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Figure	1	:	mécanismes	généraux	de	la	transcrip5on
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Figure	2	:	élonga5on	par	l’ARNpol

Figure	3	:	matura5on	d’un	ARNm	eucaryote
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Figure	4	:	addi5on	d’une	coiffe		
(in	Bisaillon,Médecine/Sciences	2001)

Elle	se	forme	dès	le	début	de	la	transcripAon,	dès	que	25	nucléoAdes	ont	été	polymérisés:		
CeGe	"coiffe"	est	une	guanosine	triphosphate	méthylée	qui	se	fixe	au	premier	nucléoAde	
de	 l’ARNm.	 Ce	 nucléoAde	 tri-P	 (car	 le	 premier	 !)	 est	 déphosphorylé	 puis	 créaAon	 d’une	
liaison	inusuelle	5’P	–	5’	P	avec	la	guanosine	monoP	méthylée.
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Figure	5	:	principe	de	l’épissage	alterna5f

Un	épissage	alterna5f	5ssu	dépendant	conduisant	à	deux	polypep5des	aux	fonc5ons	
différentes	:	épissage	du	gène	CGRP	(Calcitonin	Gene	Related	Product)	(ens-lyon)	

Le	gène	est	situé	sur	le	chromosome	11.	Il	s’exprime	dans	les	cellules	C	de	la	thyroïde	où	il	code	
pour	 une	 hormone,	 la	 calcitonine,	 intervenant	 dans	 la	 régulaAon	 de	 la	 calcémie	 (hormone	
hypocalcémiante).	 Il	 s’exprime	aussi	dans	de	nombreux	neurones	du	 système	nerveux	 central	et	
périphérique	où	il	code	pour	un	neuromédiateur,	le	CGRP.	

Calcitonine	 et	 CGRP	 ont	 des	 rôles	 physiologiques	 différents.	 C’est	 donc	 l’exemple	 d’un	 gène	 qui	
code	pour	deux	protéines	différentes	suivant	le	type	de	cellules	où	il	s’exprime.	

Ce	gène	comprend	6	exons	et	5	introns.	

Dans	les	cellules	de	la	thyroïde,	l’ARN	messager	résultant	de	l’expression	du	gène	est	consAtué	par	
l’union	des	exons	1	à	4.	Le	système	d’épissage	est	tel	que	les	exons	5	et	6	ne	se	retrouvent	pas	dans	
l’ARNm.	 Dans	 les	 neurones,	 l’ARNm	 résultant	 de	 l’expression	 du	 gène	 est	 formé	 par	 l’union	 des	
exons	1,	2,	3,	5	et	6.	Il	résulte	donc	d’un	épissage	qui	a	fait	disparaître	l’exon	4.	On	voit	donc	que	le	
gène	est	épissé	différemment	dans	les	deux	types	cellulaires.	
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Figure	6	:	détermina5on	du	code	géné5que	
(in Griffith et al., De Boeck 2002) 

On synthétise un ARNm en mettant des 
proportions connues de nucléotides : on 
peut donc déterminer la probabilité de 
formation d’un codon. Si un codon code 
pour un acide aminé, les fréquences des 
aa dans le peptide synthétisé doivent 
correspondre aux fréquences des codons.

Figure	7	:	le	code	géné5que

414

SV-F • Génomique structurale et fonctionnelle

L’ensemble des ARNm matures présents à un instant « t » dans une cellule donnée constitue le 
transcriptome cellulaire. Sa traduction, dans le cytosol, conduit à la formation du protéome 
cellulaire (ensemble des protéines présentes à un instant « t » dans une cellule donnée).

La traduction des ARNm en polypeptides
3.1   Le code génétique : correspondance entre acides aminés  

et codons
Le code génétique est la correspondance entre les bases azotées de l’ARNm (« langage » à 
4 lettres) et les acides aminés protéinogènes (« langage » à 20 lettres) (tableau 14.2a).

acides aminés apolaires
(hydrophobes)

acides aminés
polaires non chargés

acides aminés 
polaires  cationiques

acides aminés
polaires anioniques

DEUXIÈME LETTRE

TR
O

ISIÈM
E LETTR

E

(G)

(L)

(I)

(M)

(V)

(L)

(A)

(T)

(P)

(S)

(Y)

(H)

(N)

(D)

(E)

(Q)

(K)

(C)

(W)

(S)

(G)

(R)

(R)

(a) (b) Cas général Cas particulier

Codon 
UGA

Codon stop Tryptophane
(génome 
mitochondrial)

Codons 
CUU, 
CUA, 
CUC, 
CUG

Leucine Thréonine
(génome 
nucléaire de la 
levure)

Codon 
GUG

Valine Codon initiateur 
chez des 
procaryotes

Tableau 14.2 Le code génétique.
(a) Le code génétique « universel » (entre parenthèses, 
les acides aminés désignés par une unique lettre conven-
tionnelle) ;
(b) quelques exceptions à l’universalité du code géné-
tique.

Remarque

On compte 20 acides aminés protéinogènes mais les archées en utilisent 22.

Attention !

Ne pas confondre code génétique et programme génétique = ensemble de l’information 
contenue dans un génome.

Le code génétique a été élucidé au début des années 1960, ses propriétés sont les suivantes :
 • Code constitué de codons : un codon est un triplet de nucléotides. Il en existe 64 (43 combi-
naisons possibles) : 61 correspondent à un acide aminé (codons sens) et 3 à une ponctuation 
(codons non-sens = codons stop).

 • Code dégénéré : le nombre de codons sens (61) est nettement supérieur à celui des acides 
aminés protéinogènes (20 classiques) : il y a donc plusieurs codons synonymes, qui codent 
pour plusieurs acides aminés. Les codons synonymes diffèrent généralement par leur 3e base 
(ex : CUU, CUA, CUC, CUG codent tous pour la leucine).

 • Code non ambigu : il y a un seul acide aminé pour un codon donné

Voir chapitre 15, 
Zooms 1  et 5

3

N

!

ZOOM 2
L’élucidation du code 

génétique
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Figure	8	:	structure	3D	d’un	ribosome	eucaryote	
(hGps://micro.magnet.fsu.edu/cells/ribosomes/ribosomes.html	;		

Médecine	Sciences	2001)

https://micro.magnet.fsu.edu/cells/ribosomes/ribosomes.html
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Figure	10	:		la	traduc5on	se	fait	sur	des	polyribosomes	
(in	Voet	et	Voet,	De	Boeck,	2003)

Dessin	d’interpréta5on

Figure	11	:	structure	d’un	ARNt
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Figure	12	:	ac5va5on	des	acides	aminés	(à	5tre	de	document	pour	l’agro)	
La	synthèse	se	fait	en	2	étapes	:		
- l’acide	 aminé	 est	 adénylé	 par	 la	 synthétase	→	 un	 groupement	 AMP	 est	 fixé	 :	 l’énergie	

provient	de	l’hydrolyse	d’un	ATP	(ATP	→	AMP	+	PPi)	
- l’aa	adénylé	reste	fixé	à	la	synthétase	:	le	groupement	carboxyle,	lié	à	l’AMP,	est	transféré	

sur	 le	 groupement	 hydroxyle	 du	 ribose	 de	 l’extrémité	 3’-OH	 de	 l’ARNt.	 :	 il	 se	 forme	 un	
aminoacyl-ARNt.	
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Base	en	5’	dans	l’an5codon Base	en	3’	dans	le	codon

C G
A U
G U	ou	C
U A	ou	G
I A	ou	U	ou	C

Effet	wobble
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Figure	13	:	vue	d’ensem
ble	de	la	traduc5on	
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Figure	14	:	ini5a5on	de	la	traduc5on	
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Figure	15	:	deux	niveaux	de	tri	des	protéines	dans	une	cellule	eucaryote	
1er	niveau	:	traducAon	au	niveau	du	cytosol/	REG	
- traduc5on	au	niveau	de	ribosomes	liés	au	REG		:	présence	d’une	séquence	signal	
- traducAon	des	protéines	au	niveau	de	ribosomes	libres	dans	 le	cytoplasme	 	 :	absence	

d’une	séquence	signal	

2ème	niveau	de	tri	:	au	sein	des	protéines	traduites	dans	le	cytoplasme	:		
Au	 sein	 des	 protéines	 qui	 sont	 traduites	 dans	 le	 cytoplasme,	 plusieurs	 desAnaAons	 possibles	 :	
cytoplasme,	noyau,	organites	semi	autonomes,	face	interne	de	la	membrane.	
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Figure	16	:	Mise	en	évidence	expérimentale	d’une	inser5on	cotraduc5onnelle	à	l’intérieur	de	la		lumière	
du	REG	

Réalisa5on	d’une	traduc5on	in	vitro	par	un	«	extrait	acellulaire	»	(début	années	1970)	:		
On	extrait	à	parAr	de	certaines	cellules	 (de	 jeunes	globules	 rouges)	 tous	 les	consAtuants	nécessaires	à	 la	
traducAon	:	ribosomes,	enzymes,	ARNt,	facteurs	protéiques	divers,	système	de	fourniture	d’ATP,	des	acides	
aminés	 dont	 certains	 sont	 rendus	 radioacAfs.	 On	 élimine	 également	 au	 préalable,	 grâce	 à	 l’acAon	 d’une	
RNase,	 tous	 les	 ARN	 endogènes	 qui	 pourraient	 être	 présents.	 Il	 suffit	 alors	 de	 rajouter	 à	 cet	 extrait	
acellulaire	des	ARNm	synthéAsés	par	 l’expérimentateur	pour	 faire	débuter	 la	 synthèse	d’une	protéine	de	
son	choix.	

Résultat	 :	on	obAent	toujours	une	chaîne	polypepAdique	plus	 longue	que	celle	réalisée	 in	vivo	par	 le	REG	
cellulaire	

Ajout	 à	 l’extrait	 acellulaire	 de	microsomes	 (vésicules	 formées	 à	 parAr	 de	 fragments	 de	membranes	 de	
REG)		
Résultat	:	on	obAent	à	nouveau	une	forme	normale,	plus	courte,	de	la	protéine.	

En	fin	d’expérience,	ajout	d’une	protéase	:	
	 1-	cas	de	la	traducAon	 in	vitro,	en	l’absence	de	microsomes	:	on	observe	l’hydrolyse	des	protéines	
«	longues	»	synthéAsées	
	 2-	cas	de	la	traducAon	in	vitro,	en	présence	de	microsomes	:	les	protéines	«	courtes	»	nouvellement	
synthéAsées	ne	sont	pas	hydrolysées	
	 3-	cas	de	la	traducAon	in	vitro,	en	présence	de	microsomes	+	acAon	d’un	détergent	:	les	protéines	
«	courtes»	nouvellement	synthéAsées	sont	hydrolysées
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Figure	17	:	transloca5on	co-traduc5onnelle	dans	le	RE

Figure	18	:	intégra5on	de	protéines	dans	la	membrane	du	RE	
(à	5tre	de	document)	

Elles	présentent	de	longs	segments	hydrophobes	internes,	le	long	de	la	chaîne	polypepAdique,	qui	
foncAonnent	comme	des	séquences	d’ancrage.	Ainsi,	au	cours	de	la	synthèse	par	 le	ribosome,	 la	
protéine	 est	 enchâssée	 progressivement	 dans	 la	 bicouche,	 tout	 en	 disposant	 les	 domaines	
hydrophiles	de	part	et	d’autre.		
À	la	différence	de	la	séquence	signal,	ces	séquences	ne	subissent	évidemment	pas	de	clivage.
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Figure	19	:	transloca5on	post-traduc5onnelle	dans	une	mitochondrie	

1)	reconnaissance	par	le	récepteur	TOM	de	la	séquence	signal	d’adressage	à	la	mitochondrie	

2)	après	transport	de	la	protéine	via	les	complexes	TOM	et	TIM,	clivage	de	la	parAe	N-terminale	de	la	séquence	signal	

3)	 reconnaissance	 de	 la	 deuxième	parAe	 de	 la	 séquence	 signal,	 clivage	 de	 celle-ci	 et	 adressage	 de	 la	 protéine	 à	 la	
membrane	inter
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Figure	20		:	modifica5ons	postraduc5onnelles	des	protéines	
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Figure	21	:	Matura5on	de	l’insuline	

Figure	22	:	expression	du	génome	du	SARS-CoV2	
(in	Dunod	2021)	

©
 D

un
od

. T
ou

te
 r

ep
ro

du
ct

io
n 

no
n 

au
to

ri
sé

e 
es

t u
n 

dé
lit

.

423

 CHAPITRE  14   L’expression du génome

protéines 
de la capside

ARN (débarrassé
de la capside)

30 kb

séquences chevauchantes
codant pour les
polymérases intervenant
dans la reproduction virale

séquences codant
pour les protéines 
virales (ex. : Spike)

5' 3'

ACE2

5' 3'

5' 3'

5'

5' 3'

5' 3'

5' 3'

5' 3'

glycoprotéine "spike"

autres protéines
de l'enveloppe

5' 3'
5' 3'
5' 3'

(a)

organisation longitudinale du génome

(c)

(d)

(e)

R.E.G.

copies génomiques

copies subgénomiques

(b)

ARN pol ARN dépendante

encapsidation

formation de la nouvelle
enveloppe

exocytose

fixation

endocytose
libération du virus

décapsidation

membrane
plasmique

Figure 14.11 Le cycle du Sars-Cov-2.
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Figure	23	:	Bilan	sur	la	synthèse	des	protéines	dans	une	cellule	eucaryote	
(Mme	Bohn)	
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Figure	23	:	Bilan	sur	la	synthèse	des	protéines	dans	une	cellule	eucaryote	
(in	Dunod	2021)	
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Figure de synthèse L’expression de l’information génétique dans une cellule eucaryote.


