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|/ Les acides nucléiques

polymeres de nucléotides

1) Les nucléotides

— Base azotée

— Pentose '
phosphate
— Acide phosphorique

NUCLEOTIDE




Doc 2.1
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Bases azoteées

e Puriques : adénine A et guanine G
* Pyrimidiques : uracile U, cytosine C et thymine T

BASE AZOTEE NOM, TYPE PRESENCE | AppARIEMENT
NH,,
i ADENINE (A)
M S
LAN M PURIQUE DNA et RNA | AT
A
0
H . M GUANINE (G)
Y
A PURIQUE DMA et RNA | CG
HaN ™ "N N
H
]
H‘NJ\]/GHﬁ THYMINE (T)
i
- PYRIMIDIQUE  |DNA AT
07y
H
NH,
- CYTOSINE (C)
o N,l PYRIMIDIQUE DNA et RNA | CG
|
H
o URACILE (U)
H'\ ]
N PYRIMIDIQUE  |RNA AU
D -\[\i.lr
H




Pentose

* Ribose pour ARN
e Désoxyribose pour ADN

OH OH

Ribose

désoxyribose



Acide phosphorique ou groupe phosphate

I
HO—P—OH ——
I Adenine |
OH N (If : N
.": : f‘,""‘
N
|
0
O 5
0—P—0—CH, _

’ e ' sk S
Nucléotide v ! |
(nucléoside = base + sucre) 64 OH

Phosphate Ribose

Adenosine
5'-monophosphate
(AMP)



2) ARN

Q
* Acide ribonucléique HN)TC“S
* 1 Enchainement de O
’ . I 0 NH,
nucléotides avec N -
sucre = ribose base i S
= A, U, G et C liaison 3'S' phosphodicstcr/ro._'g— ’ ’(.;H"’ O\J
5" Pvers 3" OH sucre

Extrémité 3'






3) ADN

e Acide désoxyribonucléique
e 2 chaines (ou brins, bicaténaire)

— anti//
— Complémentaires
(liaisons H) A--T et G---C

Guanine

— hélicoidales

Cytosine



» Structure primaire de I’ADN :

enchainement des structures de base par des liaisons phosphodiesters :

e:r.t rémité 5'- phosphate

DPDEHE | base |

D
O
| 5'
O=P —0-CHp
| ®
)
3I
squelette sucre- phosphate
O
| 5'
O=P —0O-CHy
| 0
)

3I

extrémité3'-OH ——  Jj» HO



> Structure secondaire de ’ADN :

appariement entre les bases complémentaires A/T et G/C
Par des liaisons Hydrogene faibles

HH H\,‘

@ s H—N N—H ____ _ o

H3C \G___ # w:: N H, c;f ‘%GR G/N -

T C—
CcH
HEK’? /.7 C{ 2 Ho Ef’f ﬁs V4 3
S = N ; / N -——- H—N X/
o H /GHN YW d e/ N
B S g - A= N
\{"D H"f =N 51,5& s .Q‘G _____ H—N\ M 515
51.5 y
sucre sucre sucre

sSucre

Thymine Adénine Cytosine Guanine

11



Les 2 brins sont antiparalleles 5’-3’ Thymine

Adénine

7S g
OH
- H

Armature de
Phosphate- ™ A
désoxyribose " .(j\!

OH ‘Ky{)
Extrémité Cyt05| ne
3* @Guanine

Extremlte 5
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En forme de double hélice

Squelette Sucre-phosphate

Légende :

Thymine (T)
[ A { Adénine (A)

[€) Cytosine (C)
G ., Guanine (G)
i Désoxyribose (sucre)
c— Phosphate

.......... Liaison hydrogéne



Comparaison ARN/ADN doc 2.2

ADN ARN
?- Base ? Base
0—P—0—CH, 0—P—0—CH,,
||:|| 5| 0 ||:|| 5| 1]
4 1 4 1
Fosfato ?@% Desoxiribosa  Fostato Il:@ Ribosa
H Cemi g (azUcarn H Cemml"H (mz0Ccar)
[3 2] B
OH H o ]
Nucledtidos
Pirimidinas Furinas Firimidinas Furinas
T A D> U< A D
¢ ( G ) C G )
Bases
Exremo &° Extremao 3° Extrema &
Py | v Py |

-.\-...r B I
Ext : Poli it
remo 3 Extremo 5’ polinucledtidos
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II/ Uorganisation structurale du
génome

1) définition
Génome = ensemble des genes et par extension
ensemble des molécules portant les genes, donc

ADN
Taille >1 m ou 3.10° pb
Contenu dans noyau, taille 0,06 um !
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2) La chromatine

ADN enroule autour de proteines = histones

Core of eight
histone molecules

Histone H1



Collier de perle solénoide

Mucleasome
core particle

& 30 nm

T0-nm fibser 30-nm fiber

Euchromatine = zone de transcription
Nucléole = ARNr

L'euchromatine correspondrait a la forme
reldchée d'un filament d'ADN, actif
métaboliquement, s'enroulant
périodiquement autour de petits cylindres
(nucléosomes).

L'hétérochromatine, plus riche en protéines
, correspondrait a une forme condensée
inactive métaboliquement, du méme
nucléofilament. Les nucléosomes y seraient
plus ou moins empilés.
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Pendant mitose

La chromatine se
compacte encore plus
pour former
chromosome

AN UN NN
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3) Le chromosome e 24
Compaction 8000x POTOCHCODODDTODDC |2~
23 paires,

Nucléosomes (contenant huit sous-unités :
deux copies des histones H2A, H2B, H3 et H4)

longueur moyenne
dIADN Nucléosotnes oo 2
5 Cm , enroule S ‘ Bl P EC

Compacté 5 um

aidant a la

Boucles de compaction

chromatine

300 nm [

Animation

9 & “ Chromatine
SHEN ‘\l-»_.":‘n condensée
/" S8  sous forme de
700 nm chromosome
700 nm

Animation 2
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http://www.biologieenflash.net/animation.php?ref=bio-0023-2
http://www.hhmi.org/biointeractive/dna/DNAi_packaging_vo2.html

10/8/2016

Doc 2.5

le centrom & e
[Z2are]

ur kel o ére
[&xdre mité
d'uhe

chromaide]  bras court [p] ¢ bras long [q]

Lun chromosome double

les 2
chromakides

o

Doc 2.6 : Différents niveaux de
condensation de I'ADN.
(1) Brin bicaténaire d'ADN.
(2) Brin de chromatine

(ADN avec histones).
(3) Chromatine au cours de
I'interphase avec centromere.
(4) Chromatine condensée au
cours de la prophase. (Deux
copies de la molécule d'ADN
sont présentes)
(5) au cours de la métaphase.

Footer Text 20



Chromosome X et Y (ME)
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4) Notion de gene

Chromosome Terminology

une séquence d’ADN qui

code pour une protéine weneafr
ou un ARN \

Eentrnmer‘e

Slster chromatid

Unduplicated Duplicated
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Séquence
régulatrice

Un géne

—-— L& meme gene

Centromere du
chromosaire

Chromosome 2 ;
* ¢'est Fhomologue
du chromosomea
1. ¢'est a dire quil
L cods las mames

e W genes gue le

clhromosome 1.
PAIRE DE CHROMOZSOMES

10/8/2016 Footer Text
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um disease, adult
s$, renal dysplasia
iofacial syndrome
Leukemia

ka thyroid oncogene
Ewing Sarcoma
Obesity, susceptibility to
Multiple endocrine neoplasia
Medullary thyroid carcinoma
Hirschsprung disease

Thyroid papillary carcinoma

Deafness, autosomal recessive
Serotonin receptor

Moebius syndrome

Hemolytic anemia
Hyperphenylalaninemia

Metachromatic leukodystrophy
Gaucher disease, variant form

SEMD, Pakistani type
Hermansky-Pudlak syndrome

Breast cancer

Multiple advanced cancers

Cowden disease

Lhermitte-Duclos syndrome
Bannayan-Zonana syndrome
Endometrial carcinoma

Polyposis, juvenile intestinal

Prostate cancer

Progressive external ophthalmoplegia
Corneal dystrophy, Thiel-Behnke type
Leukemia, T-cell acute lymphocytic
Spinocerebellar ataxia, infantile-onset
Split hand/foot malformation, type 3
Polycystic kidney disease
Meningioma-expressed antigen
Adrenal hyperplasia, congenital
Diabetes mellitus, insulin-dependent
Anterior segment mesenchymal dysgenesis
Cataract, congenital

Malignant brain tumors

Glioblastoma multiforme
Medulloblastoma

Crouzon syndrome

Jackson-Weiss syndrome
Beare-Stevenson cutis gyrata syndrome

135 million base pairs

Suppression of tumorigenicity, prostate

Prostate adenocarcinoma

Interleukin receptor, alpha chain, deficiency of
Arrhythmogenic right ventricular dysplasia
Myasthenic antigen B

Lambert-Eaton syndrome

Megaloblastic anemia

Diabetes mellitus, insulin-dependent

Severe combined immunodeficiency disease, Athabascan
Cockayne syndrome, type B
Cerebrooculofacioskeletal syndrome

Opsonic defect

Chronic infections

Retinal nonattachment, nonsyndromic congenital
Cardiomyopathy, dilated, autosomal dominant
Neuropathy, congenital hypomyelinating

Graves disease autoantigen

Hypermethioninemia, persistent, autosomal dominant
Hemophagocytic lymphohistiocytosis, familial
Retinitis pigmentosa, autosomal recessive and dominant
Urofacial syndrome (Ochoa syndrome)
Hypoglobulinemia and absent B cells
Hyperinsulinism-hyperammonemia syndrome
Spastic paraplegia

Dubin-Johnson syndrome

Warfarin sensitivity

Wolman disease

Cholesteryl ester storage disease

Tumor necrosis factor receptor superfamily, member 6
Autoimmune lymphoproliferative syndrome
Epidermolysis bullosa, generalized atrophic benign
Optic nerve coloboma with renal disease

Prostate cancer

Neurofibrosarcoma

Porphyria, congenital erythropoietic

Endometrial carcinoma

Gyrate atrophy of choroid and retina

Pancreatic lipase deficiency

Glaucoma

Pfeiffer syndrome

Apert syndrome

Saethre-Chotzen syndrome

Schizencephaly

Polykaryocytosis inducer (promoter)

Usher syndrome, autosomal recessive, severe
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Doc 2.8 Caryotype pendant métaphase
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111/ Uorganisation moléculaire du génome

Génome = Ensemble de I'information héréditaire d’'un organisme, présente en
totalité dans chaque cellule de I'organisme
ADN mitochondrial (circulaire)

I1.1. Taille du génome
-Quelques dizaines de milliers de bases pour le génome d’un virus-Quelques millions de

bases pour une bactérie
-3 milliards de bases pour le génome humain
-16 milliards de bases pour le génome du blé

Organisme Taille du génome Nombre de genes ADN non codant
Colibacille (E. coli) ~ 4 6 Mh ~ 4 300 ~ 10 %
Levure (5. cerevisiae ) ~ 13 Mhb ~§ 200 ~ 30 %
Nématode (. elegans) ~ 100 Mh ~ 19 100 ~ T5%
Mouche (0. melanogaster] ~ 180 MB ~ 13 400 ~ 80 %
Vertebres (H. sapiens) ~ 3200 Mb ~ 24 000 ~ 98, 5%
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number of nucleotide pairs per haploid genome
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[1.2. ADN Codant ou non codant?

Eschernichia coli Saccharomyces ceravisiag
1%

1% 22%

10%

68%
88%

Caenorhabditis elegans Homo sapiens
2%

24%

48% 55%

30%

B Protein-coding regions
[] Transcribed non-coding regions
[ ] Untranscribed regions (B.c

Figure |

Ratlos of the protein-coding, non-coding, and untranscribed sequences in
bacterial, yeast, nematode and mammallan genomes. Estimations of the
transcribed and protein-coding parts of ganomes are based on the
sequence length of annotated genes [3,12,13,73]. Estimation of the
transcribed partlon of the human genome |5 based on the sequence
length ocoupled by the annotated genes on chromosomeas &, 7, 14, 20,
and 22 [35].
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Séquences répétées péricentromériques = ADN satellite
Séquences répétées des télomeres
Génes répétés: ARNt, histones, pseudogénes...
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11.3. Répartition des genes
Densité:

1 gene tous les 100kb homme
e 1 genetous les 2kb levure

régiun debd kb [:untenant le gene de FARN polymérase ou ARN polymérase Il (chez les eucaryotes) et d'autres génes
I I | 1

I
20 E!:I 40 EI:I Eﬂkb

.:Lu autres ¢ un-ﬂs-
i I _ l_--l_-I I - L
E.sah:—:-ncma coll 111 42% du gennmetntal 4 570 kh - 444[] genes 1 hnun::le d'ADM, 1-B exemplaues}l dEWS'TE génigque = 1 gane/kb

-’-HI autres génes

I ll-lJ- -|l-|- i an |.l_— 0 -..' AN Imm .-l in
Sa::c.hamm;ces cerews.laé (0.5% du gehnme total:13. EIII kb -6.200 géne's 16 c:hmmusnmlasj dE”SﬂE génique =~ 05 genedb

8 autres anws

= v .
Drosophila melanogaster E[l 04 % du genclrne tntal ’IBD DDD kh - M 700 gewea— 8 chr nmnsnrhes]l densité geénique = 0,1 gene/kh
H—“t'i“ i J w = —
Homo sapiens (0, DDE% d'u gennme tntal 3.200.000 kb - 20,000 g&nes- 46 chromosomes) densne genlque <001 genefkh
P gene de TARN polymérase (E coll) ow gene de 'ARN polrmerase Il (chez les eucaryotes) ADN intercalaire
[ N autres genes B B introns sequences repelées
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11.4. Genes morcelés

Les genes eucaryotes sont en regle discontinus ou en "mosaiques". Les séquences
transcrites et traduites ou exons sont interrompues par des régions non codantes
mais transcrites, les introns.

A B C D

1 2 H 3 4 5 GENE
Séquence

régulatrice

F
génes |95%
(%) |‘|
Saccharomyces cerevisiae
20
10
o b *
Drosaophila melanogaster
20 e et et ee et et et e et ee et en et et eee e
guelques Mammiféres
gl T Y P e 0o = =
1232 45 10 20 <30 <40 <60 =60
Nombre dexons par géne




ENﬂ.—cndiqg Sequence

- .I
DNA W AT
Fromoter s Terminator
Transcription |
E?p Exon I ntrnn Exon I ntlru:un Exon Palyies tail
Pre-mRNA ° HEpEESSSSES &SRS S A
Leader Trailer
EMNA processing:
introns remoyed
F'rntein—n:nn:lling sequence
' | | '
mRNA 2 AbAAES

l Trans]atmnl
Polypeptide Q

Gene humain moyen: 9 introns, 27 kb
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11.5. Régulation

L'expression des genes eucaryotes est controlée par des régions régulatrices en 5' qui

sont localisées

» soit immédiatement en amont de la séquence codante (comme les promoteurs)

» soit situées a plusieurs centaines voire milliers de nucléotides du gene comme les
amplificateurs (enhancers) ou les inhibiteurs (silencers).

Activators
The regulatory protelns bind to DHNA at distant sites
knowm a5 enhancers. When DNA folds so that the
enhancer & brought into proximiy with the transcription
comphax, the activator proteins interact with the comples
to incremse the rate of transcription.

Repressors

Thisziz regiibatony protiins bind (o “silenc o sitis" on
the DHA preventing the binding of actlivator 1o
nearby enhancers anid 5o slosing transcription.

A

Enhacor ; IBHEJ fan:tm_‘s ) .
; /"'_v These franscription faciors, in response
——— Silencer to coactivators, position ANA polymerase

A the stan of aprolgin-coding sequence,
and then release the polymeraze to

Enhamcer trams cribe the mANA

ey F VT, " n .
F TR b
Co " |
activators Cone promdter

These trans cription factors transmit signals
from activator proteins to the baszal factors,
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Site d'initiation de Site de terminaison

la transcription de la transcription
Promoteur l Geéne l
| | L
ATG Stop
+1

Intronl Intron2 Intron 3 |

uy

T | Exon 1 Exon ZT Exon 3 Exon 4 T
Séquence 3 7 Séquence Séquence
régulatrice distale | i régulatrice distale régulatrice
en amont J - intragénique distale en
,_,-/ e B Site d'épissage Site de aval
J/ T polyadénylation
30 +1

'\/ Boite Element
. TATA Initiateur an')

Séquences régulatrices proximales  promoteur minimal

Figure 1 : Représentation schématique des différentes séquences d'ADN impliquées dans la
régulation de la transcription (promoteur, séquences réqgulatrices proximales et distales) ou la
matutation (sites d'épissage et de polyadénylation) des ARN. Les trinucléotides "ATG" et “Stop”
codent pour [l'initation et 'arrét de la traduction de la protéine codée par un géne, respectivement.
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Epissage alternatif : un géne peut coder

pour plusieurs protéines
25 000 genes pour 100000 protéines

Geéne

—

ADN
Transcription

pre—ARNm
Epissage alternatif

ARNm mature

Traduction

Protéine(s)
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IV/ Transferts d’information génétique

LADN est le support de I'information génétique pour tous les organismes (sauf pour certains phages et les virus a
ARN).

Conservation de I'information génétique

L'IG doit étre conservée lors de la division cellulaire afin que les 2 cellules filles issues de la cellule mere héritent
d’une information quantitativement identique a celle d’origine : la division est donc précédée d’une réplication
de I'ADN.

l'information portée par ces AN est de plus « surveillée » grace a des mécanismes de réparation de 'ADN.

Réle de l'information génétique : elle permet la synthese de protéines spécifiques.

Linformation est transcrite en ARN messager (cet ARN devient a son tour porteur du message génétique =

transcription)) qui détermine l'ordre d’incorporation des acides aminés dans les protéines lors de la

traduction par les ribosomes.

On assiste a différents transferts d’informations :

« 1°transfert : ADN = ADN : c’est la réplication, nécessaire a la conservation de I'lG de génération en
génération. Enzyme principale : ADN polymérase ADN dépendante

» 2®metransfert : ADN = ARN : c’est la transcription, qui permet la diffusion de I'lG dans la cellule. Il s’agit,
par exemple, de la synthése d’'un ARNm a partir de 'ADN. Cet ARNm dirige la synthése protéique dans le
cytoplasme. Enzyme principale : ARN polymérase ADN dépendante

o 3emetransfert : ARN = protéines : c’est la traduction, qui permet la synthése de protéines spécifiques grace
a I'information contenue dans les ARNm. La séquence des acides aminés est imposée par 'ARNm.
Mécanisme complexe faisant intervenir les ribosomes (protéines + ARNr), les ARNt et de nombreuses
enzymes.
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