
TRANSFERT DE L'INFORMATION GENETIQUE 
 
1 .  L A  T R A N S C R I P T I O N  
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

1.1. Définition 
1.2. Eléments nécessaires 

 1.2.1. Un modèle 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 
    le brin d'ADN non transcrit est appelé brin sens. 
  a. Procaryotes 
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  b. Eucaryotes 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 Les régions régulatrices sont plus nombreuses, elles sont situées en amont (parfois 
jusqu’à -500 ou – 1000 nucléotides), mais également en aval, y compris dans certains cas dans 
la région codante. 
 

1.3.2. Elongation 
  a. Formation des liaisons esters entre nucléotides 
 

On peut schématiser les 4 étapes de la transcription de la façon suivante : 
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  b. Progression 
 
 
 
 
 

 
 
 

1) Initiation 

 
 
 
 

2) Ecartement des 2 brins d’ADN 

 
 
 

3) Déplacement de la polymérase 

 
 
 
 

4) Terminaison 

  
1.3.3. Terminaison de la transcription 

   a. Cas des procaryotes 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
   b. Cas des eucaryotes 
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1.4. Caractéristiques de la transcription 

1.4.1. Synthèse complémentaire par rapport à l'ADN 
1.4.2. Sens d'élongation 5' → 3' 
1.4.3. Unidirectionnelle 
1.4.4. Pas d'amorces nécessaires 
1.4.5. Pas d’auto-correction 
1.4.6. Complexe transcriptionnel 

 
 
 
 
 
 
 
 

1.4.7. Amplification des informations contenues dans l'ADN 
1.4.8. Maturation post-transcriptionnelle des ARNr et ARNt  

   a. Cas des procaryotes 
   b. Cas des eucaryotes 

• Synthèse du pré-ARNm 
• Addition du chapeau à l'extrémité 5' 
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• Modification de l'extrémité 3' 
• Maturation du précurseur ou épissage 

  

 
 

pré mRNA 

Structure en lasso 
spliceosome 

Coupure à la jonction exon-
intron 5’ et formation de la
boucle lasso 

Coupure à la jonction 
exon-intron 3’ et ligation 
des 2 exons 

Jonction exon-intron 5’ 
Site donneur 

Protéines  

snARN 

Point de branchement 

Séquence de 
reconnaissance 

Jonction exon-intron 3’ 
Site accepteur 

Point de 
branchement 

Fermeture de la boucle 
par une liaison 
phosphodiester non 
conventionnelle 2’-5’ 
entre G (extrémité 5’ 
de l’intron et A de la 
séquence intronique de 
reconnaissance 



 
2 .  L A  T R A D U C T I O N  

2.1. Définition 
2.2. Eléments nécessaires 

2.2.1. Un dictionnaire : le code génétique 
   a. Tableau des codons 

  b. Caractéristiques du code génétique 
  
 
 
 
 
 
 
 

2.2.2. Machinerie traductionnelle : les ribosomes 
 
 

 
 
 
 
 
 

2ème lettre 
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3ème lettre (3’)  1ère lettre (5’) 
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2.2.3. Acides nucléiques  

a) Un ARNm 
   b) Des ARNt 

2.2.4. Enzymes  
   a. Principale : aminoacyl-ARNt-synthétase 

 
   b. Peptidyl transférase 

 
2.2.5. Protéines 
2.2.6. Energie 

2.3. Mécanisme 
  2.3.1. Activation des acides aminés 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
     Mg2+ 

Aminoacide + ARNt + ATP    Aminoacyl-t-ARN + AMP + PPi 

   A.a. ARNt synthétase 
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  2.3.2. Initiation de la chaîne polypeptidique 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

 
 
 

 
  2.3.3. Elongation 
   a. Fixation de l’aminoacyl-ARNt suivant 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

b. Formation de la liaison peptidique 
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c. Libération du site peptidique  

   d. Translocation  
  2.3.4. Terminaison 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

2.4. Caractères de la traduction 
  2.4.1. Mise en évidence et rôle des 

polysomes  
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2.4.2. Sens de lecture et de synthèse 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
2.4.3. Mécanisme non auto-correctif 
2.4.4. Rapidité 
2.4.5. Rendement 

2.5. Maturation et enroulement des chaînes polypeptidiques 
  2.5.1. Modifications des extrémités de la chaîne 
  2.5.2. Modifications des acides aminés 
   a. Phosphorylation des acides aminés  
   b. Fixation de lipides 

c. Fixation de chaînes de glucides 
  2.5.3. Addition de groupements prosthétiques 
  2.5.4. Repliement de la protéine 

 
2.5. Inhibition de la synthèse protéique 
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