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Un lien entre l'information génétique et le

phénotype d'un individu

INDIVIDU SAIN

INDIVIDU MALADE

Phénotype macroscopique
(Caractéres visibles)

Fonctionnement normal du systéeme
circulatoire

Destruction des hématies
Obstruction des vaisseaux

Phénotype cellulaire

Hématiesde ————
forme concave

Photographie de cellules sanguines d’un individu sain (MO x100)

Hématies en ,
forme de faucille s K |

Photographie de cellules sanguines d’un individu drépanocytaire (MO x100)

Phénotype moléculaire

Hémoglobine A
Pas d’agrégation des hémoglobine
7° AA : Acide glutamique

ﬂ ; ] ] ) | !
|GlobineBetat.pro |« »[D 'MetUaluisLeuThrPrlul

Extrait de la séquence d’acide aminés de I'’hémoglobine A

Hémoglobine S
Hémoglobine fibreuse
7° AA: Valine

BN ! ! | ) ! !
TiGlobineBelaS.pro o iMetUamisLeurhrPrcml

Extrait de la séquence d’acide aminés de ’hémoglobine S

Génotype

Alléle béta A
20° nucléotide : A
1 10
o 1 | !
AlleleBetad adn o

Extrait de la séquence de nucléotides de I'alléle bétaA

1
}mccmcnccmncrccrcn

Alléle béta S
20° nucléotide : T

1 10
“ ' (N ER RN I RN RN '
dlleleBetaS adn  |«[»[0 |ATGGTGCACCTGACTCCTGILG

Extrait de la séquence de nucléotides de I'alléle bétas
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| N trod U Ctl on ADN AI.RN Protéine
P
 Définition expression génétique &2 o A et

=

Problématique : Quels sont les mécanismes de |'expression
de l'information génétique ?

- Cas des Procaryotes non étudiés
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PLAN

. Modalité de I'expression génétique
Il.  De |I'ADN a I'ARN : |a transcription
Ill.  Maturations de 'ARN pm en ARN m

IV. De I'ARN aux protéines (exemple des eucaryotes)

V.  Mécanismes de contrble de |'expression génétique
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Modalités de |'expression génétique
Expériences de Beadle et Tatum (1941)

George Wells Edward Lawrie
Beadle Tatum

(1903 - 1989) (1909 - 1975)
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Modalités de I'expression génétique

Expériences de Beadle et Tatum (1941)

Neurospora

Molécule du milieu minimum

l +«— Enzyme 1

Acide anthranilique

l +«— Enzyme 2

Indole

l «— Enzyme 3

[ Tryptophane ]
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Expériences de Beadle et Tatum (1941)

2025/2026 - CP

(Etape 1: sélection des souches mutantes ) ( Etape 2 : caractérisation des souches mutantes )

Rayons X Filaments
d'une souche
sauvage de
Neurospora

L4 4

Les rayons X ‘ rassa
induisent
des mutations Milieu
de culture
Tube & essais
Reproduction

du champignon

Isolement de trois souches mutantes
incapables de pousser
sur milieu minimum (MM)

me Bc

Souche sauvage

Souche mutante

Souche mutante

MM + acide
anthranilique
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Expérience de Charles Yanofsky, 1964

202

Gene

Protein
‘H3N

Travaux sur E. coli

ol od

Positions of
mutations
R—— e — e — COO-
1 15 22 49 175 177 183 211 213 234 235 243 268
i) l | | | I I I || Wild-type
Lys Phe Glu Tyr LeuThr Gly Gly Gly Ser Gin amino acids

v ¥ AN ETE AL o VT s

StopLeu Val GIn Met Cys Arg lle Arg Glu Val Cys Asp Leu Stop amino acids




Expérience de Charles Yanotsky, 1964
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GENE (I

PROTEIN
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A ITAMT r A A
MUTANT 3 DNA

MUTANT 4 DNA

NORMAL PROTEIN

MLUITAN
ViUl AN
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1 PROTEIN

MUTANT 3 PROTEIN

GAG
CITIC
GLG

CGC

GAG
CTC

GAG
CTC

GAG
CTC

| LEU| -

ARG

LEU

LEU

GTT
CAA

GTT
CAA

GTT
CAA

GTT
CAA

GTT
CAA

GLN

GLN

GLN

GLN

GLN

CCiT

GG A

CCT
GGA

CCT
GGA

CCTt

GGA

- |GLY

GLY

AAA
1717

AAA
110

AAA
TTT

AAA
TTT

AAA
TTT

PHE

PHE

PHE

PHE

PHE

cCiT
GIGA

CCT
GGA

CCT
GGA

CCT
GGA

GLY
GLY

GLY

TAA
ATT

TAA
ATT

TAA
ATT

TAA
ATT

TAA
ATT

ILE

ILE -

ILE -

ILE -

ILE -

AGC
TCG

AGC
TCG

AGC
TCG

AGC
TCG

ACC
TCG6

gr—

LSER]
SER
SER

SER

Expérience de Charles Yanotsky, 1964

CGG
GCC

CGG
GCC

CGG
GCC

CGG
GCC

CGG
GCC

ALA

ALA

ALA

ALA

ALA

10
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Expériences de J. Brachet,

NH,
S) Gl

o, @A
“0—-P—0 N~ =0

I @

0

O OH
e—F-o

I OH

%

@o—ﬁ—o
0 % 7
O OH
g

Il
@)

=N
N A
L} N)
(@)

OH OH

o)
ﬁNH
N/KO
o)

CYTOSINE g

NH,
[
u)*o

GUANINE [g|

(o]
S
/ ,
Lu N/ NH
ADENINE

HoN [E

) \\N)

U

LH f
URACILE [g

o

(o]

D P
— Nucléotides

Paire de
bases

"Squelette"
désoxyribose
phosphate

"Squelette"
ribose
phosphate

ARN ADN
(acide ribonucléique) (acide désoxyribonucléique)

CYTOSINE g

NH,
[
u*o

GUANINE [g]

o]
N NH
4N \ N)\NH2
H

ADENINE
H,N IE
N \'}
B\
AH o
URACILE [

(o]

ch\f‘\NH
N
H

(o]
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Expériences de J. Brachet,
1940

M

) o i Fig. 2. Transverse sections of spinal cord of § day old chick embryo fixed in 2:5",

2025/2026 — CPES 1 - Janson de Sailly Mme Boissieres & M Fournier glutaraldehyde and stained with methyl green—pyronin. (a) without digestion and (b)
after digestion with 1 mg/ml RNAse for 3 hr at 38 'C. After digestion with RNAse

pyronin stain from cvtoplasm disappears almost completely: consequently methyl!
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Expériences de J. Brachet, 1950

=

. —_— 5 9
Specific activity of (? nglgfnsgféﬁg% 5}_
Time Time |CO: groups (?f prot.ems % 100 fragments
since of COs |Specific activity of Specific activity
se(;tion- incor- %(I), 1ln ti;h?i medml{l. of rucleated chapeas
n oration ucleate Non- gretoystes
2 ¥ nucleated fragments \ gamétocystes
9 days 38 hr. 86 87 1-01
11 20 « 6-4 6-5 1-02
16 ., 24 ,, 83 76 092 N gametes
28 i 24 ., 72 44 0-61 fécondation
88 ,, 24 ,, 4-1 3:2 078 ./ngc’te
38 27 ,, 4-5 3-1
4-8 249 0-70
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Coloration au vert de méthyl pyronine

Vert de méthyle : colore ADN en vert
Pyronine : colore en rose/rouge d’ARN
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Résultats

Autoradiographie A

Autoradiographie B

2

By

=

o
.

{
-

A

[
4

e
_‘+’. .

2025/2026 — CPES 1 — Janson de Sailly

Mme Boissieres & M Fournier

15



|
i Principe global de la transcription
? Structure de I'ARN Pol I
v

Pol 1I-SPT5 (NGN)
Terminateur, signal crosslinks

Promoteur Exon Intron  de polyadénylation

+1
Downstream

DNA

ADN

31

]

Start Stop

Chaque gene comprend des séquences régulatrices (promoteur par exemple) généralement situées en amont
du premier nucléotide transcrit (indiqué +1). On y trouve des exons (la séquence transcrite commence toujours
par un exon), des introns qui seront éliminés lors de I'épissage. Le géne se termine par un signal d’arrét

de la transcription contenant souvent un signal de polyadénylation, qui assurera I'ajout d’'une queue polyA

sur le transcrit. On trouve toujours un codon start et un codon stop dans les exons, mais cette information

ne sera « utilisable » que par les ribosomes.

Side view

2025/2026 — CPES 1 — Janson de Sailly Mme Boissiéres & M Fournier 16
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Initiation de la transcription

Fixation

’/{‘de TEID

Sequences régulatrices Promoteurs
BN BN 50 oo
Enhanceur Enhanceur - 90 - 80

spécifique du tissu

TATA P
- 35
+1

ARNpm

2025/2026 — CPES 1 — Janson de Sailly Mme Boissiéres & M Fournier
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Initiation de la
transcription

https://www.youtube.com/watch?v=wu4Ksonj90g

https://www.youtube.com/watch?v=SMtWvDbfHLo

5|
3|

5|
31

51
34

2025/2026 — CPES 1 — Janson de Sailly

Mme Boissiere

-30 + 1 premier

[ TATA | | ] ADN

de transcription

( $ TBP (TFIID, TFIIA)

v‘ TFIIB (fixation sur la boite TATA par I'intertmédiaire de TBP)
Assemblage

des facteurs < ; TFIIF = ARN pol. Il

+TFIIE

* TFIIH (activité d’hélicase)

Rercrutement de I’ARN pol. Il

m 7 : :
Déphosphorylation
TFIA TEIIB pol. 1T
4 ( TEuB N /-"?) LY et libération
de I'’ARN pol. Il

TBP m TFIE))

Complexe de transcrlptlon ferme

i
terminaision

Déroulement de I'’ADN

’ / Elongation
Facteur d’élongation —

'

Complexe de transcription ouvert

D Déplacement de I'ARN pol. I ,

LS. % /
- _/» Départ des TFIl restant

\(TF"A/,FJQ\( [ |

\ TBP

Brin transcrit

Phosphorylation par TFIIH entrainant la libération de I'ARN pol.


https://www.youtube.com/watch?v=SMtWvDbfHLo
https://www.youtube.com/watch?v=wu4Ksonj90g
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Elongation de la transcription

_ nucléoside triphosphate
forme activée d'un monomeére)

pyrophosphate
libéré

groupement |:
5»

brin d'ARN néoformé

brin d'ADN transcrit

= > 3
t rupture d'une liaison formation de la liaison
phosphoanhydre phosphoester

2025/2026 — CPES 1 — Janson de Sailly

Mme Boissieres & M Fournier
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Elongation de la transcription

ADN molécules dARNpm
en cours de formation

2025/2026 — CPES 1 — Janson de Sailly Mme Boissiéres & M Fournier
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Terminaison de la transcription

— C. Process of transcription
TATA-Box

z?:S

1.  Basal transcription complex

Transcription start Polyadenylation
|— * sequence

>

>

2. ‘Template strand |
3'

Termination
4‘

2025/2026 — CPES 1 — Janson de Sailly Mme Boissiéres & M Fournier
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<=l

HN
>
HoN /‘%N N

o) CHg
N+

0
|

7-methylguanosine O=P=0
0

Maturation de I'"ARNpm en ARNm : coiffe

2025/2026 — CPES 1 - Janson de Sailly Mme Boissiéres & M Fournier
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Maturation de I'’ARNpm en ARNm : queue
poly A

Site de hialson

du ribosome Queue poly-A
S-CAUAGCAGGUAU UAAGCCAGGU-AAAAAAY
‘ Sequence codee |
4
Codon d inmiuaton Codon de terminatson

2025/2026 — CPES 1 — Janson de Sailly Mme Boissiéres & M Fournier 23
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Maturation de '’ARNpm en ARNm

— A. 5'and 3' modification

of mRNA
f CHs
O 8N
HN C™-
L E“c H 0
N -~ 5 Il Il
HoNT NN LR eh=e—t—a°
(€]
oo o~ 0
H H G>o—;|v:o
HO OH (0]
' ‘ 5'CH,
. N
7-methyl guanosine o
H H
H H
O OH

2025/2026 — CPES 1 — Janson de Sailly
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CH,
H H
H Yt H
0 OH
0=P—0—CH,
S}
a H H
H Yot
O OH
0=P—0—CH,
0
©
= HoH
Poly-A sequence HY==fH
c|> OH

L R S 1| (R |




pissage

v

Maturation de '’ARNpm en ARNm

-

|
——

—

>

—

4,.

4
L o)
"

- 'I
-
N
- Aad
4 -
-« 5
-
- S

S

3
o
A%
A
34

) )
»

N
- b
‘ .

ST
7‘ .

¥
Ok

Ak

. .
AN, YO
- sfwu.wv ..(»# N A
H,er -2 S g |
o SO o |2
s . F.&o’dJ ’. rO) T 1
}l\(l(y\.\“\ ! vr
G e -
C AL -

-
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Maturation : Epissage

2025/2026 — CPES 1 — Janson de Sailly

ntron
,/'// E \\
/ \
L 2 '/A -
5 o e 3

// 7.\~
// \I
L |
- |
5 0O '
| 2'/A1
O=T_O X
0 o
|
-0—P==0
|
>l n o
3 5’
lzmﬂmmeméﬁWMW\
,’/-77‘ ‘\\
) T
= |+ o EEo—f—o—li—s
9 2 A 6
o—=p—0" \
I \ 3’ exons
0 H
Intron en lasso

Transcrit d’ARN prémessager

S
Exon 1 Intron Exon 2

Protéine —#& \ : h—
D PARNN ’ | Autres protéines
PRNPn

|_Complexe d'épissage = Splicéosome |

WA

Composantes du
complexe d'épissage

Intron
excisé

ARNm

© 5

Exon 1 Exon 2

Roles des complexes d'épissage et des pRNPn dans
I"épissage de I’ARN prémessager. Ce schéma ne montre qu‘une partie
du transcrit d’ARN ; d'autres introns et exons se trouvent en aval de ceux
qui sont représentés ici. 0 L’ARN prémessager contenant des exons et des
introns se combine avec de petites ribonucléoprotéines nucléaires (pRNPn)
et d'autres protéines pour former une association moléculaire appelée
complexe d'épissage. e A I'intérieur du complexe d'épissage, les bases
azotées du petit ARN nucléaire (pARNN) et celles situées & chaque bout
de I'intron s'apparient. 9 Le transcrit d’ARN est découpé, et I'intron est
excisé. Ensuite, les exons sont réunis par épissage. Le complexe d'épissage
se dissocie et libére I’ARNm, qui contient une suite d’exons encadrée par
la séquence guide a I'extrémité 5’ et la séquence remorque a |'extrémité 3”.
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Maturation : Epissage alternatif

N
I Influence de Fox-1 sur I'épissage
( v ) de 'ARNpm de CALCA
: N : + [__] ARNmde calcitonine
) 80r B ARNm de CGRP
L'épissage alternatif 70
re-ARN < i )
messager k_lJ
Epissage 1 ' <C aol
ARN messager peeag ARN messager Epissage 2 O 60
mature | mature 2 QC)
l Traduction l 9 50t
Protéine | C——1I—1 Protéine 2 [ 1 ] _g
l l v 40
=
vy
kY]
= 30r
Z
<
S 20+
10t
témoin test (Fox-=1)
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Lien ARN-Protéine : Expériences de Crick
et Brenner, 1961

Wild-type sequence

FCO mutant

Supression of FCO
Two base additions

Three base additions

ABCABCABCABCABCABCABCABC

ABC ABCABCABCABCABCABCAB

(&

(\
ABC ABABCABCABCABCABCABC
ABC ABCABC ABCABCABCABCA

ABC ABCABC ABC ABCABCABC

MUTATION PHENOTYPE
NONE ril+
+ rll—
o rilt
l
+ + ' rll=
+ + + | ril+

+ Base addition
- Base deletion

}

2025/2026 — CPES 1 - Janson de Sailly
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Elucidation du code génétique : exp de

==

Nirenberg, 1959

Expérience de Nirenberg et Matthaei (1961)

Ju

ARNm 31 1 ool ARNM W

DOlL, polyl ool

enyiaianine Q< valing ... '
S 'Y 4

Systéme acellulaire
(extrait bactérien
d’E coli) sans ADN
niARNm avec

enzymeset
ribosomes Etc
-37°C- Mg#-; — 20 echantillons —p R
énerqie iATP, GTPI différents
= )
n*1 n=2 n°3
RESULTATS o Pas de polypeptide Pas de polypeptide

Polypeptide : polyphénylalanine

Autres expériences : avec ARNm polypeptide obtenu
polyA polymére de lysine 0\d°~§
polymére de proline
pOlyC .\“.: http://svt.ac-dijon.fr/schemassvt/
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Elucidation du code génétique : exp de

Khorana, 1965

2025/2026 — CPES 1

Histoire des sciences

f

L M. Nirenberg et ).Matthaei |

1961
Incorporation d’acides aminés
m dans une protéine d'un ARNm
de séquence UUUUUUUU...
: % de présence
Acide aminé de la protéine
m Phénylalanine 80 %
Autres acides aminés De0ad%

}" H. Khorona et collaborateurs \
1965

Incorporation d’acides aminés dans une
protéine en présence d’ARNm composés
de différents triplets de nucléotides

Incorporation d’acide
Triplet de nucléotides aspartique Asp
(unités arbitraires)

GAU 38,6

GAC 23,2

UAG [ “ar
UGA 2,2

GAG 1,8

GGA [ 3,0

CUA 1,9

GAG 2,6

2 peux expériences clés pour le déchiffrage du code génétique. Au début des années 1960, le calcul et plusieurs
arguments expérimentaux ont mis les biologistes sur la piste d'un code a «trois lettres » : un acide aminé dans une protéine
correspondrait a la succession de trois nucléotides (triplet) dans 'ARNm (voir le code génétique sur les rabats de couverture).

30
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Le code génétique

==

2° base
U c A G

uuu Phénylalanine Ucu UAU Tyrosine UGU Cystéine U

y Luuc Phe.F)  Tucc| serine [uac] ™°Y) Juec| @O [c

UUA uca| ©®9 Tyaa| stor [uGa| stor |A

UUG UCG UAG| stor |UGG| ™ploPia™ |G

Ccuu Leucine CCU CAU Histidine CGU U

cleuc) ®eB dccc] proine [CAC| "™ [CGC| arginine [C
o| [cuA cca| PP TcaAl Gutamine |CGA| A9R A 3
8| [cue CCG cag| ©™9 [cee G|
£ AUU Isoleuci ACU AAU | Asparagine |AGU Sérine U §

- A AUC sti"eet:t:;ne ACC | Thréonine |AAC (Asn, N) AGC (Ser, S) C

AUA ACA| (™D TAAA[ yeine [AGA| arginine |A

AuG | MiieNRe [Ace AaG| 3H fagg| “eR Tg

GUU GCU GAU| aspartate |GGU U

G GuC Valine GCC Alanine GAC (Asp. D) GGC Glycine C

cua| MV Igeca| WA TGAA| Gutamate |GGA| ©¥©  [A

GUG GCG cag| ©“B  TIgge G

2025/2026 — CPES 1 — Janson de Sailly
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Le code génétique

(b) Cas général | Cas particulier
Codon | Codonstop | Tryptophane
UGA ' (génome
mitochondrial) |
Codons Leucine Thréonine |
CUU, (génome
CUA, nucléaire de la
CUC, levure)
CUG
Codon Valine Codon initiateur
GUG chez des
procaryotes‘___J

Tableau 14.2 Le code génétique.

(a) Le code génétique « universel » (entre parenthéses,

les acides aminés désignés par une unique lettre conven-
tionnelle) ;

(b) quelques exceptions a I'universalité du code géné-

tique.

2025/2026 — CPES 1 — Janson de Sailly
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Export de I’ARN vers le cytoplasme

cytoplasme

enveloppe
, hucléaire F*

complexe
%~ d'exportation

(a) NOyqQu .  MSEEEES (b)

2025/2026 — CPES 1 — Janson de Sailly Mme Boissiéres & M Fournier 33
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Traduction : coopération d’ARN

—
|1 -
—
\Y;
—
\Vj ARNr 28S
®
—
° A R N m 2
S
m
ARNr 58S 1%
S
¢ I 2
Nombreuses S
sous-unités protéiques 3
m
e ARNt
ARN{
(dans le site A)
3 3
4
ARNr 18S m
%)
O
C
®
c
<
R
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Traduction : coopération d’ARN

I

<
=
pa

C

4

/
/

(@)
o

nucléotide terminal
(site de fixation de I'acide
a-aminé)

é
I
c

w

o@ 5
S0 ARNt
* ARNm
| 0.0
N~  ——boucle T -0
2«  poucle D
<.C
e ARNr - N
cACK® c

boucle D éﬁgﬁﬁ Yecuc

N

| _________——— acide aminé

appariement
appariement I bancal
canonique  ,*~ “.
Watson-Crick N

2025/2026 — CPES 1 - Janson de Sailly Mme Boissiéres & M Fournier
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Déroulement de la traduct

Un polysome §:

C_).
D

2025/2026 — CPES 1 — Janson de Sailly
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Charge de I'ARNt

(0]
\ H,N g ________——— acide aminé
\ NN\
\ CH @]
nucléotide terminal | 3
(site de fixation de l'acide R
a-aminé) o 5 appariement

2 @ appariement em=a bancal
o.0 —— ARNt canonique  ,*" ey
(D"" 0 WatSOI’)-CI’iCk
(X

~  ——boucle T 2-0
2-3»  poucle D
< C
SN ;

CACKN c 1 '~
boucle D Cf
94912 PG cuc s UU U
> 0. SOV Y . et
, ] . * ’ to
/ boucle de I'anticodon e
G 5' ARNm
G G U C c E—
AAGAUGUUUCAGG
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Charge de I'ARNt

F’r(.‘n'-l(?rr) reconnaissance
H o H o
| 4 | V)
HN—C —C HN—C —C

OH - ARNt

. 8058 | | / AMP
Site spécifique + 92 Pi
de I'acide aminé

Selectivite

de l'acide aminé

Site spécifique —
de I'ARNt
Aminoacyl
ARNt-synthétase
Seélectivité de I'ARN, H
| //O
| Y Seconde reconnaissance
Ry
ARNt chargé Anticodon
ARNt [—j/

. ) S
ARNmM
Codon

O - Liaison
I 1/ « riche en énergie »

Libération
de I'ARNt chargé

Figure 13

Etapes de la fiabilité

de la reconnaissance entre
un codon et son acide aminé
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Initiation de la traduction

® @

_—
i\
e
__G_J 5 GGUCGCCGCCAUGGUUCAGGGU 3 /6*GGUCGCCGCCAUGGUUCAGGGU3
4 N /\
\ o / \\ e <t

\ P
@ : \ @ //{ P R; »
— — I'{ I\‘|
K‘ % ll‘\ ) /"‘/

5' GGUCGCCGCCAUGGUUCAGGGU 3 5 GGUCGCCGCCAUGGU CAGGGU 3

—~
\/
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Elongation de la traduction

nouvelle liaison
Il peptidique

1. Attaque nucléophile de I'azote de I'acide a-aminé n+1 2. L'ARNt n est libéré, et le peptide
sur le carbone du carboxyle de l'acide a-aminé n a gagné un monomere (l'acide a-aminé n+1)
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Elongation de la traduction

SITE P
N
R1— (E R2— é H
l
O=C O
| ‘f
@)
l I
ARNT11 ARNt2

TR RS W R %W WA LA \lll

NH
——) R2— &— H
| |
| i ?: o
i Cl)H 0
|
. ARNt1 ARNt2

Figure 14.7 La formation d’'une liaison peptidique.
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Elongation de la traduction

.___‘\{rAA’é}'AAi_NHJ—— Extrémité N-terminale

L Chaine polypeptidique
' Site peptidyltransférase
ARNt déchargé . < s
/AAS Localisation de I'activité
\ I . peptidyltransférase
!
£ | ] ,
= ] : ARNt chargé
(V] G | 1
c© z;\k_ Anticodon
\\ Codon
L1 | it ] | 3]
5' G 3" ARNm
\
Site de sortie / \_ Site de fixation de ’ARNt portant I'acide
de ’ARNt decharge aminé suivant (décodage du codon)
Site de fixation de I'ARNt Sens de déplacement
portant la chaine polypeptidique du ribosome

L Grande sous-unité
Petite sous-unite . Lo} ;
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Terminaison de la traduction

— —_— j
5UCCGCAUUUAUAAGGG 3 5UCCGCAUUUAUAAGGG & GG 3
Q L/ UCOGCA\‘““A“AAG
5‘

1. Fixation d'eRF 2. Hydrolyse de la liaison
sur le codon STOP entre le dernier AaA et 'ARNt

3. Libération du complexe
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Bilan sur la traduction

https://www.youtube.com/watch?v=5REsGZQGEZ4

2025/2026 — CPES 1 - Janson de Sailly Mme Boissiéres & M Fournier

44


https://www.youtube.com/watch?v=5REsGZQGEZ4

[=1-]

==

Adressage des

proteines

peptide
signal

1. Reconnaissance du 2:

peptide signal par SRP

51

lumiére du REG

SRPr

Recrutement du complexe de traduction
par SRPr, début de traduction
transmembranaire via le translocateur

s :"‘.'{,"}llruvj

it :
pALEIR it
[ J,'Hylf'[!ll,‘»{ EH.» :

Jumiére du R

EG
protéine

peptide sig;vaél synthétisée
clivi

4. Fin de traduction, clivage
du peptide signal et libération
de la protéine dans la lumiére du REG

lumiére du REG

3. Traduction transmembranaire
via le translocateur
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Cytosolic

Adressage des protéines ===

Receptors

| General
import
pore

1

- e

[ ——E

Preprotein 1\,
o 4+
MSF
)iy s 2

ATP ..

Cytosol

Tom _
proteins

Translocase
1 of inner
membrane

%

TR Tim
Ay proteins -
———

Q

Peptidase
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Adressage des protéines

Exemples Modalités d'adressage
e Nombreuses enzymes (ex : enzymes de la
glycolyse) Adressage par défaut (pas de
Protéines e Protéines de vésiculation (ex : clathrines...) | séquence signal)
cytosoliques e Protéines du cytosquelette Mécanisme d’adressage a une Par['ie
e Protéines motrices (ex : dynéine, kinésine, | du cytoplasme méconnue
myosine...)
i ; . Adressage via peptide signal (N-term
e Protéine de compaction de la chromatine , 9 p. P gnal (
T riche en AA basique), reconnue par
: e Enzymes de la réplication et de la ,. . .
Protéines T — protéines solubles (importines) prenant
nucléaires .. P , en charge les protéines adressées au
e Protéines des spliceosomes i
s " ; noyau au travers des pores nucléaires
e Protéines des sous-unités ribosomiques p
(conso d’ATP pdt le transport)
Adressage par un peptide signal (riche
. . ) n i :
. e Certaines sous-unités de I'’ATP-synthase amvAbasique) reconnu\e parges prot
Protéines : v o chaperonnes vers le systeme de
. . e Certaines sous-unités d'enzymes du cycle
mitochondriales ; transport des membranes externe et
de Krebs et Calvin ‘ ‘ ‘ .
et 5 i pam interne des mitochondries (systéeme
chloroplastiques ?ut;es S:'_’t mlecter}'rent synthetisees dans fa | ToM/TIM) et des chloroplastes
miegIengEeRIcsPEsics (systéme TOC/TIC - Translocon at the
Inner envelope of Chloroplasts)
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ontrole de |'expression génétique

RNA expression (nTPM)! Protein expression (score)' Detection  All organs
Pancreas
Brain
Kidney & Urinary
bladder
Eye
Male tissues

Endocrine tissues

Female tissues

Respiratory system
P ry sy Muscle & Vascular

tissue

Proximal digestive tract Connective & Soft
tissue

Gastrointestinal tract = Skin

Bone marrow &
Lymphoid tissues

Liver & Gallbladder

O ® O e 6 00
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>tique

V4

expression gene

Controle de |’

PROTEIN EXPRESSION OVERVIEW!

Alphabetical

Expression

[ Organ

Score

High —

—

—

Medium —

Low —
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Contrdle de I'expression génétique

Structure
primaire
1 {4
2 2
E el Leu
® 4 Wi
c
g Sl Pro
2 6 &
E 7@
T
1
wo| 28
o E
T 5 3 (0
23
g;@ 4 Wi
8,3 3l Pro
E® 6 (L
25
2 7

Structures secondaire Structure
et tertiaire quaternaire
™ Hémoglobine
| normale
Sous-unité B~~~ ~ \O:Q 8
W
B
Région hydrophobe Hémoglobine des

hématies falciformes

Sous-unité B

Fonction

Les molécules ne s'associent pas;

chacune transporte le dioxygéne.

Les molécules interagissent les
unes avec les autres et cristallisent
sous forme de fibres insolubles ; la
capacité de transport du dioxygéne
est considérablement réduite.

Forme des globules rouges

Les cellules
normales sont
remplies de
molécules
d’hémoglobine
individuelles,
chacune
transportant
du dioxygéne.

Les fibres
insolubles de
I'hémoglobine
anormale
entrainent une
déformation
caractéristique
des globules
rouges : ceux-ci
ressemblent a des
faucilles ou a des
croissants.

/’\.

10 um
(2000 x)

10 um
(2000 x)

A Figure 5.21 La substitution dans une protéine d'un seul acide aminé par un autre acide aminé provoque
I'anémie a hématies falciformes.
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Contréle de l'initiation de la transcription

 Impact des facteurs de transcriptions spécifiques sur le promoteur

* Impact des séquences enhancers et silenceurs

Helice-tour-helice Helice-boucle-hélice

Glissiére a leucine

Doigt de Zing
— -

|2

boucle en 10int
St?)bllmep Dar dii vine

nelice a
\ \
/
3 = |
Y y
I~ sequ \
N
X en )
3

Diversité des facteurs de transcription spéecifiques et modalites de liaison a 'ADN

- e
fixation en dimere

llaisons

hydro

{

—

“annann
~eeee

phob

esS
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Contréle de l'initiation de la transcription

==

</F\)

p53 active
quantité élevée

e

Activite Activité transcriptionnelle

exonucléase

o S
ki —L ©
Réparationde I'Al (® Y~ M

Aoy /
Apoptose Arrét du cycle
47 Elimination des cellules -
nTalas Sénescence

Maintien de la
stabilité génétique

-
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Etat de la chromatine

A Histone acetylation

Acetyl-CoA CoA

Histone acetyltransferase
K9 K4 >

K27 <&

v Histone deacethylase

Acetate /

B Histone acetylation

C Histone phosphorylation

_/\ Histone methylatransferase

-

v Histone demethylase

ATP ADP

/\ Kinase

v Phosphatase

o’

K9 K4
——p  Gene activation

K27

\/

’_/4_\ ————»  Gene activation

\/— - Gene repression

K27

. ‘ Cell cycle arrest

chromatin assembly

V ———»  Damage repair

2025/2026 — CPES 1 — Janson de Sailly

Mme Boissieres & M Fournier

53



=]

|

=I=l

Ftat de la chromatine

/— queue d'histone

H2B H3

H2A —§& H4
Hon e -
H2B — ..' H3

nucléosome ‘
/
-proN

 WE——

~147 paires de
bases

e aa

photopériode

<
longue courte  froid g
§ &+
)
| I
=
: complexe
l - Polycomb
cycle J’
circadien FLC

\ FT/
|

floraison

‘?.

!

f
—
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Ftat de la chromatine

vernalisation
complexe

Polycomb

&
RN

FLOWERING LOCUS C

» propagation

H3K27me3

—PrPr-

site de nucléation
(2-3 nucléosomes)
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Interference ARN

NOYAU

Pré-ARNSi
Pré-ARNm ¥

ARNmM mature‘}

it

/ CYTOPLASME

Pré-ARNSi

\@?”;N“
* e

ARNmM mature

4NN Dicer

ARNSi ?
fonctlonnel

Parfalte complémentarité

rRcUSIon AAAAA 4es ARNm et des ARNSi
T
l @egradatlon des ARN@
fraduction -

ﬂ'ﬁhn

ARNmi

€ Géne spécial ARNmi=

ADNlllllllllllllllll
ERENIEERRIWEOED G

Transcription

N

V

Précurseur
du microARN

ARN L i

chllcmcn(

s

Coupure
Endonucléase

Drosha

Exportine-5

NOYAU

/
/

N

~

Pn microARN

Longue épingle & cheveux
(environ 1000 nt)

Pré-microARN

Courte épingle a cheveux
(environ 100 nt)

CYTOPLASME

Complexe RISC
(prolcmcs ARNmi)

\ Endonucléase Dicer

Codon Stop
de L'ARNm

Régions codantes
de 'ARNm cible

\ MicroARN

Région 3'UTR
de I'ARNm cible

Coupure de la molécule d'ARNm ou inhibition de la traduction



