TRANSFERT DE L'INFORMATION GENETIQUE

1. LA TRANSCRIPTION
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1.1. Définition
1.2. Eléments nécessaires
1.2.1. Un modéle d'ADN
1.2.2. Des enzymes
a. ARN polymérase ADN dépendante
b. Autres enzymes
1.2.3. Les co-substrats : ribonucléotides
1.2.4. Des protéines auxiliaires
1.3. Les différentes étapes de la transcription
1.3.1. Initiation

Par convention : le brin d'ADN transcrit est appelé brin antisens
/e brin d"ADN non transcrit est appelé brin sens.
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b. Eucaryotes
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1.3.2. Elongation

a. Formation des liaisons esters entre nucléotides

Brin ARN Brin ADN antisens
5 sl |
Extrémité 5' T 57 Ho oo o o o

0—P—0—F—0—P=0 'D—J—D—J—G—P:l}
triphosphate . . & O o o o O
ne o [a-T o EH’ He T w-Ir a ;H’
O=p =g \—?
o

ARN P g

° H
| |
SN pomerase
Formation ligison wue .o~ G=[& ™o E“= E—— H,J;j o G=i} o :H=
phosphodiester <_) - \) e

G OH

o H o LR H o
et o-b=o
PN i
PO P—0—P-0—CH, I.I=_-.=_\“n ™ H,,;' P I.I=5_':\__N\:. ]
o o o o c
o=p—0 o=p—0"
oM OH H J:, OH  OH H val:-
. , ' 4
Ribonucléoside triP
G 0 "I:ﬂ: ] o IIZH,
rentrant a A
o—l:i—o- Sens O—I:"—O'
Woo délongation v e
+
il o o o Bl e
o _CI'—II’—U'—Il’—DH |:I[
D—F:—U‘ o o Q_T_a—
o o
| |
5 &



b. Progression
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1.3.3. Terminaison de la transcription
a. Cas des procaryotes
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1.4, Caractéristiques de la transcription
1.4.1. Syntheése complémentaire par rapport a I'ADN
1.4.2. Sens d'élongation 5" — 3'
1.4.3. Unidirectionnelle
1.4.4. Pas d'amorces nécessaires
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1.4.5. Pas d'auto-correction

1.4.6. Complexe transcriptionnel

- activateur

ARN
polymérase IT _- adaptateur

TATA box

1.4.7. Amplification des informations contenues dans I'ADN
1.4.8. Maturation post-transcriptionnelle des ARNr et ARNt
a. Cas des procaryotes
b. Cas des eucaryotes
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e Modification de |'extrémité 3'
e Maturation du précurseur ou épissage
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2.

LA TRADUCTION
2.1. Définition
2.2. Eléments nécessaires

2.2.1. Un dictionnaire : le code génétique

a. Tableau des codons

1% lettre (5')

2°™ lettre

U C A G
Phe Ser Tyr Cys u
U Phe Ser Tyr Cys C
Leu Ser STOP STOP A
Leu Ser STOP Trp G
Leu Pro His Arg U
C Leu Pro His Arg C
Leu Pro Gln Arg A
Leu Pro Gln Arg G
lle Thr Asn Ser U
A lle Thr Asn Ser C
lle Thr Lys Arg A
Met Thr Lys Arg G
Val Ala Asp Gly U
G Val Ala Asp Gly C
Val Ala Glu Gly A
Val Ala Glu Gly G
b. Caractéristiques du code génétique
mRNA wAUGCAUGCAUGC
Lecture selon s 1 e [ ey W e
rwAUGCAUGCAUGC
cadre de lecture 1
Lecture selon i 1T 1T U .
~~AUGCAUGCAUGC~
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Lecture selon —_ —— — -—
cadre de lecture 3 AUGCAUGCAUGCm
2.2.2. Machinerie traductionnelle : les ribosomes
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2.2.3. Acides nucléiques
a) Un ARNm
b) Des ARNY
2.2.4. Enzymes
a. Principale : aminoacyl-ARNt-synthétase
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(PP} Adenosine ARNt
b. Peptidyl transférase
2.2.5. Protéines
2.2.6. Energie
2.3. Mécanisme
2.3.1. Activation des acides aminés
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Aminoacide + ARN + ATP —>  Aminoacyl-1-ARN + AMP + PP
A.a. ARNt synthétase



2.3.2. Initiation de la chdine polypeptidique
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2.3.3. Elongation
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b. Formation de la liaison peptidique
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c. Libération du site peptidique
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d. Translocation
2.3.4. Terminaison
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2.4. Caracteéres de la traduction
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2.4.2. Sens de lecture et de synthése
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2.4.3. Mécanisme non auto-correctif
2.4.4. Rapidité
2.4.5. Rendement
2.5. Maturation et enroulement des chdihes polypeptidiques
2.5.1. Modifications des extrémités de la chaine
2.5.2. Modifications des acides aminés
a. Phosphorylation des acides aminés
b. Fixation de lipides
c. Fixation de chdinhes de glucides
2.5.3. Addition de groupements prosthétiques
2.5.4. Repliement de la protéine
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2.5. Inhibition de la synthése protéique



