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>> Cours << 
 
 

Chapitre 14 
 

L’expression du génome 
PLANCHES COMPLÈTES 

 
Objectifs : extraits du programme 

 
Savoirs visés Capacités exigibles 
SV-F-2 L’expression du génome (BCPST1) 
La transcription de l’ADN en ARN est assurée par des ARN 
polymérases. Elle se déroule en trois étapes (initiation, 
élongation, terminaison) et génère plusieurs types d’ARN : 
ARNm, ARNt, ARNr et petits ARN. 
La transcription est initiée au niveau d’un promoteur 
reconnu par un complexe d‘initiation et modulée 
positivement ou négativement par des facteurs de 
transcription. 
Un gène est une unité de transcription avec ses séquences 
régulatrices, c’est-à-dire une séquence d’ADN nécessaire à 
la synthèse d’un ARN. Ce dernier peut conduire à la 
synthèse d'un ou plusieurs polypeptides. 

- Expliquer le principe de polymérisation d’un ARN par 
l’ARN polymérase. 
 
 
 
 
 
 
- Représenter schématiquement la structure d’un gène 
eucaryote avec l’ensemble de ses caractéristiques. 
- Discuter le concept de gène. 

Précisions et limites : 
Le processus de transcription est étudié à partir de l’exemple de la polymérisation des ARN messagers chez les Eucaryotes. 
La nomenclature de tous les facteurs protéiques impliqués dans le complexe d’initiation ainsi que l’organisation détaillée 
du promoteur ne sont pas à mémoriser. 
On mentionne l’existence de signaux indiquant la fin de la transcription chez les Eucaryotes. On limite la présentation des 
petits ARN aux ARNi. 
Chez les Eucaryotes, les ARN pré-messagers subissent une 
maturation (excision-épissage s’ils sont morcelés, ajout 
d’une coiffe en 5', polyadénylation en 3’) dans le noyau. 
Les ARN messagers obtenus sont exportés vers le cytosol. 
Des mécanismes comme l'épissage alternatif, produisent 
des ARNm différents pour une même unité de 
transcription. 
L’ensemble des ARN transcrits et maturés constitue le 
transcriptome cellulaire. 

- Expliquer l’importance des processus co- et post- 
transcriptionnels dans la diversification et le contrôle de la 
demi-vie des transcrits. 

Précisions et limites : 
Le détail des mécanismes moléculaires des phénomènes de maturation et d’exportation hors du noyau n’est pas exigible. 
On ne traite pas de l’édition ou de la polyadénylation alternative. 
 

Dans le cytosol, les ARNm matures sont traduits en 
polypeptides. 
La traduction repose sur la coopération fonctionnelle 
entre différentes classes d’ARN au sein des ribosomes. Elle 
comprend une phase d’initiation, d’élongation et de 
terminaison. 
La correspondance entre un codon et un acide aminé est 
assurée par les ARNt suivant le code génétique. 
Les amino-acyl ARNt synthétases assurent la fidélité de la 
correspondance acide aminé/codon sur l’ARNt. 
La transpeptidation est catalysée par un ARNr (ribozyme) 
de la grande sous-unité du ribosome. 
La machinerie de traduction assure la conversion de 
l'information codée dans la séquence nucléotidique en 
séquence d'acides aminés. 

- Expliquer l’importance des interactions entre ARN au 
cours des différentes étapes de la traduction. 

Précisions et limites : 
Les expériences ayant conduit à l’élucidation du code génétique et la terminologie des facteurs protéiques intervenant dans 
la traduction peuvent être étudiées mais ne sont pas à mémoriser. 
Chez les Eucaryotes, la traduction est réalisée dans le 
cytosol et dans les organites semi-autonomes. Chez les 
bactéries, transcription et traduction sont simultanées. La 
protéine synthétisée ou en cours de synthèse peut être 
adressée à un compartiment particulier grâce à une 
séquence signal et une machinerie d’adressage en 
interaction avec le système de traduction. 

 
 
 
- Relier le phénomène d’adressage à la spécialisation des 
compartiments. 

Précisions et limites : 
Pour les mécanismes d’adressage, seul le mécanisme simplifié de l’adressage au réticulum est étudié. Les autres 
adressages sont mentionnés. 
L’acquisition de la structure tridimensionnelle d’une 
protéine (repliement) peut être assistée par des 
protéines chaperonnes. 
Une protéine peut subir des modifications post- 
traductionnelles. 

 

Précisions et limites : 
Pour les modifications post-traductionnelles, on se limite aux exemples de clivage, glycosylation et phosphorylation. 
Les virus se multiplient en détournant la machinerie 
d'expression de l'information génétique de la cellule hôte. 

 

Précisions et limites : 
On présente une vue générale de la multiplication sur un exemple au choix en se limitant aux modalités de réplication de 
l'information génétique, de synthèse des protéines et de formation de nouveaux virus. 
On se limite à distinguer la synthèse des polymérases et des protéines de la capside, sans détailler les différentes protéines 
virales et les mécanismes moléculaires impliqués. 
Liens : 
Compartimentation des cellules spécialisées (SV-C-2) 
Flux de matière et d’information dans une cellule eucaryote (SV-C-2)  
Structure des acides nucléiques (SV-D-2-3) 
Structure des protéines (SV-D-2-4) 
Glycosylation et phosphorylation des protéines (SV-D-2-4). 
Expression des gènes homéotiques au cours du développement embryonnaire (SV-H-2) 
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Introduction : un transfert d’information 
 

L’information génétique ou patrimoine génétique est l’ensemble des informations 
permettant l’édification et le fonctionnement des cellules et des organismes. Nous 
savons déjà que ces informations sont portées, chez tous les êtres vivants (mais pas 
forcément chez les virus), par l’ADN (acide désoxyribonucléique).  
 
On appelle expression génétique l’ensemble des phénomènes qui permettent à un 
gène (unité élémentaire de l’information génétique situé à une position donnée, le 
locus, dans le génome) d’être exprimé en ARN puis, s’il s’agit d’un gène codant une 
protéine, en protéine. Ces processus impliquant des polymérisations et donc entrant 
dans la famille des biosynthèses, ils font partie de l’anabolisme.  
 
On notera que l’existence d’une filiation ADN-ARN-protéine. Ces trois types de 
molécules sont séquencées ; la séquence nucléotidique de l’ADN détermine celle de 
l’ARN qui détermine la séquence peptidique de la protéine. Il y a donc une colinéarité 
entre ces trois molécules, c’est-à-dire une correspondance dans l’ordre 
d’enchaînement de leurs monomères respectifs, ce qui implique un transfert 
d’information depuis l’ADN vers l’ensemble de la cellule.  
 
Dans le cas de la cellule eucaryote, les processus sont compartimentés : la 
transcription (synthèse d’ARN à partir d’ADN) a lieu dans le noyau alors que la 
traduction (synthèse d’un polypeptide à partir d’un ARNm) a lieu dans cytosol (ou les 
organites semi-autonomes).    
 

Le programme invite à traiter le processus en se concentrant surtout sur l’exemple des 
Eucaryotes mais en faisant aussi référence aux Bactéries.  

 
Comment la cellule exprime-t-elle un gène en ARN puis, s’il s’agit d’une entité 
codante, en protéine ?  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

I. Les gènes et leur transcription en ARN suivie d’une fréquente 
maturation 

 

Capacités exigibles 

 Expliquer le principe de polymérisation d’un ARN par l’ARN 
polymérase. 

 Représenter schématiquement la structure d’un gène eucaryote avec 
l’ensemble de ses caractéristiques. 

 Discuter le concept de gène. 
 Expliquer l’importance des processus co- et post- transcriptionnels 

dans la diversification et le contrôle de la demi-vie des transcrits. 
 

A. Nature et organisation des gènes  
 

1.  Notion de gène : un concept qui s’est forgé au cours du temps 
Les exercices de génétique formelle seront faits en BCPST2 

a. La génétique mendélienne (1866 et débuts du XXe siècle) : le facteur 
mendélien, une unité transmissible codant un « trait » (unité de fonction) 

 

 
 

 FIGURE 1. Principe technique des expériences de MENDEL. D’après RAVEN et al. (2020). 
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 FIGURE 2. Caractères (« traits ») étudiés par MENDEL et exemple de croisement.  
D’après RAVEN et al. (2020). 

 
 

 Le mot gène n’est créé qu’en 1909 par le Danois Wilhelm JOHANNSEN (1857-1927). Cet auteur 
propose également les concepts de génotype et phénotype.  
 Le mot allèle semble avoir été créé approximativement à la même période sans que sa filiation 

ne soit aisée à élucider.  
 

         
 

 FIGURE 3. Hugo DE VRIES, Erich VON TSCHERMAK et Carl CORRENS.  
D’après Wikipédia (mars 2022) 

 
b. La variation possible du facteur mendélien : la notion de mutation (DE 
VRIES, 1901) (unité de mutation) 

 
c. La théorie chromosomique de l’hérédité de SUTTON (1903) et MORGAN 
(1913) : le gène comme portion de chromosome et unité de recombinaison  

 

      
 

 FIGURE 3. Walter SUTTON et Thomas H. MORGAN. D’après Wikipédia (mars 2022) 
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 FIGURE 5. Les travaux sur la Drosophile ayant démontré la théorie chromosomique de 
l’hérédité. D’après RAVEN et al. (2020). 

 
 

 
 

 
 

 FIGURE 6. La recombinaison par crossing-over. D’après TAVERNIER, LIZEAUX et al. (2002). 
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d. La protéine (initialement l’enzyme) comme résultat d’expression du 
gène : l’expérience décisive de BEADLE & TATUM (1941) (unité d’expression) 

  

                
 

 FIGURE 7. L’expérience de BEADLE & TATUM (1941). D’après RAVEN et al. (2020). 

 Souche auxotrophe : micro-organisme ne poussant pas sur un milieu minimum et pour lequel 
une complémentation avec un nutriment qu’il ne peut plus synthétiser (suite à une mutation) 
est nécessaire à sa multiplication.  
 Souche prototrophe : micro-organisme poussant sur un milieu minimum, sans besoin de 

complémentation par un intermédiaire métabolique.  
 

e. Le dogme central de la biologie moléculaire (CRICK, 1958) et sa 
démonstration (années 1960-1970)  

 

 
 

 FIGURE 8. Le dogme central de la biologie moléculaire dans sa conception originelle.  
D’après RAVEN et al. (2020). 

 
f. La complexification de la notion de gène au cours des dernières décennies 

 
2.  Notion actuelle de gène : une unité de transcription à l’origine d’un ARN 

sous la dépendance de séquences régulatrices 
 

a. De l’unité d’ADN codant une protéine (gène protéique)…  
 

b. … à toute unité transcriptible en ARN et contrôlée par des séquences 
régulatrices identifiables 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

G. W. BEADLE 

E. L. TATUM 
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3.  Organisation des gènes bactériens : un regroupement fréquent en opérons 
polycistroniques 

 
 

 FIGURE 9. Les opérons, base du génome bactérien : l’exemple de l’opéron lactose. 
D’après PEYCRU et al. (2013). 

 

 
 FIGURE 10. L’opéron lactose : des gènes aux protéines. 

Document S. FABRE (Lycée Chateaubriand, Rennes) 
 

 

 

 
 FIGURE 11. Les opérons, base du génome bactérien : l’exemple de l’opéron lactose. 

D’après PEYCRU et al. (2013). 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

 

 

 

Gène 1 
LacZ 

Gène 2 
LacY 

Gène 3 
LacA 

β-galactosidase 
permettant l’hydrolyse 

du lactose en galactose 
+ glucose 

Lactose perméase 
permettant l’entrée du 
lactose dans la cellule 

Thiogalactoside transacétylase 
participant au métabolisme de 
molécules voisines du lactose 

Op : Opérateur = séquence régulatrice 
Permettant une expression synchrone des 
gènes de l’opéron seulement en présence 

de lactose dans le milieu 
=> économie de moyens, souplesse de 

régulation 

Cistron 1 
LacZ 

Cistron 3 
LacA 

Cistron 2 
LacY 

 
 

 

(cytosol) 

(cytosol) 
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4.  Organisation des gènes eucaryotes : des gènes monocistroniques et 
morcelés (= gènes mosaïques) avec des régions non codantes (introns) 
séparant les portions codantes (exons) 

 
a. Mise en évidence des introns par hybridation ARN-ADN monobrin (1977) 

 

 
 

 FIGURE 12. La découverte des introns chez les Eucaryotes et l’idée d’excision-épissage des 
ARN prémessagers. Manuel de Terminale S, spécialité SVT (dir. R. TAVERNIER & C. LIZEAUX, Bordas, 
Paris, 2002).  

 
 
 

b. Organisation des gènes eucaryotes 
 

 
 

 FIGURE 13. Une autre représentation des expériences d’hybridation ARN-ADN et du 
morcellement des gènes. Les portions régulatrices ne sont pas représentées.  

D’après PEYCRU et al. (2013). 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

(monobrin) 
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 FIGURE 14. Le gène eucaryote : une vision précisée. D’après CAMPBELL & REECE (2004). 
 

On notera qu’en amont du premier nucléotide codant et en aval du dernier nucléotide codant, on 
trouve des séquences non traduites ou UTR (UnTranslated Regions). On les appelle respectivement 
séquence 5’ UTR (ou séquence guide) et séquence 3’ UTR (ou séquence remorque). La première, 
notamment, permet le positionnement du ribosome et peut participer au contrôle de l’expression 
génétique.  
 
 

 
Soyons précis ! >> Si l’on veut être rigoureux, un exon n’est pas exactement une portion 
nécessairement codante mais plutôt une portion d’ADN transcrite en ARNpm et qui demeure 
dans l’ARNm final après excision-épissage. Au sein de ces exons, on trouve ainsi en amont du 
codon start et en aval du codon stop des portions qui ne seront pas traduites en acides aminés, 
que l’on peut donc considérer comme non codantes (séquences UTR). 

 

 
 

 FIGURE 15. Le gène eucaryote. Document S. FABRE (Lycée Chateaubriand, Rennes) 
L’ORF est ici comprise dans sa première définition et inclut, pour ma collègue, les introns. 

 
B. Les ARN et leur diversité 

 
1.  Les ARN, des acides nucléiques plutôt monocaténaires constituant des 

copies de petites portions d’ADN  
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 FIGURE 16. Un nucléoside pyrimidique de l’ARN et un nucléotide correspondant  

(ici un nucléoside monophosphate). D’après SEGARRA et al. (2014).  
 

 
 

 FIGURE 17. Organisation de base d’un ARN. D’après CAMPBELL et al. (2012). 
 
 
 
 
 

2.  La diversité des ARN : un panorama des types principaux 
 
 TABLEAU I. La diversité des ARN. D’après SEGARRA et al. (2014). 

 

 
 

a.  Les ARN messagers (ARNm) et ARN prémessagers (ARNpm), des copies 
de l’ADN comportant les informations nécessaires à la synthèse d’une 
protéine 

 
b. Les ARN ribosomiques (ARNr), éléments constitutifs des ribosomes en 
association avec des protéines 
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 FIGURE 18. Composition des ribosomes [pour information]. D’après BREUIL (2007), corrigé. 
Le nombre de protéines varie un peu selon les auteurs et les modèles (selon qu’on considère 

certaines protéines comme constitutives des ribosomes ou comme des facteurs de traduction).  
 

 
 

 FIGURE 19. Assemblage des ribosomes [pour information].  
D’après COOPER (2019), adapté / simplifié. 

 
 

 
 FIGURE 20. Organisation fonctionnelle des ribosomes. D’après CAMPBELL & REECE (2004). 

 
 
 
 

60S 

(!) Pas d’additivité entre les 
coefficients de sédimentation. 

ADNr 

Pré-ARNr 

Protéines 
ribosomiques 

IMPORT 

EXPORT 
EXPORT 

5S (ne 
provient pas 
du nucléole) 

Nucléole 

Cytosol Petite sous-
unité (40S) 

Grande sous-
unité (60S) 
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c. Les ARN de transfert (ARNt), des ARN se liant à des acides aminés dont ils 
assurent l’acheminement vers le ribosome lors de la traduction 

 

 
 

 FIGURE 21. La synthèse du complexe acide aminé-ARNt. D’après CAMPBELL & REECE (2004). 
 

α. Nature des ARNt : des ARN en forme de feuille de trèfle présentant, à des 
extrémités opposées, un anticodon et un site de liaison à un acide aminé 

 
β. Un complexe acide aminé-ARNt (= amino-acyl ARNt) produit par une amino-acyl 
ARNt synthétase cytosolique 

 

 
 

 FIGURE 22. Les ARN de transfert (ARNt). D’après CAMPBELL & REECE (2004). 
On notera le caractère « localement » bicaténaire de la molécule.  
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d. D’autres ARN aux rôles variés 
J’ai fait le choix de ne pas évoquer les ARN enhancer (ARNe, eRNA) dont le mode d’action et même parfois l’existence ne 
semblent pas encore faire l’unanimité.  

 
α. Les petits ARN nucléaires (pARNn), ARN associés à des protéines formant des 
petites ribonucléoprotéines nucléaires (pRNPn) intervenant dans le spliceosome 

 

 
 

 FIGURE 23. Rôle du splicéosome (= complexe d’épissage) dans l’excision des exons et 
l’épissage des introns lors de la maturation des ARNpm en ARNm dans le noyau des cellules 

eucaryotes [pour information ?]. D’après CAMPBELL & REECE (2004). 

 
β. Les ARN interférents (ARNi) [miARN et pARNi], ARN antisens induisant l’arrêt de 
la traduction et la dégradation des ARNm 

 
γ. Les petits ARN nucléolaires (pARNno), ARN aidant à la maturation des ARNr 

 
e. Bilan : panorama des ARN 

 

 

 

 
 

 FIGURE 24. Principaux types d’ARN. D’après PERRIER, BEAUX et al. (2021). 
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C. De l’ADN à l’ARN : le processus de transcription 
 

1.  Notion de transcription 
 

2.  Un processus conforme qui repose sur une polymérisation de 
ribonucléotides par une ARN polymérase 

 
a. Principe fondamental : une polymérisation nucléaire de ribonucléotides 
en vis-à-vis du brin matrice de l’ADN qui permet la reproduction de la 
séquence du brin codant 

 
b. Un désenroulement et un enroulement de l’ADN lors du processus 

 
c. Un processus conforme toutefois caractérisé par l’absence (peu gênante) 
de mécanismes de correction d’erreurs 

 
d.  Une diversité d’ARN polymérases [pour information ?] 

 

  
 

 FIGURE 25. Principe de la transcription. D’après CAMPBELL & REECE (2004), corrigé. 
 

 
 

 FIGURE 26. Réaction catalysée par l’ARN polymérase lors de l’ajout d’un nucléotide.  
D’après DENŒUD et al. (2013). 

 

 
 

 FIGURE 27. Aspects biochimiques de la transcription. D’après PERRIER, BEAUX et al. (2021). 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Brin matrice  
= brin transcrit 
= brin non codant (attention !) 
= brin antisens 
= brin – 

Brin codant (attention !) 
 = brin sens 
 = brin non transcrit 
 = brin + 

« Bulle de 
transcription » 
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 TABLEAU II. Caractéristiques d’une ARN polymérase. D’après PERRIER, BEAUX et al. (2021). 
 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

3.  Un processus séquentiel composé de plusieurs étapes et supposant 
l’intervention d’acteurs variés [cas de l’ARN pol II eucaryote] 

 
a. Une initiation permise par un complexe d’initiation aboutissant à la 
fixation de l’ARN polymérase au niveau du promoteur 

 

 
 

 FIGURE 28. Une autre représentation de la filiation de l’ADN à la protéine chez les 
Eucaryotes signalant quelques séquences consensus classiques d’un gène protéique 

eucaryote. D’après PERRIER, BEAUX et al. (2021). (!) Les UTR font partie des exons ! 
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 FIGURE 29. Promoteur et complexe d’initiation chez les Eucaryotes.  
Vision simplifiée (en haut) d’après PEYCRU et al. (2013). 
Vision plus précise (en bas) d’après RAVEN et al. (2020) 

 

b. Une élongation assurée par l’ARN polymérase seule, assurant la 
production d’un ARN complémentaire du brin matrice d’ADN 

 

 
 FIGURE 30. Élongation de la transcription. D’après PEYCRU et al. (2013). 
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c. Une terminaison intervenant lorsque l’ARN polymérase rencontre une 
séquence terminatrice 

 

 
 FIGURE 31. Terminaison de la transcription. D’après CAMPBELL & REECE (2004). 

 
4.  Une transcription du gène généralement assurée de manière synchrone par 

plusieurs ARN polymérases 
 
 
 
 
 
 
 

 

 

 
 

 FIGURE 32. Les figures de transcription au MET et la multiplicité des ARN pol transcrivant 
simultanément une séquence d’ADN en ARN.  

http://imagesbiogeolfxm.free.fr/phenotype/original/proteine-
transcription%20MET%20%28puffs%29.html (consultation avril 2016) 

https://sites.google.com/a/liceofranco.org/svt/home/premiere-s/theme-1-chapitre-1-expression-
stabilite-et-variabilite-du-materiel-genetique (consultation idem) 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Promoteur 
Séquence 
terminatrice 

ARNpm 

ARNpm 

http://imagesbiogeolfxm.free.fr/phenotype/original/proteine-transcription%20MET%20%28puffs%29.html
http://imagesbiogeolfxm.free.fr/phenotype/original/proteine-transcription%20MET%20%28puffs%29.html
https://sites.google.com/a/liceofranco.org/svt/home/premiere-s/theme-1-chapitre-1-expression-stabilite-et-variabilite-du-materiel-genetique
https://sites.google.com/a/liceofranco.org/svt/home/premiere-s/theme-1-chapitre-1-expression-stabilite-et-variabilite-du-materiel-genetique


 
Lycée Chateaubriand (35) • Classe préparatoire BCPST • SVT • SCIENCES DE LA VIE • Chapitre 14. L’expression du génome 

Planches complètes • Page 17 

D. Une maturation fréquente des transcrits primaires assurant la 
fonctionnalité des ARN et pouvant autoriser leur diversification 

 

1.  Un processus subi par la plupart des petits ARN (Eucaryotes + Bactéries) 
 

2.  Un processus non subi par les ARNm bactériens qui s’engagent 
immédiatement dans une traduction co-transcriptionnelle 

 

 
 

 FIGURE 33. La transcription des ARNm bactériens et leur traduction immédiate.  
D’après CAMPBELL & REECE (2004).  

 
 

3.  Un processus important dans le cas des ARNpm eucaryotes qui maturent en 
ARNm ensuite exportés vers le cytoplasme 

 

 
 

 
 

 FIGURE 34. Vue d’ensemble de la maturation des ARNpm en ARNm.  
D’après CAMPBELL & REECE (2004). 

 
On notera qu’en amont du premier nucléotide codant et en aval du dernier nucléotide codant, on 
trouve des séquences non traduites ou UTR (UnTranslated Regions). On les appelle respectivement 
séquence 5’ UTR (ou séquence guide) et séquence 3’ UTR (ou séquence remorque). La première, 
notamment, permet le positionnement du ribosome et peut participer au contrôle de l’expression 
génétique.  
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a. Une modification des extrémités des ARNpm : ajout d’une coiffe en 5’ 
[protection] et d’une queue poly-A en 3’ [contrôle de la demi-vie] 

 
b. L’excision des introns et l’épissage des exons 

 

α. Mise en évidence de l’épissage par hybridation ARNm – ADN monobrin 
 

 
 

 FIGURE 35. Hybridation ADN monobrin / ARNm observée au MET pour un gène eucaryote.  
D’après SEGARRA et al. (2014).  

 
β. Mécanismes de l’excision-épissage : intervention du splicéosome (= complexe 
d’épissage)  

 
 

 
 

 FIGURE 36. Rôle du splicéosome (= complexe d’épissage) dans l’excision des exons et 
l’épissage des introns lors de la maturation des ARNpm en ARNm dans le noyau des cellules 

eucaryotes [pour information ?]. D’après CAMPBELL & REECE (2004). 

= Splicéosome 
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c. Un gène, plusieurs protéines : des mécanismes post-transcriptionnels 
permettant l’obtention d’ARNm variés à partir d’un même transcrit primaire  

 
α. L’épissage alternatif (= épissage différentiel) : un réarrangement variable des 
exons lors de l’épissage 

 

 
 FIGURE 37. L’épissage alternatif. D’après PEYCRU et al. (2013).  

 
β. L’édition (en angl. editing) des ARNm : des modifications post-
transcriptionnelles de la séquence des ARNm par « mutation » de nucléotides [pour 
information] 

 
 

 
 

 FIGURE 38. Editing de l’ARNm de l’apolipoprotéine B48. D’après PEYCRU et al. (2013).  
 

 Exemple : les apolipoprotéines B sont des protéines permettant le transport sanguin 
ou lymphatique des lipides ; elles sont produites par les hépatocytes et les 
entérocytes. L’apolipoprotéine B100 (qui entre dans la composition de LDL de VLDL) 
et l’apolipoprotéine B48 (que l’on retrouve dans les chylomicrons) sont issues d’un 
même transcrit mais son édition aboutit, dans le cas de l’ARNm de l’apolipoprotéine 
B48, à un codon stop qui engendre une protéine tronquée après 48 acides aminés 
(alors que l’autre protéine en compte 100) (figure 38).  

 
4.  Bilan : une vue d’ensemble de l’expression génétique sur un gène 

protéique eucaryote 
 

 
 

 FIGURE 39. Transcription et maturation d’un ARNm : une vue d’ensemble.  
D’après PERRIER, BEAUX et al. (2021).  

ARNpm  

ARNm 

ÉPISSAGE 

TRADUCTION 

Intron Exon 48 AA 100 AA 

ARNm 
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E. L’ensemble des transcrits matures d’une cellule : le transcriptome 
 

1.  Un transcriptome variable qui peut être mise en évidence par des 
techniques de biologie moléculaire (Northern Blot, puce à ADN, 
hybridation in situ) 

 
2.  Un transcriptome possible plus large que le génome grâce aux mécanismes 

de diversification des transcrits 
 

F. L’export des ARNm vers le cytosol et les liens noyau-cytosol : un 
transport filtrant par les pores nucléaires 

 
1.  Les pores nucléaires, interfaces d’échanges entre noyau et cytosol 

 

 

 
 

 FIGURE 41. Une autre vision du pore nucléaire. D’après LODISH et al. (2014).  
 

2.  Une sortie de l’ARNm par le pore nucléaire (et médiée par de très 
nombreuses protéines) 

 

 
 

 FIGURE 42. Sortie de l’ARNm du noyau : une vision super simplifiée mais suffisante pour 
nous. D’après CAMPBELL & REECE (2004), modifié.  

  FIGURE 40. Organisation d’un 
pore nucléaire.  
D’après BOUJARD et al. (2015).  
 



 
Lycée Chateaubriand (35) • Classe préparatoire BCPST • SVT • SCIENCES DE LA VIE • Chapitre 14. L’expression du génome 

Planches complètes • Page 21 

 
 

 FIGURE 43. Sortie de l’ARNm du noyau : une vision plus réaliste [pour illustration].  
D’après LODISH et al. (2014). [[RNPm : ribonucléoprotéines messagères | REF : RNA export factor]] 

 
 
 
 
 
 

Bilan (adapté du 
programme) 

 La transcription de l’ADN en ARN est assurée par des ARN 
polymérases. Elle se déroule en trois étapes (initiation, élongation, 
terminaison) et génère plusieurs types d’ARN : ARNm, ARNt, ARNr 
et petits ARN. 

 La transcription est initiée au niveau d’un promoteur reconnu par un 
complexe d’initiation et modulée positivement ou négativement 
par des facteurs de transcription. 

 Un gène est une unité de transcription avec ses séquences 
régulatrices, c’est-à-dire une séquence d’ADN nécessaire à la 
synthèse d’un ARN. Ce dernier peut conduire à la synthèse d’un ou 
plusieurs polypeptides. 

 Chez les Eucaryotes, les ARN pré-messagers subissent une 
maturation (excision-épissage s’ils sont morcelés, ajout d’une coiffe 
en 5’, polyadénylation en 3’) dans le noyau. Les ARN messagers 
obtenus sont exportés vers le cytosol. 

 Des mécanismes comme l'épissage alternatif, produisent des ARNm 
différents pour une même unité de transcription. 

 L’ensemble des ARN transcrits et maturés constitue le 
transcriptome cellulaire. 

II. Les protéines : biosynthèse par traduction, maturation, 
adressage 

 

Capacités exigibles 
 Expliquer l’importance des interactions entre ARN au cours des 

différentes étapes de la traduction. 
 Relier le phénomène d’adressage à la spécialisation des 

compartiments. 
 

A. De l’ARNm à la protéine : la traduction 
 

1.  La traduction, un processus cytosolique chez les Eucaryotes et co-
transcriptionnel chez les Bactéries 

 

2.  Une correspondance (quasi) universelle entre les codons de l’ARNm et les 
acides aminés protéinogènes : le code génétique 

 

a. L’élucidation du code génétique dans les années 1960 
 

α. Principe des manipulations : l’emploi d’extraits bactériens sans ADN 
 

         
 

 FIGURE 44. J. H. MATTHAEI, M. W. NIRENBERG, R. W. HOLLEY et H. G. KHORANA. Wikipédia. 
 

Notez que l’existence d’un codon initiateur, d’un site de fixation du ribosome, etc. … n’était pas 
connue à l’époque ! Les manipulations ont pourtant marché parce que… les expérimentateurs ont 
utilisé une solution tampon surdosée en magnésium Mg2+ qui a, de manière heureuse mais 
totalement artéfactuelle, la capacité de déclencher une traduction sur n’importe quelle séquence 
même sans codon start ! Ou comment faire une découverte majeure sur une erreur de bonne foi… 

 
β. Les travaux de NIRENBERG & MATTHAEI (1961) et continuateurs sur des ARNm 
monotones 

 
γ. Les travaux ultérieurs sur des ARNm répétitifs synthétiques plus complexes 
(KHORANA, 1966-1968) 
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b. Le code génétique et ses caractéristiques 
 

α. Un code déchiffré au moyen d’ARN de transfert 
 

β. Un système de correspondance (quasi-) universel entre séquence nucléotidique 
et séquence peptidique 

 
γ. Un code ponctué : des codons initiateurs et terminateurs de la traduction 

 
δ. Un code univoque : une signification par codon 

 
ε. Un code redondant ou dégénéré : plusieurs codons avec la même signification 

 
ζ. Un code contigu (codons subséquents) et non chevauchant (pas de 
superposition de codons) 

 

 
 

 FIGURE 45. Le code génétique. D’après PEYCRU et al. (2013).  
 
 
 
 
 

Codon initiateur 
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3.  Les principaux acteurs coopérant fonctionnellement lors de la traduction : 
ARNm, sous-unités ribosomiques (incluant des ARNr) et amino-acyl-ARNt 

 

 
 

 FIGURE 46. Organisation d’un ARNm eucaryote. D’après PEYCRU et al. (2013).  
 

4.  Mécanismes de la traduction   
 

a. Principe général : une lecture progressive de l’ARNm (sens 5’ → 3’) par le 
ribosome où des amino-acyl ARNt se succèdent en apportant les acides 
aminés incorporés par transpeptidation  

 

 
 

 FIGURE 47. Principe de la traduction. D’après CAMPBELL & REECE (2004).  

 
 FIGURE 48. La traduction : une vision détaillée. D’après PEYCRU et al. (2013).  

Le site E du ribosome n’est pas figuré et est confondu avec le site P sur ce modèle. 
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 FIGURE 49. La transpeptidation entre l’AA1 et l’AA2 d’un polypeptide naissant.  
D’après PERRIER, BEAUX et al. (2021).  

 
b. Un processus séquentiel : initiation, élongation, terminaison 

 
α. L’initiation  

 

 
 FIGURE 50. La traduction : initiation. D’après CAMPBELL & REECE (2004). 

Les facteurs de traduction ne sont pas représentés.  
 
 
 
 

β. L’élongation  
 

 
 FIGURE 51. La traduction : élongation. D’après CAMPBELL & REECE (2004). 

Les facteurs de traduction ne sont pas représentés.  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

+ ATP permettant 
le déplacement 

initial du ribosome 
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γ. La terminaison  
 

 
 

 FIGURE 52. La traduction : terminaison. D’après CAMPBELL & REECE (2004). 
Les facteurs de traduction ne sont pas représentés.  

 
δ. Bilan : une vision simplifiée  

• Les figures 50-52 et la figure 53 présente une vision simplifiée de la traduction ; elle 
ne semble pas rigoureusement exacte mais au moins… c’est simple !  

Remarque 1 : notez que les auteurs ne figurent pas du tout les facteurs de traduction (IF, EF, RF). 
Remarque 2 : l’histoire des 3 GTP consommés (au lieu de 2) lors de l’élongation est douteuse…  

• Le bilan énergétique de la traduction est donc le suivant (proposé par PERRIER, 
BEAUX et al., 2021) : 

 
 

 

 
 

 
 

 FIGURE 53. La traduction : une vision simple. D’après DAUTEL et al. (2021).  
 

c. Une traduction simultanée par plusieurs ribosomes de chaque ARNm : 
notion de polyribosome (= polysome) 

 

Élongation 

Terminaison 
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 FIGURE 54. Polyribosome (= polysome). D’après CAMPBELL & REECE (2004).  
 

B. Maturation et adressage des protéines  
 

1.  Une maturation des polypeptides chez les tous les organismes 
 

a. Un reploiement de la chaîne polypeptidique qui acquière sa 
conformation native  

 
α. Mise en évidence de l’importance de la séquence primaire dans l’établissement 
des structures secondaire et tertiaire : l’expérience d’ANFINSEN (1961) 

 

 
 

FIGURE 55. Dénaturation et renaturation. D’après CAMPBELL & REECE (2004). 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

β. La nécessaire intervention de protéines chaperonnes aidant au reploiement 
(ATP-dépendant) de la protéine 

 

 
 

FIGURE 56. Les protéines chaperonnes : modèle en boîte. D’après CAMPBELL & REECE (2004). 
 

 
 

FIGURE 57. Les protéines chaperonnes : modèle en boîte. D’après DAUTEL et al. (2021). 
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FIGURE 58. Les protéines chaperonnes : modèle d’ajustement local.  
D’après PERRIER, BEAUX et al. (2021). 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

γ. L’importance des liaisons non peptidiques, faibles ou covalentes (ponts 
disulfures), dans l’établissement de la conformation spatiale des protéines 

 

 
FIGURE 59. Les interactions dans le reploiement des protéines. D’après CAMPBELL & REECE (2004). 
 
 
 
 
 
 
 
 

Liaison faible 

Liaison faible 

Liaison faible 

Liaison covalente 
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b. Une possible modification covalente post-traductionnelle d’acides 
aminés (ex. clivage, glycosylations, phosphorylations…) 

 

 
 

FIGURE 60. Exemples de modifications covalentes post-traductionnelles.  
D’après DAUTEL et al. (2021). 

 
c. Association (généralement non covalente) des sous-unités des protéines 
de structure quaternaire  

 
2.  Un adressage co- ou post-traductionnel des protéines chez les Eucaryotes 

grâce à des séquence signal 
 

a. Une mise en évidence possible par le pulse-chase dans le cas de 
protéines membranaires et sécrétées 

 
b. Un adressage qui suppose des séquences signal, des protéines de 
transports et des complexes protéiques de translocation (= translocons) 

  
 

 
 

 FIGURE 61. L’adressage protéique vers le REG : un exemple d’adresse co-traductionnel 
[vision très simplifiée]. D’après CAMPBELL & REECE (2004).  
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 FIGURE 62. L’adressage protéique : une vue d’ensemble. D’après PERRIER, BEAUX et al. (2021).  
 

 
 

 FIGURE 63. L’adressage protéique : une vue d’ensemble. D’après DAUTEL et al. (2021).  
 
 

 
 

 FIGURE 64. L’adressage protéique : un phénomène co- ou post-traductionnel.  
D’après SEGARRA et al. (2014).  
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Bilan (adapté du 
programme) 

 Dans le cytosol, les ARNm matures sont traduits en polypeptides. 
 La traduction repose sur la coopération fonctionnelle entre 

différentes classes d’ARN au sein des ribosomes. Elle comprend 
une phase d’initiation, d’élongation et de terminaison. La 
correspondance entre un codon et un acide aminé est assurée par 
les ARNt suivant le code génétique. Les amino-acyl ARNt 
synthétases assurent la fidélité de la correspondance acide 
aminé/codon sur l’ARNt. La transpeptidation est catalysée par un 
ARNr (ribozyme) de la grande sous-unité du ribosome. 

 La machinerie de traduction assure la conversion de l’information 
codée dans la séquence nucléotidique en séquence d’acides 
aminés. 

 Chez les Eucaryotes, la traduction est réalisée dans le cytosol et 
dans les organites semi-autonomes. Chez les bactéries, 
transcription et traduction sont simultanées. La protéine 
synthétisée ou en cours de synthèse peut être adressée à un 
compartiment particulier grâce à une séquence signal et une 
machinerie d’adressage en interaction avec le système de 
traduction. 

 L’acquisition de la structure tridimensionnelle d’une protéine 
(repliement) peut être assistée par des protéines chaperonnes. Une 
protéine peut subir des modifications post- traductionnelles. 

 
 
 

Bilan 1 : les grandes idées 
 

 
 FIGURE 65. Bilan : vision d’ensemble de l’expression génétique dans une cellule eucaryote.  

D’après CAMPBELL & REECE (2004).  
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 FIGURE 66. Bilan : vision d’ensemble de l’expression génétique (Bactéries vs. Eucaryotes). 
D’après PEYCRU et al. (2013).  

 

Bilan 2 : une vision plus détaillée  

 
 

 FIGURE 67. Bilan : vision d’ensemble de l’expression génétique eucaryote.  
D’après SAINTPIERRE et al. (2017).  
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 FIGURE 68. Bilan : vision d’ensemble de l’expression génétique eucaryote.  
D’après DAUTEL et al. (2021).  

 
 

 FIGURE 69. Bilan : vision d’ensemble de l’expression génétique eucaryote.  
D’après DAUTEL et al. (2021).  

 

Si infection virale 
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 FIGURE 70. Les ARN coopérant dans l’expression génétique (ici restrictif : seulement ARNm, 
ARNt, ARNr). D’après DAUTEL et al. (2021).  

Pour faire une fiche de révision : quelques pistes 
 
Il est conseillé de maîtriser les grandes lignes du plan  
  Le plan ne doit pas être perçu comme un carcan figé, ou comme un modèle de plan de dissertation à ré-

utiliser en devoir, mais bien comme un outil d’apprentissage et de structuration des concepts 
importants. Vous pouvez en recopier les grandes lignes ou annexer le plan du polycopié directement.  

 
Il est conseillé de réaliser un lexique des principales définitions.   
   
Il est conseillé de reproduire les schémas (et tableaux) majeurs :   
  Liste indicative.  
 
- Gènes, transcription, maturation des transcrits 
° Structure d’un gène procaryote en opéron 
° Structure d’un gène eucaryote 
° ARN 
° Tableau de la diversité des ARN : à compléter éventuellement 
° Synthèse du complexe amino-acyl ARNt 
° Structure simplifiée d’un ARNt 
° Principe de la transcription 
° Réaction de la transcription 
[° Schémas plus précis : initiation*, élongation, terminaison] 
* Savoir schématiser le complexe d’initiation simplement 
° Maturation d’un ARNpm en ARNm : excision-épissage 
° Rôle du splicéosome  
° Épissage alternatif 
[° Editing] 
 
- Protéines, traduction 
[Les aspects liés à la structure des protéines, à maîtriser, ont 
normalement déjà été fichés avec le chapitre 8] 
° Organisation d’un ARNm eucaryote 
° Traduction : 
 > Principe 
 > Initiation, élongation, terminaison (version simplifiée) 
° Expérience d’ANFINSEN 
° Protéines chaperons 
° Liaisons impliquées dans la conformation native des protéines 
° Modifications post-traductionnelles des protéines 
° Adressage / translocation d’une protéine dans le REG 
(!) Expériences de pulse-chase à revoir !  
 
- Bilan 
° Schémas bilans 
 
Vous devez en outre savoir / pouvoir : 
° Interpréter des électronographies de figures de transcription, figures de 
traduction, de polysomes… 
° Préciser si l’organisme est eucaryote ou procaryote 
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