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Å3. Nomenclature 

Å3.1 Nucléosides 

ÅPour les purines : suffixe en "osine". Exemple : adénosine 

Pour les pyrimidiques : suffixe en "idine". Exemple : thymidine 

Å3.2 Nucléotides 

ÅPour les purines : suffixe en "ylique". Exemple : acide adénylique ou Adénosine 

MonoPhosphate (AMP) 

Pour les pyrimidines : suffixe en "idylique". Exemple : acide thymidylique ou Thymidine 

MonoPhosphate (TMP) 

ÅPour indiquer que l'ose est le désoxyribose, "d-" est placé avant le nom de la molécule. 

 



 Liaison des nucléotides dans les acides nucléiques  

Liaison ester  :  

Elle est  crée  par élimination  d'une  molécule d'eau  entre  : 

¶ la fonction  alcool secondaire  en 3'  du ribose  d'un  nucléotide,  

¶ la fonction  acide de l'acide  phosphorique en 5'  du nucléotide  suivant . 

Or  l'H 3PO4 en 5'  est  déjà  engagé par une de ses fonctions  acides dans une liaison ester  avec le 
ribose  : il  s'agit  donc en fin  de compte d'une  liaison phosphodiester . 

Acide  Phosphorique 

ÅLa troisième  fonction  acide de l'acide  phosphorique reste  libre  : elle confère  un caractère  
acide aux "acides"  nucléiques. 

Un acide nucléique possède 2 extrémités  

¶ L'extrémité  5'P (phosphate)  : l'H 3PO4 en 5'  de l'ose  est  libre,  

¶ l'extrémité  3'OH  : l'OH  en 3'  de l'ose  est  libre . 

 

 





ADN des êtres vivants  

Différences eucaryotes / procaryotes  :  

¶ ADN isolé (eucaryote) ou non (procaryote) du cytoplasme par une membrane 
nucléaire,  

¶ plusieurs molécules (chromosomes) dans les cellules eucaryotes / une seule 
molécule chez les virus et bactéries (procaryotes),  

¶ forme linéaire = eucaryote / circulaire = procaryote,  

¶ nombres de nucléotides : des milliards (répartis sur plusieurs molécules) = 
eucaryotes / des milliers dans les cellules procaryotes.  

 



Similitudes eucaryotes / procaryotes  :  

¶ structure commune : enchaînement des nucléotides,  

¶ bicaténaire  (sauf pour quelques virus),  

¶ séquences de bases caractéristiques de chaque molécule d'ADN.  

 



 ADN  mitochondrial  

¶ 2 brins,  circulaire,  

¶ il  code pour les différents  ARN nécessaire à la synthèse  des protéines  de la 
chaîne respiratoire  (analogue des ARN cytoplasmiques),  

¶ il  possède un code génétique mitochondrial  légèrement  différent  du code 
nucléaire,  

¶ l'hérédité  est  cytoplasmique et  maternelle  : l'embryon  hérite  de l'ADN  
mitochondrial  du cytoplasme de l'ovule . Les maladies mitochondriales  sont  
transmises  par la mère. 

 







ARN 
 

ARN des cellules  eucaryotes  

1 ARN :  caractéristiques  

¶ base : 
o puriques : adénine et  guanine, 

o pyrimidiques  : cytosine  et  uracile,  

¶ ose : ribose  (D-ribose),  

¶ structure  : 

o monocaténaire  : un seul brin,  

o mais appariement  des ARN : entre  les 2 molécules d'ARN  distinctes  (ARNm et  ARNt ), ou au 
niveau des régions de repliement  au sein d'une  même molécule d'ARN  (ARNt ). [A]=[U]  [G]=[C]  

 



ÅDifférents  ARN,  rôle  :  synthèse  protéique  

ÅARNr  

¶ ARNm 

¶ ARNt  

¶ petits  ARN nucléaires  (snARN small nuclear)  : maturation  des ARNm. 

¶ autres  fonctions  : 

o amorce (court  segment) pour la réplication  de l'ADN  

o ARN7SL (SRP : signal recognition  particule)  : responsable du déplacement  des 
ribosomes dans le cytosol  

o ARN interférent  

 



ARNm = 2% 

Rôle 

¶ copie d'une séquence d'ADN contenant l'information pour la synthèse d'une seule protéine, 

¶ transfère l'information du noyau au cytoplasme. 

Structure 

¶ synthétisé dans le noyau : "transcrit primaire", taille très variable (ARN nucléaires hétérogènes, ARNnh), 

¶ mature dans le cytoplasme, 

¶ "décodé"/ ribosomes : synthèse protéiques 

¶ durée de vie très courte : 

o quelques minutes à qq jours, 

o décodés" plusieurs fois au niveau des ribosomes avant d'être dégradés. 

 



ÅARNr = 80%  

Rôle 

¶ fixation  des autres  ARNt /m,  

¶ support  cytoplasmique de la synthèse  protéique,  

¶ libres  ou liés au RE(G). 

Structure  

ÅLes ribosomes sont  : 

¶ formés  par : 

o la petite  sous unité  de 40S : environ 1500 nucléotides,  

o la grande sous unité  de 60S : environ 4000  nucléotides  

o séparées par un sillon dans lequel passera l'ARNm  

o constitués  à 65% d'ARNr  et  à 35% de r -protéines . 
 



 ARNt  = 15%  

Rôle 

ÅTransfert  des acides aminés libres  du cytoplasme vers  le ribosome. 

Sructure  

¶ environ 100 nucléotides,  

¶ bases atypiques : 
o hypoxanthine , 

o thymine  et  autres  bases méthylées , 

¶ bases modifiées  secondairement  à la synthèse  des ARNt  : ces modifications  sont  post -
tradructionnelles  et  elles sont  responsables d'une  configuration  spatiale  particulière  
qui confére  aux ARNt  cette  forme  spatiale  en "feuille  de trèfle",  

 





¶ au niveau des branches  : 

o repliement  du brin  d'ARN  monocaténaire,  

o appariements  entre  bases complémentaires  par des liaisons hydrogènes 

¶ au niveau des boucles : 

o présence de bases atypiques,  

o nucléotides  non appariés. 

¶ 2 sites  fonctionnels  très  importants  : 

o l'extrémité  3'OH  : 

Á chaque ARNt  se termine  par 3 nucléotides  CMP, CMP, AMP "CCA", 

Á fixe  l'acide  aminé à transporter ; 

 



¶ l'anticodon  : 

o composé de 3 nucléotides,  

o situé  au niveau d'une  boucle, 

o reconnu par le codon de l'ARNm  avec lequel il  s'apparie ; 

¶ l'appariement  codon-anticodon  : 

o entre  bases complémentaires  du codon et  de l'anticodon,  

o par des liaisons hydrogènes,  

o antiparallèle . 

 



ARNi  (interférent)  

ÅIl  est  formé  à partir  de : 

¶ transgènes,  

¶ séquences d'ADN  répétitif,  

¶ double brin,  

¶ rôle  : il  inhibe  l'expression  de gènes spécifiques . 

ÅL'ARN  est  fragile  "in vitro"  : l'ARN,  contrairement  à l'ADN,  est  très  

facilement  dégradé  par des enzymes ribonucléases  présentes  sur la peau 

humaine. La manipulation des ARN au laboratoire  nécessite  donc de travailler  

avec du matériel  stérile  et  des gants. 

 



 LA CHROMATINE  

Å1.  Organisation  de l'ADN  nucléaire  :  chromatine  

ÅLe génome humain est  composé de trois  milliards  de paires  de bases (pb), 

représentant  une longueur totale  dõADN déroulé  dõenviron deux mètres . Or  

cet  ADN est  présent  au sein du noyau cellulaire,  dont  le diamètre  nõexc¯de 

pas une dizaine de micromètres . 

ÅAfin  de pouvoir être  contenu dans le noyau, lõADN doit  donc être  compacté, 

grâce à son association  à des protéines  particulières,  les histones,  pour 

former  une structure  appelée chromatine . 

 





ÅChez l'Homme,  l'ADN  est  principalement  localisé dans le noyau, comme dans 

toutes  les cellules eucaryotes . L'ADN  est  constitué  d'environ  3 milliards  de 

paires  de bases, il  mesure environ 2 m de longueur entièrement  déroulé  et  le 

diamètre  du noyau est  à peu prés de 10-6 mètres . 

ÅL'ADN doit subir une compaction très importante pour former 
les nucléosomes. La double hélice s'enroule autour d'un noyau de 8 protéines : 
les histones ; sur une longueur d'environ 200 paires de bases en formant 
environ 2 tours  

ÅLes histones  sont  des protéines  globulaires,  à extrémité  (externe)  riche  en 

acides aminés basiques chargés positivement . 

 





ÅLa liaison ADN -histone  se fait  par : 

¶ des liaisons hydrogènes entre  : 

o les chaînes latérales  des acides aminés des histones,  

o les atomes d'oxygène  des groupements  phosphates de l'ADN  

¶ des liaisons entre  : 

o les charges + des histones  

o les charges - des phosphates de l'ADN  

ÅChaque nucléosome est  relié  au suivant  par un fragment  d'  "ADN  linker " sur lequel 
se fixe  une protéine  histone  H1 : on obtient  ainsi l'empilement  des nucléosomes. 

 







Différents  niveaux de compaction  

Å2. 1.  Fibre  de chromatine  

ÅLes nucléosomes s'enchaînent  les uns derrière  les autres  pour former  cette  

fibre  de chromatine  en forme  de "collier  de perles"  de 10 nm, visible  en 

microscopie  électronique . 

ÅLes nucléosomes sont  compactés et  forment  des boucles, solénoïdes, etc ... 

aboutissant  à la formation  d'une  fibre  de chromatine  de 30 nm. 

 





Comment? 

¶ par glissement  ou par transfert  du noyau "histone"  le long de l'ADN,  

¶ par modification  des régions N-terminales  des histones  : acétylation,  

méthylation,  phosphorylation,  ce qui conduit  à une neutralisation  des 

charges + des histones,  diminution  de la liaison ADN -histone . 

¶ Des segments d'ADN  deviennent  accessibles à des protéines  spécifiques  

du remodelage. 

 



Quand? 

¶ Exemple : en dehors  de la division cellulaire  (interphase),  la chromatine  

semble principalement  sous forme  de fibre  de 30 nm, forme  décondensée. 

¶ Pendant la division  cellulaire,  la chromatine  prend une configuration  plus 

compacte, condensée sous forme  de chromosomes (visibles) . 

 

















Le chromosome  

ÅLe caryotype humain normal comporte 46 chromosomes : 22 paires d'autosomes, notés 

de 1 à 22 en fonction de leur taille décroissante et 1 paire de gonosomes, ou 

chromosomes sexuels : XX chez le sujet féminin et XY chez le sujet masculin.  

Å Chaque chromosome comporte un centromère, région qui contient le kinétochore , 

centre d'organisation des microtubules, responsable de la fixation des chromosomes 

au fuseau mitotique lors de la mitose. Les deux chromatides sïurs, r®sultant de la 

r®plication dõun chromosome, sont unies dans leur zone hétérochromatique  de chaque 

côté du centromère (Figure )  

 





LES DIFFÉRENTS ADN NUCLÉAIRES  

 ADN  génique :  25% 

Le Génome est  l'ensemble  de l'information  génétique  

ADN  codant  pour la plupart  des protéines  : 

¶ chaque gène est  présent  sous forme  de 1 ou 2 copies ou quelques copies, 

¶ généralement  proches sur  le même chromosome, 

¶ taille  très  variable,  en moyenne = 30 000  nucléotides . 

ADN  codant  pour les histones  : 

¶ ARNt  (taille  moyenne = 100 nucléotides),  

¶ ARNr,  

¶ Les gènes codant  pour ces protéines  et  ces ARN sont  répétés  plusieurs  milliers  de fois . 

 



ADN  répétitif  groupé = 10% du génome 

Les séquences sont  : 

¶ courtes,  environ 10 à environ 100 paires  de bases, 

¶ répétées  : des milliers  à millions de copies, 

¶ disposées en tandem les unes à la suite  des autres,  

¶ situées  sur les chromosomes dans la région des centromères  et  au niveau 
des télomères,  

¶ généralement  non codantes (non transcrite  et  non traduites) . 

 



ADN  répétitif  dispersé  = 50% du génome 

Les séquences répétées  sont  : 

o dispersées  tout  au long du génome, 

o en grande partie  non codantes,  

o rétrotransposons  : -transposons,  -pseudo-gènes, -transgènes . 

 



Rétrotransposons  : 

o LINE  (long interspersed  nuclear elements ) å 5000  paires  de bases; séquences capable 

d'être  recopiées  et  transposées  dans le génome par un mécanisme spécifique  mettant  

en jeu  un ARN. 

o SINE  (short  interspersed  nuclear elements ) å 500  paires  de bases 

o transposons : séquences capables d'être  recopiées  dans le génome par un mécanisme 

de "copiage-collage". 

o pseudo-gènes : séquences semblables à celles de gènes codant  pour des protéines  

connues, mais non traduites,  il  y en a environ 2000 . Témoins de l'évolution  ? 

o transgènes  : séquences d'ADN  provenant  d'autres  espèces (ex  : virus)  

 



































 

 

 

 

 

 

 

 

ÅDANS LES CELLULES EUCARYOTES, SEULE UNE PARTIE DE L'ADN CONTIENT  L'INFORMATION 

NÉCESSAIRE À LA SYNTHÈSE DES PROTÉINES .  



 Propri®t®s de lõADN 

1 Solubilité :  

ÅLõADN devient un sel dõacide en milieux aqueux et est ainsi soluble. Il 

pr®cipite en pr®sence dõ®thanol et dõune forte concentration saline. Cette 

propriété permet sa purification.  

 



2 Absorption UV :  

ÅLes nucléotides absorbent dans les UV à 260 nm.  

ÅLõADN absorbe moins que ne le fait des nucl®otides libres en m°me quantit®, 

on qualifie ce ph®nom¯ne dõhypochrome . 

 





Dénaturation thermique  

ÅLa d®naturation thermique correspond au fait que les deux brins de lõh®lice 

se dissocient par lõaction de la chaleur. 

ÅLa température de fusion  ou Tm est la température à laquelle la molécule 

dõADN est ¨ moiti® d®sappari®e. 

Å Elle dépend : 

Å la longueur de la mol®cule dõADN,. 

Å la richesse  en paires  de bases C-G (40% du génome humain)  

ÅLe Tm humain est  de 86°C et  la dénaturation  complète  est  à 95°C. 

 



ÅLa dénaturation  est  mesurable par la mesure du Tm, en effet  la dénaturation  

augmente lõabsorption des rayons UV, ceci est  appelé un effet  hyperchrome .  

ÅPour que la renaturation  soit  parfaite  il  faut  obtenir  le chemin inverse  de la 

courbe de dénaturation  et  donc un refroidissement  lent . Lorsque le 

refroidissement  est  trop  rapide,  la réassociation  est  irréversible . La 

renaturation  est  seulement possible pour des petites  molécules dõADN. Les 

possibilités  de renaturation  sont  utilisées  pour faire  de lõhybridation 

moléculaire  pour étudier  lõADN humain . 

 





4. Hydrolyse  

Å Hydrolyse alcaline  

ÅElle ne va être  efficace  que sur lõADN simple brin . Elle va libérer  les 

nucléotides,  en mélangeant les nucléotide  2õmonophosphate et  

3õmonophosphate. 

Å Hydrolyse acide  

Åon peut  la faire  sur lõADN, lõARN simple brin  ou double brin,  et  on libère  

les bases azotées . Le traitement  acide doit  être  à chaud. 

 



Å Hydrolyse enzymatique  

ÅLes enzymes qui coupent les acides nucléiques sont  appelés des 

nucléases. Elle coupe les liaisons phosphodiester , uniquement sur les 

acides nucléiques linéaire . 

ÅOn distingue  2 types  de nucléases : 

Å-les exonucléases : elles coupent le bout  des chaînes sans spécificité  de 

base. 

Å- les endonucléases : elles coupent les liaisons interne . 

 





















R®plication de lõADN 

 

ÅLa phase de réplication est rapide et fiable, et correspond à la reproduction de 

lõADN ¨ lõidentique. Durant cette phase il peut y avoir des brassages mais 

aucune information nõest perdue. La r®plication sõeffectue entre la phase G1 et 

G2 du cycle cellulaire, cõest la phase ç S è. 

ÅLa r®plication de lõADN doit respecter deux principes : 

¶ lõensemble du génome doit  être  répliqué  à chaque division  cellulaire  

¶ chaque molécule dõADN nõest répliquée  quõune seule fois  par cycle cellulaire . 

 



















Le réplicon  

ÅLe r®plicon est lõunit® de r®plication de lõADN eucaryote, il contient une 
origine et une terminaison (Remarque : LõADN procaryote est circulaire et 
présente une seule origine de réplication).  

 

Å En effet lõADN peut °tre r®pliqu® ¨ plusieurs endroits en m°me temps, 

sans cela la r®plication de lõADN eucaryote durerait 800 heures et 

lõhom®ostasie de lõorganisme ne serait pas respect®e, lõADN eucaryote 

présente plusieurs origines.  

 



ÅLes réplicons sont des segments de taille variant de 30 000 à 150 000 

bases . 

ÅLõorigine de r®plication nõest pas localis®e au hasard sur la mol®cule dõADN, 

elle se  présente sous forme de petite séquence répétée reconnue par des 

protéines.  

Å Elle mesure environ 200 paires de bases (pdb) pour les procaryotes et 

2000 pdb pour les eucaryotes.  

 





Réplication bidirectionnelle  

ÅA chaque origine de r®plication, il y a formation dõun ïil de r®plication qui 
sõagrandit tout le long de lõavancement au niveau des fourches de 
réplication. Il y a ainsi deux systèmes de réplication qui évoluent en sens 
opposés. On dit que la réplication est  bidirectionnelle  



 Polymérisation unidirectionnelle & réplication semiconservative  

ÅLes deux brins dõADN sont associ®s de mani¯re antiparall¯le, chacun dõeux 

poss®dant une extr®mit® 5õ- phosphate et une extr®mit® 3õ-OH libre.  

ÅLa polymérisation est  unidirectionnelle ,  

ÅLa réplication est semiconservatrice  se fait par copie de lõADN matriciel. 

Chaque mol®cule dõADN initialement pr®sente se s®parera en deux brins 

dõADN qui serviront de matrice aux brins n®o-synthétisés.  

 



 Réplication semi - discontinue  

Åla synth¯se de lõADN se fait toujours dans le sens 5õ vers 3õ, ceci n®cessite 

donc la pr®sence dõun brin précoce  (ou primaire) qui est le brin lu dans le 

sens de la fourche et dõun brin tardif (ou secondaire) qui est le brin lu dans 

le sens inverse de la fourche et qui est dit  brin discontinu . On parle ainsi 

de réplication semi - discontinue . 

 



LES ADN POLYMÉRASES  

ÅLes ADN polymérases (ou désoxynucléotidyl -transférase) sont les enzymes 
responsables de la polym®risation des nucl®otides lors de la r®plication de lõADN.  

ÅLes ADN polymérases procaryotes sont de 3 types (I, II et III) et les ADN 
polym®rases eucaryotes de 5 types (Ų, Ǿ, ų, Ŵ et ǿ) 

ÅLes ADN polym®rases n®cessitent un certain nombre de conditions dõactivit®s : 

¶ Les 4 désoxy-ribo -nucléotides  5õ tri -phosphate (dATP, dTTP, dCTP et  dGTP) en 

quantité  équimolaire. 

¶ Des ions magnésiums (Mg2+) qui stabilisent  lõADN et  les protéines . 

¶ Une matrice  dõADN (mono ou bicaténaire ). 

¶ Une amorce dõADN ou dõARN ayant une extrémité  3õOH libre . 

 



Activités des ADN polymérases  :catalyse  

Les ADN polymérases ont des activités bien spécifiques :  

¶ Une activité  polymérasique  5õ vers  3õ qui est  leur  activité  principale . 

¶ Une activité  exo- nucléasique qui correspond  à la dégradation  dõune des 

extrémités  du brin  néo-synthétisé  de lõADN lors  de la réplication  et  qui 

peut  être  de 2 types  : 

 



 

o De 3õ vers 5õ, Lõactivit® exo-nucléasique 3õ vers 5õ  de lõextremité  3õOH 

permet  le proofreading , qui correspond  à la correction  dõun mauvais 

appariement  de base en cassant la liaison phosphodiester  et  en 

remplaçant  le nucléotide  mal apparié. 

o De 5õ vers 3õ, de lõextr®mit® 5õphosphate, lors  de la jonction  des 

segments dõADN synthétisé  sur le brin  retardé  . 

 



ADN polymérases procaryotes dans la réplication sont de 3 types  

¶ Les ADN  polymérases  I  (ou enzyme de Kornberg ) Elles présentent  

lõactivit® polymérasique 5õ vers 3õ ainsi que les activités  exo-nucléasique 5õ 

vers  3õ et  3õ vers 5õ. La vitesse  de synthèse  des ADN  polymérase I  est  

faible  (20 nt/s .). 

¶ Elles sont  utilisées  dans la réparation  de lõADN ainsi que pour combler  les 

brèches  laissées par lõADN polymérase III . 

 



¶ Les ADN  polymérases  III  (ou enzyme cïur) sont  des multimères  

hétérogènes  de gros poids moléculaire  qui sont  responsables de la 

synthèse  des fragments  longs de lõADN, ayant une vitesse  de synthèse  

rapide  (environ  1000 nt  incorporés/s)  ainsi quõune grande processivité  

(105 nt/évènement) . Elles présentent  les activités  polymérasique 5õ vers 

3õ et  exo-nucléasique de 3õ vers 5õ mais pas exo-nucléasique de 5õ vers  3õ. 

 



Mécanismes de la réplication procaryote chez E - Coli 

La synthèse doit respecter certaines propriétés :  

les deux fourches réplicatives doivent migrer dans des sens 

oppos®s, la synth¯se de lõADN se fait dans la direction 5õ vers 3õ 

et ainsi le brin matriciel est lu de 3õ vers 5õ, les deux brins de 

lõADN sont antiparall¯les et synth®tis®s simultan®ment. 

 



 




















































































