGCTCAAGTCCCTAGACTGGAACGOCGAGTACGAAGTATA
TOTGOGGTAGCTGAGAACCAGCAAGGAAAATOCAAGGCAGCTCACTTC
GTGTTCAGGACTTCAGOCOCAGOOCACGGOCATOCC AGCCAATGGC AG
COCCACTGCAGGOCTGAGCACAGGOGOCATTGTGGGCATOCTCATTG
TCATTTITOCGTCCTACTCCTGGTGGTCATGGACATCACCTGCTACTTCC
TOGAACAAGTGTGGOCTGCTCATGTGCATOGCTGTTAACCTGTGOGGC
AAAGOGGGGOCOGGAGOCAAGGGCAAAGACATGGAGGAGGGCAAG
GCTGCTTTICTOGAAAGATGAGTCTAAAGAACCCATTGT AGAGGTOCOG
AACGGAGGAGGAACGGCGACTOCAAACCATGACOGGAGGGAAGCACAC
AGCGAGOCCAACGAGACCACACCACTGACAGAGOOCCGAGAAGGGTOCCT
GTAGAAACAAAGTOCGAGOCOCCAGGAGTCAGAAGCAAAGOCAGOGC
CAACTGAAGTCAAGACGGTCOOCAATGAAGCOCCACACAAACGAAAGA
GAATGAGAGCAAAGCATGAAAAACAGA

serniore b ~-Baca ]

(de la séguence codante, extrémité 3%)



[Protéinel

Acide aminé IN® 1:
M = méthionine
(extrémité N-termminale)

MLRTKDLIWITLFFLGTAVSLOVDIVPSQGEISVG

DIQOVIVNVPPTVQARQSIVNATANLGQSVTLVCD

SELTIENVDEKNDEAEY VCIAENKAGEQDASIHLK
VFAKPKITY VENOQOT AMELEEQVTLTCEASGDPIP
SITWRITSTRNISSEEKASWITRPEKOETLDGHMWV

VRESHARVSSLTLKSIQYTDAGEYIKCTASNTIGQD
SOSMYLEVOQYAPKLOQGPVAVYTWEGNQVNITC
EVEAYPSATISWFRDGOILIPSSNYSNIKIYNTEPSA

SYLEVTPDSENDEGNYNCT AVNRIGQESLEFILV
QADPSSPSIDRVEPYSSTAQVOQFDEPEATGVPILK
YKAEWKSLGEEAWHSKWYDAKEANMEGIVTI
MGLEKPETRYAVRLAALNGKGLGEISAATEFKTQ
PVREPS. IK VNLIKQDDGGS
PIRHYLVKYRALASEWKPEIRLPSGSDHVMLKSL
DWNAEYEVY VVAENQOGKSKAAHFVFRTSAQP
TAIPANGSPTA

ITCYFLNKOGLLMCIAVNLOGK AGPGAKG KDM
EEGKAAFKDESKEPIVEVRTEEERTPNHDGGKH

demier acide aminég N @
(extrémité C-terminale)

O 0006 0

L ADN I (brnn codant)

Base N 1: A
(codon ATG = méthionine, extrémité S")

GOCGAACTAAGGATCTCATCTGGACTTTGTTTTTICCTGGGAAC
COCTGCAGGTAGATATTGTTCOCAGOCCAAGGAGAAATCA

GOGTTGGAGAGTCCAAATTCTTOCTGTGTCAAGTGGC AGGAGATGOC
AAAGATAAGGACATCTCCTGGTTCTOCOOOUCAACGGGGAGAAACTGA
GOCCOCCAAACCAGCAGOGGATCTCAGTGGTGTGGAACGATGATGACTC
CTCTAOCCTCACCATCTACAACGCCAACATTGATGATGOCOGGCATTT
ACAAGTGOGTGGOGTCACOGCTGAAGACGGCAOCCAGTOCOGAGGOCAC
TGTCAATGTGAAGATCTTOCAGAAGCTCATGTTCAAGAATGOGOCAA
COCCACAGGAGT TTAAGGAAGGGGAAGATGCTGTGATTGTCTGTGAT
GTGGTCAGCTCTCTGOOCCCAACCATCATCTGGAAACACAAAGGOOG
AGATGTCATCOCCTGAAAAAAGATGTOOGGTTCATAGTCOCTATCOCCAACA
ACTACCTGCAGATOCGAGGCATCAAGAAAACAGATGAGGGCACTTA
COGCTGTGAAGGCAGGATCCTGGOOCGGGGGGAGATCAACTTCAAG
GACATTCAGGTCATTIGTGAATGTACCACCCACTGTOCAGGOCAGACA
GAGCATCGTGAATGOCACTGCCAACCTGGGCCAGTCTGTCACOCTGG
TGTGTGATGCUCGATGGC T TITCOCAGAGCCCACCATGAGCTGGACAAAG
GATGGGGAACCOCATAGAGAATGAGGAGGAAGATGACGAGAAGCAC
ATCTTCAGTGACGACAGTTOGGAGCTGACCATCAGGAATGTGGACAA
AAATGACGAAGOOGAATACGTCTGCATOGCTGAGAACAAGGCTGGC
GAGCAGGATGCCTOCATCOCCACCTCAAGGTCTTOGCAAAGOOCAAAAT
CACCTATGTAGAGAATCAGACAGOCATGOGAACTAGAGGAGCAAGTC
ACTCTGACATGTGAAGOCCTOOGGAGACCCCATTCOCCT TOCCATCACCTG
GAGAACGTOCACOOCGAAACATCAGCAGTGAAGAAAAGGCATOGTGG
ACTOGACCAGAGAAGCAAGAGACTCTAGATGGGCACATGGTGGTAC
GCAGOCATGCTOCG TG TG TOCCTOCOCCTGACCCTGAAGAGCATOCAGT AC
ACAGATGCTGGAGAATACATCTGCACTGCCAGCAACACCATOGGOC
AGGACTCCCAGTCCATGT ACCTTGAAGTTCAATATGCTOOCAAGCTC
CAGGGOCCTGOGTAGCTGTGT ACACT TGGGAAGGGAACOCAGGTGAACA
TCACCTGTGAGGTCT TTGOCCTACOCAAGTGOCACAATCTCOCCTGGTTOC
GAGATGGOCAGTTGCTGCCAAGCTOCAACTACAGCAATATCAAGATC
TACAACACOCCATCTGOCGAGCTATCTGGAGGTAACCOCCCTGATTCOGA
AAATGACTTTGGAAACTACAACTGCACAGOGGTGAACOGTATTGGAC
AGGAGTOCT TGGAATTCATCCTGGTTCAAGCAGATACACCATCTTCC
CCATCOCCATOGACCGGGTGGAACCATACTOCAGCACAGCACAGGTAC
AATTTGATGAGOCAGAAGOCCACAGGTGGAGTTCCCATOCTCAAATAC
AAGGCTGAGTGGAAGTOCGCTGGGTGAAGAAGCATGGCATTCCAAGT
GGTATGATGOCCAAAGAAGOCAACATGGAAGGGATTGTCACCATCAT
GGGOCCTGAAGOCTGAGACAAGGT ACGOGGTACGACTGGOGGOOCTC
AAOCOGGCAAGGGGCTGGGOGAGATCAGTGCAGOCACTGAGT TCAAGA
CACAGOCAGTCOGGGAACCCAGOGCACCCAAGCTGGAAGGGCAGAT
GGGAGAGGACGGGAACTCCATCAAGGTGAACCTGATCAAGCAGGAT
GAOGGOGGCTOCCOCCATCAGACACTATCTGGTCAAGT ACAGAGOGCT
OGOCTCOCOGAGTGGAAACCAGAGATCAGGCTCCOCOGTCOGGC AGTGAC
CACGTCATGCTCAAGTCCCTAGACTGGAACGOCGAGTACGAAGTATA
TOTGOGGTAGCTGAGAACCAGCAAGGAAAATOCAAGGCAGCTCACTTC
GTGTTCAGGACTTCAGOCOCAGOOCACGGOCATOCC AGCCAATGGC AG
COCCACTGCAGGOCTGAGCACAGGOGOCATTGTGGGCATOCTCATTG
TCATTTITOCGTCCTACTCCTGGTGGTCATGGACATCACCTGCTACTTCC
TOGAACAAGTGTGGOCTGCTCATGTGCATOGCTGTTAACCTGTGOGGC
AAAGOGGGGOCOGGAGOCAAGGGCAAAGACATGGAGGAGGGCAAG
GCTGCTTTICTOGAAAGATGAGTCTAAAGAACCCATTGT AGAGGTOCOG
AACGGAGGAGGAACGGCGACTOCAAACCATGACOGGAGGGAAGCACAC
AGCGAGOCCAACGAGACCACACCACTGACAGAGOOCCGAGAAGGGTOCCT
GTAGAAACAAAGTOCGAGOCOCCAGGAGTCAGAAGCAAAGOCAGOGC
CAACTGAAGTCAAGACGGTCOOCAATGAAGCOCCACACAAACGAAAGA
GAATGAGAGCAAAGCATGAAAAACAGA

serniore b ~-Baca ]

(de la séguence codante, extrémité 3%)



[Protéinel

Acide aminé IN® 1:
M = méthionine
(extrémité N-termminale)

MLRTKDLIWITLFFLGTAVSLOVDIVPSQGEISVG

ESKFFLCOVAGDAKDKDISWEFSPNGEKI.S PNOO

RISVYWNDDDSSTI TIYNANIDDAGIYKCVVTAE
DGTOSEAT VNVKIFOKLMFKNAPTPOEFKEGED

DIQOVIVNVPPTVQARQSIVNATANLGQSVTLVCD

SELTIENVDEKNDEAEY VCIAENKAGEQDASIHLK
VFAKPKITY VENOT AMELEEQVTLTCEASGDPIP
ETLDGHMY

VREHARVSSLTLKSIQYTDAGEYIKTASNTIGQD
SOSMYLEVOY APKLOQGPVAVY TWEGNQVNITC

SYLEVTPDSENDEGNYNCT AVNRIGOESLEFILV
QADPSSPSIDRVEPYSSTAQVOQFDEPEATGVPILK
YKAEWKSLGEEAWHSKWYDAKEANMEGIVTI
MGLEKPETRYAVRLAALNGKGLGEISAATEFKTQ
KVNLIKQDDGGS
PIRHYLVKYRALASEWKPEIRLPSGSDHVMLKSL.
DWNAEYEVYVVAENQOGKSKAAHFVFRTSAQP
TAIPANGSPTA
IMMCYFLILNKCOGLILMCIAVNLOGK AGPGAKGKDM
EEGKAAFKDESKEPT

K—I'V'PN‘EATQ’I‘KENS?

demier acide aminég IN°
(extrémité C-terminale

1
2

boucles de tyre
3 immunog lobuline
4
s

Structure schématique
de la glycoprotéine
NCAM 140 kDa
déduite de 1a

s€équence peptidigque

D

S
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| ADN ] (brin codant)

Base N 1: A
(codon ATG = méthionine, extrémité S")

GOGAACTAAGGATCTCATCTGGACTTTGTTTTTIOCTGGGAAC
COCTGCAGGTAGATATTGTTCOCOCAGOCCAAGGAGAAATCA

GOGTTGGAGAGTCCAAATTCTTOCTGTGTCAAGTGGC AGGAGATGOC
AAAGATAAGGACATCTCCTGGTTCTOCOOOUCAACGGGGAGAAACTGA
GOCCOCCAAACCAGCAGOGGATCTCAGTGGTGTGGAACGATGATGACTC
CTCTAOCCTCACCATCTACAACGCCAACATTIGATGATGCOCOGGCATTT
ACAAGTGOCGTGGOGTCACOGCTGAAGACGGCAOCCAGTCOGAGGCOCAC
TGTCAATGTGAAGATCTTOCAGAAGCTCATGTTCAAGAATGOGOCAA
COCCACAGGAGT TTAAGGAAGGGGAAGATGCTGTGATTGTCTGTGAT
GTGGTCAGCTCTCTGOOCCCAACCATCATCTGGAAACACAAAGGOOG
AGATGTCATOCTGAAAAAAGATGTOCOGGTTCATAGTCCTATCOCAACA
ACTACCTGCAGATOCGAGGCATCAAGAAAACAGATGAGGGCACTTA
COGCTGTGAAGGCAGGATCCTGGOOCGGGGGGAGATCAACTTCAAG
GACATTCAGGTCATTIGTGAATGTACCACCCACTGTOCAGGOCAGACA
GAGCATOCGTGAATGOCACTGCCAACCTGGGCOCCAGTCTGTCACCCTGG
TGTGTGATGCUCGATGGC T TITCOCAGAGCCCACCATGAGCTGGACAAAG
GATGGGGAACCOCATAGAGAATGAGGAGGAAGATGACGAGAAGCAC
ATCTTCAGTGACGACAGT TOGGAGCTGACCATCAGGAATGTGGACAA
AAATGACGAAGOOGAATACGTCTGCATOGCTGAGAACAAGGCTGGC
CGAGCAGGATGCCTOCATCCACCTCAAGGTCTTOGCAAAGOCCAAAAT
CACCTATGTAGAGAATCAGACAGOCATGOGAACTAGAGGAGCAAGTC
ACTCTGACATGTGAAGCOCCTOOGGAGACCCCATTOCT TOCATCACCTG
GAGAACGTOCACCOCGAAACATCAGCAGTGAAGAAAAGGCATOGTGG
ACTOGACCAGAGAAGCAAGAGACTCTAGATGGGCACATGGTGGTAC
GCAGOCATGCTOCG TG TG TOCCTOCOCCTGACCCTGAAGAGCATOCAGT AC
ACAGATGCTGGAGAATACATCTGCACTGCCAGCAACACCATOGGOC
AGGACTCCCAGTCCATGTACCTTIGAAGTTCAATATGCTOOCAAGCTC
CAGGGOCCTGTAGCTGTGTACACTTGGGAAGGGAACCAGGTGAACA
TCACCTGTGAGGTCT TTGOCCTACOCAAGTGOCACAATCTCOCCTGGTTOC
GAGATGGOCAGTTGCTGCCAAGCTOCAACTACAGCAATATCAAGATC
TACAACACOCCATCTGOCGAGCTATCTGGAGGTAACCOCCCTGATTCOGA
AAATGACTTTGGAAACTACAACTGCACAGOGGTGAACOGTATTGGAC
AGGAGTOCT TGGAATTCATCCTGGTTCAAGCAGATACACCATCTTCC
CCATCOCCATOGACCGGGTGGAACCATACTOCAGCACAGCACAGGTAC
AATTTGATGAGOCAGAAGOCCACAGGTGGAGTTCCCATOCTCAAATAC
AAGGCTGAGTGGAAGTOCGCTGGGTGAAGAAGCATGGCATTCCAAGT
GGTATGATGOCCAAAGAAGOCAACATGGAAGGGATTGTCACCATCAT
GGGOCCTGAAGOCTGAGACAAGGT ACGOGGTACGACTGGOGGOOCTC
AAOCOGGCAAMAGGGGCTGGGOGAGATCAGTGCAGOCACTGAGT TCAAGA
CACAGOCAGTCOGGGAACCCAGOGCACCCAAGCTGGAAGGGCAGAT
GGGAGAGGACGGGAACTCCATCAAGGTGAACCTGATCAAGCAGGAT
GAOGGOGGCTOCCOCCATCAGACACTATCTGGTCAAGT ACAGAGOGCT
OGOCTCOCOGAGTGGAAACCAGAGATCAGGCTCCOCOGTCOGGC AGTGAC
CACGTCATGCTCAAGTCCCTAGACTGGAACGOCGAGTACGAAGTATA
TOTGOGGTAGCTGAGAACCAGCAAGGAAAATOCAAGGCAGCTCACTTC
GTGTTCAGGACTTCAGOCOCAGOOCACGGOCATOCC AGCCAATGGC AG
COCCACTGCAGGOCTGAGCACAGGOGOCATTGTGGGCATOCTCATTG
TCATTTITOCGTCCTACTCCTGGTGGTCATGGACATCACCTGCTACTTCC
TOGAACAAGTGTGGOCTGCTCATGTGCATOGCTGTTAACCTGTGOGGC
AAAGOGGGGOCOGGAGOCAAGGGCAAAGACATGGAGGAGGGCAAG
GCTGCTTTICTOGAAAGATGAGTCTAAAGAACCCATTGT AGAGGTOCOG
AACGGAGGAGGAACGGCGACTOCAAACCATGACOGGAGGGAAGCACAC
AGCGAGOCCAACGAGACCACACCACTGACAGAGOCCGAGAAGGGTOCCT
GTAGAAACAAAGTOCGAGOCOCCAGGAGTCAGAAGCAAAGOCAGOGC
CAACTGAAGTCAAGACGGTCOOCAATGAAGCOCCACACAAACGAAAGA
GAATGAGAGCAAAGCATGAAAAACAGA

serniore b ~-Baca ]

(de la séguence codante, extrémité 3%)



=
Q
)
&
) S—
Q.
7y
(C
|-




Méme ADN dans toutes les cellules mais cellules différentes
car synthese de protéines différentes

Cellule de systeme nerveux

Cellule du foie

11/10/2007 Cellule de lintestin



La transcription

|. Les ARNS

A. La Composition de | 'ARN
B. Les difféerentes familles d 'ARN

Il. La synthese de | 'ARN
Déroulement de la transcription:
Synthese |’ARNmM

11/10/2007



A. COMPOSITION DE 'ARN

Grande analogie avec | 'ADN

differences :
le glucide (pentose) qui est un ribose
une base pyrimidique |° uracile (U) qui remplace la thymine (T)

ARN : acide ribon ucléique
Le ribonucleotide comprend
Ribose + Base + acide phosphorique

La base est soit une
A d én|n e’ O_O uracile (U)
Guanine 'o(}; o—(ﬁ-o—g—o—CH2
CytOSIﬂe, 3 phosphates |/ \ @
. H
Uracile ‘H\c i
OH OH
11/10/2007 ribose




ARN: chaine de polyribonucléotides

Extrémite 5°
n
O-P-O-CH, Les nucléotides sont
O assemblés par une
— 5 liaison ester :
| phosphodiester
0-P=0
O
— 1
CH,

OH Extremité 3’
11/10/2007



Structure primaire
' ARN est monocaténaire,

repliements, boucles possibles
ex: structure en épingle a cheveux

Les ARN sont associés a des protéines:
le complexe formé
est une ribonucléoprotéine (RNP)

liaisons
hydrogene entre
bases complémentaires

11/10/2007 10



B. Les différentes familles d '"ARNS

Il existe plusieurs familles d’ARN
ARNr : ARN ribosomal (81%)
ARNLt : ARN de transfert (16%)
SRNA : small RNA+ miIRNAs+ siRNA)(1%)
ARNM : ARN messager (2%)

Différences. poids moléculaire, séquence,
site de synthese, localisation dans la cellule etr  Ole

11/10/2007 11



1. ARN ribosomaux
A) Role

Les ARN ribosomaux combinés a des
protéines forment le ribosome

Le ribosome:
support de la synthese des protéines

B). Localisation du ribosome

Dans le cytoplasme

11/10/2007
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Les ARN ribosomaux (ARNTI)

Il existe 4 différents ARNr
ARNTr 18S,
ARNTr 5.8S,
ARNTr 28S

ARNr 5S

13



Synthese des ARNr

Dans le nucléole
(28S,18S et 5.8S)

Dans le nucleoplasme
(55)

11/10/2007

ARN polymerase |

ARN polymerase |l

14



1) Dans le nucleoplasme
synthese de ARNr 5S
a partir d 'un gene codant pour 5S

Gene amplifié

N\

ﬁ 1 gene ADNr
l, ARN polymérase Il l
1 ARNr 5S

Pas de maturation
Pas de structure cap

11/10/2007 15



29 Dans le nucléole
(28S,18S et 5.85)

localisation du gene codant pour ces ARNr

a) sur 5 paires de chromosomes acrocentriques

11/10/2007

16



chromosomes acrocentriques

constrictions secondaires
formant des boucles
es bras courts des chromosomes

11/10/2007 17




b) Sur un méme segment de chromosome,

Il existe plusieurs copies d 'un
méme gene codant pour ces ARNs

modele de gene amplifié
de nombreuses molécules de ARNr sont transcrites simultanément

200 copies
1 géne =1 géne Hl gene H 1 gene

11/10/2007 18




Transcription des ARN ribosomaux: 28S, 18S et 5.8S

.{

1 gene

F 1 gene ADNr

o

!

18S

11/10/2007

—

Endonucléases

l ARN polymérase |

!

= 1 pré-ARNr 45S (13.7kb)

SNoRNP (U3)

l clivage

5.8S

28S

3 ARNr

(10 et 30 minutes)

19



Un ribosome est forme des deux sous-unités
40S et 60S (s=unité de Svedberg : unité de sédimentation)

-,

( 40S )
l 'ensemble fait 80S

Les sous unités sont formées de
protéines ribosomales (Pr) (35%)
ARN ribosomaux (ARNr) (65%)

11/10/2007 20



11/10/.

S cerevisiae

E.Coll

Structure des ribosomes
de S cerevisae et d’E.Coali

Petite sous-unité ribosomique

Grande sous-unité ribosomique

21
Spahn et al., Cell, 2001, 107:373-386



La sous-unité 60S du ribosome

ARN5SS+ARN 28S +ARN 5,8S )+Prot

La sous unité 40S du ribosome

ARN 18S)+ (Prot
( )+ (Prot) 108

11/10/2007

22



2. ARN de transfert : ARNt

Représentation

a) Role schématique

apporte, “ transfert ”
les acides aminés (aa)
vers le ribosome

m ARNM

molécule adaptatrice
entre aa et ARNmM

aa

b) localisation : cytosol

11/10/2007 23



c) Synthese de I'ARNIT:

transcription du gene codant ARNt
par | ’ARN polymeérase Il
dans le nucléoplasme

ne possede pas de structure cap

11/10/2007
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d) structure :

petite taille (75 a 85 nucléotides)
(coefficient de sedimentation 4S)

*Monocaténaire
* structure secondo-tertiaire:
spatiale en trefle, formation de

11/10/2007

boucles

25



Structure primaire

11/10/2007

' ARN est monocaténaire,

repliements, boucles possibles
ex: structure en épingle a cheveux

26



Formation de la structure en « trefle »

a) rapprochement des sequences de la chaine dARN
entre les nucléotides complémentaires
par des liaisons hydrogenes

W
il

O

11/10/2007 27
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b) formation des boucles cl—lc

présence de nucléotides atypiques
pas d 'appariement possible

ex de bases des nucleotides atypiques (1)
hypoxanthine
thymine

Ces bases sont formées apres la synthese de 'ARNT.
C’est une modification post transcriptionnelle

'adénine ms) I'hypoxanthine

| 'uracile =) la thymine

11/10/2007 28



structure en « trefle » identifie deux extrémités

Deux extremités de la molécule ARNt sont importante

19 L’extrémité 3'OH

29 L ‘anticodon

11/10/2007

S.
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19 L’extrémité 3'OH
deux sequences importantes

3

a) une séquence ribonucléeotidique

constitutée de 3 nucléotides
CMP, CMP, AMP (CCA) (lecture 5’3

sur lequel se fixe l'acide aminé a transporter

11/10/2007 30



b) une séquence ribonucléotidique
reconnue par I'aminoacyl-ARNt synthétase

\

3 ]

3 ]

aa

€@mmm 5tRNA synthétase

L’amino-acyl RNAt synthetase est I'enzyme
sur lequel se fixe I'acide aminé spécifique du tRNA
et qui le fixe ensuite surle tRNA

11/10/2007 31



29 | ‘anticodon

groupe de 3 nucléotides sur la boucle
opposee a l'extremité 3'OH

L'anticodon reconnaitra le groupe de
3 nucléotides sur TARNmM (codon).

11/10/2007

ARNmM

UuUuU

32




3. A. Les sRN, « petits ARNS »

a) localisation

Noyau, nucléole, cytoplasme

b) Structure

1) petites molécules (100 a 300 nucléotides)

2) riches en Uracile (par exemple : U1, U2,...U6)

3) associés a des protéines spécifiques
(ribonucleo protéines = snkRN P

11/10/2007 33



C) Réle

IS participent a la constitution
*du spliceosome

*du SRP (signal recognition particle)
*des facteurs d’elongation ou d’initiation

D) Synthese:
ARN polymérase |l
lieu dans le nucléoplasme

11/10/2007
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3.B Les mIRNA (micro RNA) et les SIRNAs (small
Interfering ARNS) Prix Nobel 2006

a) structure
21-25 nucleotides siRNAs et miRNAs
double brin (ds) siRNAs
simple brin MIRNAS
b) localisation
cytoplasme et noyau
C) synthese
Dans le noyau
derivent de méme type de précurseurs
(ARNSs en épingle a cheveux non codants)
ou d’ARNSs étrangers (virus) pour les siRNAS
Nécessite 'enzyme DICER

11/10/2007
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d) role
1. controle post-transcriptionnel :

dégradation des ARNs(siRNAs) dans le
complexe RISC

inhibition de la synthéese d’ARN (miRNAs)

2. controle transcriptionnel par les miRNAs:
(modification ADN et chromatine)

11/10/2007 36



4. L'ARN messager : ARNmM

A) Role:

le seul ARN qui contient « le message »
= |’ information génétique
nécessaire a la synthese d 'une protéine

B) Lieu

Action au niveau du cytosol
Associé aux ribosomes (polysome)

11/10/2007

37



C) Structure

monocaténaire
longueur variable car dépend de
la séquence du gene a décoder

Directement liée a la taille de la protéine pour lesquelles ils codent
nombres des base de la partie codante = 3 fois le nombre d 'aa

D) Lieu de synthese

dans le nucléeoplasme
ARN polymerase |l

Maturation :
étape trés importante Durée de vie treés courte
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ADN=gene

< La transcription

|ARN | ADN @D ARNI
ADN D> ARNt
ADN EED> SRNA
ADN D> ARNM
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Synthese et deroulement de la transcription
1 Geénéralités

ADN double hélice

Brin codant 5

Brin patron 3’

Une ARN polymérase |,
la double hélice d'ADN
le brin patron d' ADN
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ADN double hélice

Brin codant 5

Brin patron

Pré-ARN

Synthese du pre-ARN
a) dans le sens 5’3’
b) antiparallele par rapport au brin patron 3'5'de 'ADN

11/10/2007
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La transcription est sélective:
un seul gene est transcrit par une ARN polymerase
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2 Exemple: TRANSCRIPTION de L 'ARNmM

Eléments nécessaires a la transcription de | 'ARNm:

des nucléotides (AMP, CMP, GMP, UMP)
une enzyme (ARN polymeérase Il)

un modele ADN (ou un patron)

des facteurs de transcription

Lieu: dans le noyau
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A. Début de la transcription

promoteur Région codante

NV F@—

la transcription commence au premier nucléotide de la région codante
ATG (A= +1)

11/10/2007 44




B. Progression de la transcription

ADN double helice Région codante

Brin codant 5

Brin patron

Pré-ARNM

11/10/2007
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C. Protection de TARNmM au début de la synthese

guanine

a) Addition du CAP
GMP sur 'TARNm des les 22-25nt

b) méthylation des bases
qui suivent le cap

Modifications postranscriptionnelles

Intervention denzymes spécifigues
liges au CTD de I'ARN PolIT

Extrémité 5

OH Extrémité 3
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D. Protection de TARNmM ala fin de la synthese

guanine

GMP

Extrémité 5 Addition de AMP en 3’

adénine

AMP

OH Extrémité 3
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nnnnnnnﬁwﬁ v ras raV ENONENINEN
+1

Nl
) n=20-30_,

' A

CTD: domaine C terminal
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addition de la queue PolyA

Séqguence de plusieurs nucléotides adenines (AMP)
AAAAAA  (par ex 250 nucléotides)
ajoutes a I'extremité 3'de 'ARNmM

c’est une modification post-transcriptionnelle .
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E. FIN DE LA TRANSCRIPTION

19 reconnaissance de la fin du gene

signal de fin de gene
s [\ AATAAA 3
3 4_U—— 5’
A AUAAA 3’

>
ARN polymeérase Il
Pré-ARNm 5
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29 Clivage et polyadenylation de la chaine d ’"ARNmM
deux étapes couplées .

11/10/2007
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Le CPSF :(cleavage and polyadenylation specificity factor)

se fixe sur la sequence AAUAAA

CPS

GU —— 3
riche

Pré-ARNmM
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CstF : Cleavage stimulating factor

3"

~—riche \

——

Pre-ARNm
Site de clivage
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CPSF

PAP (Poly A polymérase)
stabilise le complexe

11/10/2007

CstF

Clivage de
| '’ARN
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Apres le clivage
Addition de la queue PolyA par la poly(A)polymérase

CPSF ’
< ) \ ‘ Site de Clivage

: 1

AAUAAA AAAAAAAAAAAAA
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ADN

o' | Introns | Exons | Introns -‘ Introns | Exons |Introns - 3
> L .

Transcription

5 C—
Pré-ARNm "
épissage
ARNM 5 —— ————EC %

« mature »
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F. MATURATION : epissage

L’épissage est une réaction catalytique

dans un complexe protéique appelé e spliceosome

Le spliceosome comprend pour TARNmM
des protéines
les snRNPs (U1,U2, U5 et U4/U6).
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19 Formation du pre-spliceosome

INntron

31

oL oL @? i |

Site de branchement
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29 Formation du splicéosome

1. Arrivee de
U4/U6 et U5 2. Rapprochement
n q de U2
oniUL W2 e

3. Repliement de | ’ARNmM
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Clivageen 5’

11/10/2007

=~

Libération Ul U4
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39 Formation du lasso

Rapprochement des exons
formation du lasso

Clivage en 3'.

Elimination _I. @

degradation de | mtron

Soudure des exons entre eux [_exoni Texon2 ]
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e (. transport de 'ARN du noyau vers le
cytoplasme

o Seul TARNmM parfait sort du noyau

Mécanisme de surveillance et de destruction dans
le noyau appelé :

NMC: nuclear mediated decay
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39 adressage de | 'ARNmM
., &L
29 translocation
en presence ATP

Transporteur central \ -
Enveloppe nucléaire

Anneau
cytosolique

S\

Anneau /

nucléoplasmique W

19 fixation de la coiffe 3’
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H. Devenir de 'ARNmM dans le cytoplasme

19 transport actif  vers des endroits de synthese proté ique

a) le plus souvent tres proche de la membrane
nucléaire, au niveau du systeme réticulo-endoplasmi que
accroché aux ribosomes (polysomes)

b) mais également au niveau de la membrane
cytoplasmique et dans des pseudopodes

Accrocheés a des filaments du cytosquelette
(actine, dynéine, kynésine, myosine)

29 traduction en protéine
39 dégradation
ARNmM tres fragile

Il n’existe pas de systeme de reparation
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Immunocytochimie (détection du peptide)
coupla cl:

Hybridation in situ (détection des ARNm)

' Vasopressine I

co-localisation
du peptide

| Galanine I

co-localisation
et de ses ARNm (2oL d :
SRR u peptide
e lele J'.- d
EE‘EENO)IHU: : et de ses ARNm
T '3-.'.-\.'.’"'.' .
-i:i ,q;.:.:.:i. Ty
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B. Progression de la transcription

ADN double helice Région codante

Brin codant 5

Brin patron

Pré-ARNM
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C. Protection de TARNmM au début de la synthese

guanine

a) Addition du CAP
GMP sur 'TARNm des les 22-25nt

b) méthylation des bases

_ gui suivent le cap
Extrémité 5

Intervention d'enzymes spécifigues
lices au CTD de I'ARN PolII

OH Extrémité 3
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nnnnnnnﬁwﬁ v ras raV ENONENINEN
+1

Nl
) n=20-30_,

' A

CTD: domaine C terminal
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D. Protection de TARNmM ala fin de la synthese

guanine

GMP

Extrémité 5 Addition de AMP en 3’

adénine

AMP

OH Extrémité 3
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addition de la queue PolyA

Séqguence de plusieurs nucléotides adenines (AMP)
AAAAAA  (par ex 250 nucléotides)
ajoutes a I'extremité 3'de 'ARNmM

c’est une modification post-transcriptionnelle .
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E. FIN DE LA TRANSCRIPTION

19 reconnaissance de la fin du gene

signal de fin de gene
s [\ AATAAA 3
3 4_U—— 5’
A AUAAA 3’

>
ARN polymeérase Il
Pré-ARNm 5
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29 Clivage et polyadenylation de la chaine d ’"ARNmM
deux étapes couplées .
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Le CPSF :(cleavage and polyadenylation specificity factor)

se fixe sur la sequence AAUAAA

CPS

GU —— 3
riche

Pré-ARNmM
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CstF : Cleavage stimulating factor

3"

~—riche \

——

Pre-ARNm
Site de clivage
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CPSF

PAP (Poly A polymérase)
stabilise le complexe

11/10/2007

CstF

Clivage de
| '’ARN
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Apres le clivage
Addition de la queue PolyA par la poly(A)polymérase

CPSF ’
< ) \ ‘ Site de Clivage

: 1

AAUAAA AAAAAAAAAAAAA
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ADN

o' | Introns | Exons | Introns -‘ Introns | Exons |Introns - 3
> L .

Transcription

5 C—
Pré-ARNm "
épissage
ARNM 5 —— ————EC %

« mature »
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F. MATURATION : epissage

L’épissage est une réaction catalytique

dans un complexe protéique appelé e spliceosome

Le spliceosome comprend pour TARNmM
des protéines
les snRNPs (U1,U2, U5 et U4/U6).
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19 Formation du pre-spliceosome

INntron

31

oL oL @? i |

Site de branchement
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u u

U1 snRNA U2 snRNA i
C—0G

. sm L 1)
(1

A=)

G—C
G AACUA—UCUAAGCA cap &

3 {
-

Py
- TR Y

?AU UCALUA cap &'
Exon 2

GA
|l
ol

—

U
|
A

1=

B,

UAAGU
Pre-mRNA
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29 Formation du splicéosome

1. Arrivee de
U4/U6 et U5 2. Rapprochement
n q de U2
oniUL W2 e

3. Repliement de | ’ARNmM
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Clivageen 5’

11/10/2007
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Libération Ul U4
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39 Formation du lasso

Rapprochement des exons
formation du lasso

Clivage en 3'.

Elimination _I. @

degradation de | mtron

Soudure des exons entre eux [_exoni Texon2 ]
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e (. transport de 'ARN du noyau vers le
cytoplasme

o Seul TARNmM parfait sort du noyau

Mécanisme de surveillance et de destruction dans
le noyau appelé :

NMD: nuclear mediated decay
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39 adressage de | 'ARNmM
., &L
29 translocation
en presence ATP

Transporteur central \ -
Enveloppe nucléaire

Anneau
cytosolique

S\

Anneau /

nucléoplasmique W

19 fixation de la coiffe 3’
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H. Devenir de 'ARNmM dans le cytoplasme

19 transport actif  vers des endroits de synthese proté ique

a) le plus souvent tres proche de la membrane
nucléaire, au niveau du systeme réticulo-endoplasmi que
accroché aux ribosomes (polysomes)

b) mais également au niveau de la membrane
cytoplasmique et dans des pseudopodes

Accrocheés a des filaments du cytosquelette
(actine, dynéine, kynésine, myosine)

29 traduction en protéine
39 dégradation
ARNmM tres fragile

Il n’existe pas de systeme de reparation
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