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Le génome des eucaryotes : une organisation avec
differents niveaux de complexité

DNA Gene Gene

Q] » Double hélice d’ADN
& ]
y‘h.

Chromatine :
ADN + Protéines

Chromosomes
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Les cellules humaines sont diploides

R | tﬂj"
nil v} il o ic

TR TS L PR Y BT D —
I

L | BEPTRY le , "

Les genes humains sont bi-alléliques

b

L’expression des génes

C’est quoi un géne?

> Unité d'hérédité contrélant un caractére particulier.

»Correspond a un segment d'/ADN , situé & un endroit bien précis (locus)

sur un chromosome.

»Chaque région de I'ADN qui produit une molécule d'ARN fonctionnelle

est un gene.

“"T.J

26/02/2017



lI-Classification des genes:
il existe au moins 3 classes de génes:

a -les genes de classe I:

b

Genes transcrits par I’ARN polymérase |.

Genes ribosomaux codant pour la synthése de 3 ARN
du ribosome: ARN 285, 185 et 5,86.

Genes non dispersés dans le génome, mais
rassemblés en groupes.

Peuvent dépasser 200 copies.

Appartiennent a la catégorie de 'ADN moyennement
repetitif codant.

b- Les genes de classe ll:

. a ]
Geénes transcrits par '’ARN polymérase |I.

Les genes sont le plus souvent uniques ou quasi
uniques (sauf pour les genes codant pour une histone).

Les genes de classe Il codent pour une protéine.
Sont classés selon le nombre de leurs copies:
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— La trés grande majorité des géenes appartient a cette cIass%
~—=

— La structure correspond au modele décrit précédemment.

— |l s’agit d’'une extension du phénoméne DUPLICATION /
DIVERGENCE.

— Chaque copie ayant divergé indépendamment, il en résulte
toute une série de génes codant pour des protéines

analogues

— L’expression de chaque copie dépend du type ou de I'état
cellulaire.

Citons :

+ La famille des génes globine.
+ La famille des génes actine.

+ La famille des génes myosine

Ce sont des genes qui nhe-s’e
certains tissus. =

lls codent pour des protéines domestiques comme par
exemple les genes des enzymes de la glycolyse, de la
respiration et des métabolismes intermédiaires
indispensables a la survie de chaque cellule.

Ce sont des sequences nucléotidigues non
fonctionnelles, car elles sont ni transcrites ni traduites.
Leur non fonctionnalité peut résulter :

Soit de l'absence d'un cadre de lecture suffisant
(exces de codons stop).

Soit de I'absence de codon Méthionine initiateur ou de
région promotrice.
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b

C-Les génes de classe lll:
» Transcrits par ’ARN polymérase lII.
* Ces genes codent pour les ARN t.

* Appartiennent a la catégorie de I'ADN a
répétition intermédiaire codant.

Structure schématique d’'un géne

EXON 1 EXON 2 EXON 3 EXON 4 EXON 5

: l __nwmow 1 Evn'z:-u 2 ‘rvmow 3 INTRON 4 a
4 s
promoteur

/

Site de début de la / Site de fin de la
transcription transcription

/ //

EXON: partie de la séquence
d’un géne transcrite et
conservée dans la structure de

INTRON: partie de la séquence
d’un géne transcrite mais coupée

de la structure de 'ARNm pour ne
pas étre traduite.

I'ARNm pour étre traduite.
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La taille des exons est trés variable

Taille Nombre Taille
d’exons moyenne
des exons
Histone H4 0.4
tRNA 0.1
Insulin 1.4
B-globin 18
Serum Albumin 18
Complement C3 41 29 122
Factor VIlI 186 26 375
CFTR 250 27 227
Dystrophin 2400 79 180

Taille
moyenne
des introns

7100
9100
30000

L'orientation des génes varie

Alignés.

5!%5'

3

3

Téte béche a

«—

Opposé )

——

Chevauchant
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Un intron peut contenir un géne

-"'EJ
Exon 15 Intron 15 Exon 16
— —>
s I
7| J N J s
—
microARN microARN
* Environ 6% des génes sont localisés dans des introns.
""EJ
Structure schématique d’un géne Eucaryote
Exwémmié S du gine ?( Région zanscrite ::

Exon= Séquence codante
Intron= Séquence non codante
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PR BOCn Y TR
Structure schématique d'un opéron Procaryote
B Exwémau
Extrémisé §' du gpénc - i ot i > 0
3 géne
Région S Région 3
mon noa
codanic <osdanic
- > -
Promoteur / Opérateus
i '
AUG) AU AUG)
N \
Boite  Sjze dinitiation de Codon sop de Site de Site de tefminuson
TATA  ja transcription Ia traduction s
(Priboow box) CUGA AL op reeraion
UAG) ribosome
Codon initistcar
de 1a traduction

«+Les génes procaryotes ne contiennent en genéral pas d'introns et sont souvent
sous forme d'opéron (plusieurs séquences codantes dans un méme ARNm).

- Un géne comprend :

o une zone des promoteurs
o la région 5’UTR (untranslated region)
o un ou des exons

o un ou des introns

o une région 3'UTR
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1 Région régulatrice en 5’, zone des promoteurs

Facteurs de
transcnption \
1] ™
105  -100 80 -T0 30 -25 I_.
CAP
CACCC CACCT CCAAT TATA AT A AT A
GACCCCC Site dinitiation de |3 transeription
G
- Sur une centaine de base en amont du site de démarrage de la transcription, on a :
o en-105 une séquence CACCC
o en-100 & -95 la méme séquence, G(A/G)CCCCC.
o En =80, une séquence CCAAT
o En-30a-25laboite TATA : TATA(A/T)A(AIT)
o Le site d'initiation
;o L
Eléments des promoteurs =

séquence position fonction

(1) boite TATA 20-30 pb en amont du site d'initiation

localisation précise
de la transcription

du site d'initiation
(2) boite CCAAT 75-80 pb en amont du site d'initiation

module I'efficacité
de la transcription

de transcription

(3) séquence hautement  trés en amont des génes de ménage

module l'efficacité
richeenCetG

de transcription
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2 Reégion 5’UTR

CAP Codon initiateur
l_- ] 12 +30..... CACCATG ~—K
i ]
0 ( \ ' +50
CTTCTG
- Attachement aux ribosomes (site de reconnaissance)
- Régulation de la transcription
- La région fait 50 nucléotides et se termine par le codon initiateur
3 Exon
ATG
e S

Exon 1 VsS4

L ]

Exons <* Traduction <» protéine
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4 Intron
et Exon 2
130 pb —
\ Zone non traduite
GT AG
Donneur de |'épissage Accepteur de I'épissage
- Ilcommence par GT qui est donneur de I'épissage et se termine par AG qui est
accepteur de I'épissage.
H R 1
5 Région 3’'UTR
Codon 147
146 X
AATAAR
STOP 20
———

————— 132 Nucléotides ——

AATAARA : Signal de polyadénylation

- Commence par un codon stop, fait 132 nucléotides.
- AATAAA : signal de polyadénylation, clivage de 'ARN aprés transcription
(AAAAA)N : stabilise 'ARN
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Genes des P-globines
Chromosome 11
Globine
(embryon) Globines (foetale) Globines (adulte)
L =1 * =
¢£-globine y-Gly YAla pseudo- d-globine  P-globine
¥-globines Trglobine
- Geéne p globine :
o La chaine B globine comporte 146 acides aminés, codés par frois exons
différents.
:
3£ E
5 Lo £

kil 104 05 146

Exon 101 %'

Exon 11

Géne [iglobine

1600 pb
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