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La coopération fonctionnelle des ARN au cours de la traduction

Introduction : Les ARN (acides ribonucléiques) se distinguent en trois
principales catégories : les ARNm (messagers), ARNt (de transfert) et
ARNr (ribosomaux). Les ARN sont des hétéropolyméres de
ribonucléotides. La traduction est linterprétation des codons (ie de 3
nucléotides successifs) de 'ARNm en acides aminés selon le Code
Génétique. Au cours de la traduction les protéines, hétéropolyméres
d'acides aminés, sont donc synthétisées. On a pu mettre en évidence que
les ARNt, ARNm et ARNr sont nécessaires a la synthése protéique.

Problématique : Quels sont les différents réles des ARN au cours de la
traduction ? Comment coopérent-ils ?

I. Le code génétique, une coopération entre aminoacyl-ARNt et
ARNmM

1. Mise en évidence d'un code génétigue (expérience de Nirenberg 1961)
2. Coopération entre codon de I'ARNm et anticodon de I'ARNt

a. liaisons faibles entre ARNm et ARNt a l'origine de l'assemblage codon-
anticodon

b. l'acide aminé n'intervient pas dans la reconnaissance du codon
(expérience de Chapeville)

II. Coopération fonctionnelle des ARN lors de linitiation de la
traduction

1. Interaction entre ARNm et ARNr et formation du complexe d'initiation
30S (reconnaissance de la séquence Shine-Dalgarno)

2. Interaction entre ARN et formation du complexe d'initiation 70S

[ll. Coopération fonctionnelle des ARN lors de I'élongation et de la
terminaison de la traduction

1. Interaction entre ARNI et les sites peptidyl et aminoacyl des ribosomes
2. Coopération des ARN lors de la formation de la liaison peptidique

3. Coopération des ARN lors de la terminaison de la traduction

Conclusion : Les principaux ARN sont donc trés importants lors de la
formation des protéines. D'autres types d'ARN existent comme le
ARNsnurps qui interagissent dans la maturation des ARNm lors de
I'excision des exons chez les Eucaryotes, ou encore les miRNA ou siRNA
qui peuvent soient bloquer la traduction soit entrainer la dégradation de
I'TARNm directement

Bibliographie : Biologie moléculaire de la cellule ; Baltimore et Lodisch
pl122 a 138 (http://books.google.fr/books?id=fXZWI1REMOYEC)
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A FIGURE 4+28 Pour décrypter le code génétique, on a
surtout utilisé des extraits bactériens renfermant tous les

ala i hormis
I'ARNm. Quand lARNm synlhélique ajouté aux extraits était
composé d'un seul type de nucléotide, les peptides formés
ne contenaient, comme l'indique le schéma, qu'un seul type
d'acide aminé. [Voir Nirenberg and Matthei, 1961, Proc.
Nat'l Acad. Sci. USA 47:1588]

Cystéine Alanine

“Une expérience classique illustre cette déduction. On peut o HONH, O

transformer chimiquement en alanine le résidu cystéine char- 1| 5 ? + NilH) I8 s |
géau prmhbkmrlMW (un ARNG spécifique de la cys-  H9—¢F 1
téine), de fagon a convertir ce demier en alanyl-ARNt™™ HH HH

(Figure 4¢36). Introduit dans un systeme de synthése pro-
téique, cet ARNt insére son résidu alanyle en un site de la
chaine naissante qui correspond au codon cystéine, et non au
codon alanine. Finalement, tous les résidus de cystéine atten-
dus auront éré remplacés par des résidus d'alanine ; ceci prou-
ve que seul 'anticodon de Paminoacyl-ARNY, et non l'acide
aminé lui-méme, est nmphquc dans I'étape de reconnaissance
qui décide de lincorporation d’un acide aminé dans la chaine
protéique.
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Ribosomes |Taille | Grande sous-unité |Petite sous-unité

procaryote | 70S 50S (5S, 23S) 30S (16S)

eucaryote  |80S | 60S (5S, 5.8S, 28S) | 40S (18S)
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