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LA TRADUCTION

� La traduction = Synthèse de protéines dont les séquences primaires sont 

encodées dans les séquences nucléotidiques des ARN messagers (ARNm).

� Passage d'un code à 4 lettres (nucléotides) à un code à 20 lettres (acides aminés) 

= traducteur = Code Génétique

� Le ribosome (machine à traduire l'ARN messager et à synthétiser des protéines) 

réunit tous les acteurs de la traduction et catalyse certaines étapes

� Les acides aminés (AA) ne reconnaissent pas directement leur code 

nucléotidique sur l'ARNm: ils sont "adaptés « par des ARN de transfert: (ARNt).

Les éléments essentiels de la  (machinerie de la traduction) traduction sont :

1. • l’ARN messager (ARNm) : il apporte la succession des codons spécifiant chaque acide 

aminé de la protéine

2. • les ribosomes : ils servent de support pour assurer la liaison successive des AA

3. • les ARN de transfert (ARNt) : capables d’assurer la reconnaissance et la liaison entre un 

codon et un AAprécis

4. • les aminoacyl-ARNt synthétases : enzymes qui assurent la spécificité de la liaison entre 

un ARN de transfert précis et l’AA correspondant

1. ARN messager (ARNm) = CODE GENETIQUE

�La synthèse protéique est 
polarisée (comme la 
réplication et la 
transcription) : les ribosomes 
se déplacent dans le sens 5’ 
vers 3’ sur l’ARNm, et 
synthétisent le polypeptide 
correspondant de l’extrémité 
NH2 terminale vers 
l’extrémité COOH terminale.

�La séquence de l’ARNm est 
décodée par groupe de 3 
(triplet) nucléotides ou 
codons qui correspondent à 
un AA particulier ou aux 
signaux d’initiation et de 
terminaison.
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CARACRERISTIQUES DU CODE GENETIQUE

1) Le Code Génétique est dégénéré : plusieurs codons différents signifient le même AA = 
codons synonymes

- 6 codons : Leu, Ser, Arg

- 4 codons : Val, Pro, Thr, Ala, Gly

- 3 codons : Ile

- 2 codons : Phe, Tyr, His, Gln, Asn, Lys, Glu, Asp, Cys

- 1 codon : Met, Trp

2) Le Code Génétique n'est pas ambigu : un codon ne peut pas signifier 2 AA différents

3) Il existe 3 codons "non-sens" = STOP: UAA, UAG et UGA ( et 61 codons signifiants) 

4) Le codon AUG sert de signal de départ = Codon initiateur

5) Le Code Génétique est continu : 

• Il n'y a pas de ponctuation (seulement START et STOP).

• Les codons se suivent les uns derrière les autres sans interruption

6) Le Code Génétique est universel procaryote, eucaryote, animaux, végétaux, virus.

� cependant, quelques exceptions existent :

• UGA = STOP —> Trp / mitochondrie 

• AGA = Arg —> STOP / mitochondrie 

Mutation frame shift
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2. LES ARN DE TRANSFERT ET LA LIAISON DES ACIDES AMINÉS

� Pas d’affinité entre les ARN messagers et les AA

� la jonction entre le code et ce qu’il spécifie se fait par 

l’intermédiaire de molécules adaptatrices : les ARN de transfert. 

� les ARN de transfert sont des  petites molécules (environ 70 

nucléotides) possèdent 2 fonctions essentielles : 

1. la possibilité pour chaque ARNt de se lier à un AA spécifique : 

La reconnaissance spécifique d’un AA est complexe et 

implique l’architecture en trois dimensions des ARNt .

2. reconnaître un codon précis grâce à un anticodon, c’est à dire 

un triplet complémentaire du codon: La reconnaissance 

anticodon – codon repose sur la complémentarité des bases et 

met en jeu la structure primaire des ARNt.

2. ARN de transfert = ARNt
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: Wobble base 

3. Aminoacyl-ARNt synthétase
• L‘AA est attaché au bon ARNt par l'enzyme aminoacyl-ARNt synthétase. 
• Il existe plusieurs sortes d’AA-ARNt synthétase.
• Chacune peut attacher un AA particulier à un ARNt particulier
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4. Les Ribosomes  
- Les ribosomes sont des «organites» de composition complexe, visibles au ME 

seulement. 

- Chacun est constitué de 2 s/ unités ribonucléoprotéiques désignées par leur 

coefficient de sédimentation en Svedberg (S).

Sites de liaison du Ribosome avec l’ARN m et l’ARNt
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MÉCANISMES DE LA TRADUCTION

L’ARNm est la matrice à partir de laquelle s’effectue la traduction des séquences 

nucléotidiques en séquences peptidiques chez les eucaryotes et chez les 

procaryotes. 

� Chez les procaryotes, transcription et traduction sont 2 mécanismes couplés 
ayant lieu dans un seul compartiment cellulaire.

� la traduction a lieu uniquement dans le cytoplasme : la traduction peut 
commencer avant même que la transcription soit terminée.

� A l’inverse chez les eucaryotes : 

– Les modifications post-transcriptionnelles (capping et polyadénylation) 
des ARNm sont importantes pour la localisation du transcrit et l’efficacité 
de la traduction.

– la petite sous-unité du ribosome reconnaît spécifiquement l’extrémité 5’ 
grâce à la présence de la coiffe.

� Chez les procaryotes,, l’ex5’ n’a pas de signification pour le ribosome:

� Celui-ci reconnaît la séquence Shine-Dalgarno (ou RBS-Ribosome Binding

Site) :       5’AGGAGGU3’ en amont du codon d’initiation.

– Elle est reconnue par l’ARNr 16S de la petite s/unité du ribosome (séq

complémentaires) et sert à positionner cette dernière sur le codon AUG.

Le mécanisme de la traduction.

L’activation des acides aminés.

Il existe au moins 20 aminoacyl tRNA synthétases qui vont permettre 

la charge des acides aminés sur les ARNt :

• Ac. Aminé + ATP � Ac. Aminé-AMP +PPi

• Ac. Aminé -AMP + tRNA � Ac. Aminé-tRNA + AMP

L’initiation.

Un seul codon sert d’initiateur dans 99% des traductions : AUG
(Met). La Met est formylée chez les procaryotes 

De nombreux facteurs vont contrôler et stabiliser l’initiation

• Eucaryotes : 12 facteurs (elF1, 2, 2B, 3, 4A, 4B, 4C 4E, 4F, 5, 6 etc)

• Procaryotes : 3 facteurs (IF1, IF2, IF3)
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Traduction: élongation
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Facteurs de Terminaison
- RF1 reconnaît les codons UAG et UAA au site A
- RF2 reconnaît les codons UGA et UAA au site A
-RF3 éjecte RF1 et RF2 du site A en hydrolysant 1 GTP.

Le même filament d'ARNm peut servir à la fabrication simultanée de plusieurs molécules 

de protéines, lorsque plusieurs ribosomes s'en chargent (10 à 20 protéines).

Dès que la chaîne d'acides aminés est terminée, elle se détache du ribosome qui est alors 

disponible pour une nouvelle synthèse.
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La synthèse de la protéine (assemblage des 
acides aminés) se fait au niveau des ribosomes
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Maturation des protéines

•La maturation des protéines a lieu dans le 
RE et l ’appareil de Golgi

• Modifications chimiquesde la protéine 
(glycosylation, mérystylation, 
phosphorylation….)

• La maturation est indispensableà la  
fonctionnalité des protéines

Ex: glycosylation Glc, glucose; GlcNAc, N-
acetylglucosamine; Man, mannose

Lumen 
du RE

Membrane 
plasmatique

Espace 
extracellulaire
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Si la protéine débute par une séquence signal «appropriée », le 
ribosome interrompt sa synthèse pour aller se lier au REG. La 
protéine synthétisée pénètre dans le RE où elle prend sa forme 
finale. 

� La protéine synthétisée pénètre dans le reticulum
endoplasmique où elle prendra sa forme finale.



11/05/2016

Cours_traduction_2016 Pr_Makrelouf 15

INHIBITEURS DE LA TRADUCTION

� PROCARYOTES
- Tétracycline : / 30S et empêche la fixation de l‘AA-tARN

- streptomycine : /30S et bloque l'initiation

- Chloramphénicol : / 50S et inhibe la peptidyl-transférase

- Erythromycine : / 50S et inhibe la translocation

� EUCARYOTES
- Cycloheximide : inhibe la peptidyl-transférase

- Puromycine : analogue structural d'un aa-tARN interrompt l'élongation 

(terminaison prématurée)


