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La transcription de ’ARNm
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5 promoteur — séquences codantes

_Ess
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Promoteurs forts de E.coli
tyr tHNA TCTCAACGTAACACTTTACAGCGGCG sCGTCATTTGATATGATGCGCCCC

ren DY
ren X1

GATCAAAAAAATACTTGTGCAAAAAA » TTGGGATCCCTATAATGCGCCTCC
ATGCATTTTTCCGCTITGTCTTCCTGA «GCCGACTCCCTATAATGCGCCTCC

rn (DXEY, CCTGAAATTICAGGGTTIGACTCTGAAA GAGGAAAGCGTAATATAC-GCCAC

mn k1
rrm Al
rrm A2
A PR
APy
17A3
7A
17 A2
favin

CTGCAATTTTTCTATIGCGGCCTGCG GAGAACTCCCTATAATGCGCCTCC
ITTTITAAATTTCCTCTITGICAGGCCGG  AATAACTCCCTATAATGCGCCACC
GCAAAAATAAATGCTTIGACTCTGTAG « CGGGAAGGCGTATTATGCACACC
TAACACCGTGCGTGTITGACTATTITTACCTCTGGCGGTGATAATGGTTGC
TATCTCTGGCGGTGTTIGACATAAATACCACTGGCGGTGATACTGA.~GCAC
GTGAAACAAAACGGTITGACAACATGA AGTAAACACGGTACGATGT=ACCAC
TATCAAAAAGAGTATTIGACTTAAAGT = CTAACCTIATAGGATACTTACAGCC
ACGAAAAACAGGTATTIGACAACATGAAGTAACATGCAGTAAGATAC-AAATC
GATACAAATCTCCGTITGTACTTTIGT T « TCGCGCTTGGTATAATCG-CTGAGG
- 35 - 10 +1

Séquence consensus des promoteurs reconnus
par le facteur sigma 70

TTGACA | —12-17P0 [TATAAT rs'

Région -35 Région -10

sens de la transcription

P

3’

CITCCCGATAAGGG
ITTGAGACGACAACG
TCGACACGGCGGAT
TCGCGACAGTGAGC
TCGACACGGCGGAT
CTGACTACGGAACAA
CGCGCCGCTGAGAA
TGTACTAAGGAGGT
TCAGCAGGACGCAC
TGAAACGACAGTGA
TCGAGAGGGACACG
CTAGGTAACACTAG
GTICAAAGATGAGTG
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Séquence consensus de la région -35

IT-T-G-A-C-A

Occurrence (%) : 84 79 64 75 354 435

Séquence consensus de la boite de Pribnow

T-A-T-A-A-T

Occurrence (%) : 79 95 44 39 351 96
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brin transcrit

+— ~ 60 nucléotides ———p




Sous unité

ﬁ'

Fonction

se charge de la fixation de nucléosides triphosphates

se charge de la fixation de la matrice

reconnaissance probable des promoteurs

reconnait les promoteurs "forts"
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Polymerase bound nonspecifically to DA
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—35 10 +1

Fromoter |_.... Specific binding of o to
=35 and 10 promoter sequences

Closed-promoter comiplex A
%ﬂ%ﬂ”&%ﬂ%ﬂwﬂ‘ EARBERSEREROGRGRIEOEREREUERIGREGRVEDERGREIGOEGVOR

—35 10 =1
|_|,_ Urvwinding of DA around the initiation site

Crpen-promoter complex ﬁ A
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—35 10 =1
Imitiation of ranscription

- ‘ L
CRGVGDIAGVGAOVGVAGVG @h‘ﬁ' AN N N NN T N NG TN N TN NS NN LN PN TN NN

+1

A
S ONENTEN NN O SN LN PN NI N TSN PN NN PN N O N EN TN PN R TN
+1 l Elongation of RMNA chain
SO EN NN TSN N NI N ENTE N N NP N PN N T ENY NSNS TENTENY NN, SN N

Initiation de la transcription des ARNm chez les bactéries
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brin dADN
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F= T s nucléotides d/ARN
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— transcrit (matrice)
ARNmM nouvellement créé
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Sens de progression de ' ARN-polymeérase

Réassociation des Dissociation des
denx brins o' ADM denux brins ' ADMN

ARN-polymérase

dépendante de ' ADN
IIIIIII>>>\£}/
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0,
: ' T T % brin matrice
(lude3' vers 5' -
ARN en cowurs la polymerase
de synthése

Hybride ADMN-ARM
(local et ransitoire)

Elongation de la chaine d’ARN
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Courte région —— Point de déroulement
ARN-ADN de 'ADN

Sens de la synthése de 'rARN *
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’ ,: 1// Séquence auto - complémentaire
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ARN polymérase transeription

Arrét de la transcription
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RNA
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Terminateur intrinseque
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Mécanisme de terminaison de la transcription

terminateur

ARN polymérase

ADN
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AAAAAA
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La terminaison Rho Dépendante

RNA

x polymenase

 Le facteur rho est une
hélicase ATP-dépendante

* Il migre le long de PARN
localise le complexe, le

déroule et libére la chaine ™
d’ARN. |
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Terminaison rho-dépendante:

(=)

mRNA

Saunders College Publishing
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Transcription polycistronique

promoteur  gene 1 gene 2 gene 3 terminateur
ADN - — ; : —
ARNmM 5" | : 3
£ M ST N e N  aY
protéine NN
protéine 1 protéine 2 protéine 3

ex : opéron lactose d'E. coli (genes Z, Y et A)
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Couplage avee la traduction

ARM polymérase

ADMN / \‘& brin non transcrit
o' -- ]\I‘ .: / — 3

ARM en cours de syntheése

ribosome

protéine en cours de synthése
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Chez les eucarya
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chromosome: code genefique
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Séquences consensus des promoteurs eucaryotes
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ADN

Intron Intron ' Exon '_ 3

.~ 80 -25,
Dy G
promoteurs

Début

traduction Région non

traduite

3' UTR

Coiffe §' AAAAAA Y

Région non
traduite

ARN STOP

E. Jaspard (2014)
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L'ARN polymérase II est un
énorme complexe protéique
d'environ 550 kDa constitué de
12 sous-unites.

Stant
PIC = franscription



Mme HADDAD

Arrivée de TFIID

e

Arrivée de TFITB et TFIIA

Ba_

Recrutement de 'ARNpolymérase associée a TFITF

Arrivée de TFITE et H complétant le complexe de préinitialisation

Phosphorylation de I'ARNpolymérase I1, dissociation du complexe et début de la transcription

00O
|l |
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+1
-41 , +59
N e T ——
BREu TATA BREd INR Sall

—» TFIID(TBP) — TFIIA — TFIIB — 0! [I/TFIIF — TFIIE—

d e

Stratégie de reconstruction du complexe de pré-
dELL]. ! , . v Heetal (2013)
initiation humain par assemblage séquentiel.
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Elongation de PARNm

L1115/
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Terminaison de la transcription

RidA, RiA polymerase
% [ 5
1 | [ |
II|I FPolyadenylaton signal sequence
CPSF
1 CPSF atcaches to the signal sequeance
- e

LA

Terrmi i
WA fvored over
elongation

la transcription se termine aux alentours de la séquence de polyadénylation.
Une fois la séquence de polyadénylation transcrite (en rose), la protéine
CPSF (cleavage and polyadenylation specficity factor) qui était associée a
I’ARN polymérase s’y lie. La perte de ’interaction CPSF/ARN polymérase
déstabilise le complexe de transcription.
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Template DNA
mmmmmmw«
A

5' Cap AAUAA
Nascent RNA iy Cleavage signal

Cleavage by specific
endonuclease

ATP
Addition of tail by
poly(A) polymerase
PP. y y
5’ Cap AAUAAA——AAAAA(A),—OH3

Polyadenylated mRNA precursor

Figure 29.31
Biochemistry, Seventh Edition
© 2012 W. H. Freeman and Company



5’ cap

5’ cap

5' cap
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AAUAAA

G/U

*

\
\

Cleavage 10-35 nucleotides
downstream from AAUAAA

sequence

AAUAAA

Poly(A) polymerase

R

AAUAAA

8L

AAAAAAAAAAA...

-

-

Wi
Poly(A) tail

3I



Structure de la coiffe d'un ARN.
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0 CH;
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')\ | g lm_rsnn 5'-5 NH,
e (¢ triphosphate
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0 ™
H . 0 O 5
1'*‘_ OH OH y, o
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7-meéthyl guanosine H H

/ CH;

Mucléotide
suivant E. Jaspard (2011)

Structure de la coiffe d'un ARN.



. . site de coupure
signal de terminaison —
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i poly(A)-polymérase

5" <> AAUAAA =3 mm

|

“coiffe" queue polyA

L'addition d'une queue polyA en 3'



ARN polymérase 11

Modeéle du clivage des pré-ARNm dans les cellules de
mammiféres
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exonl infron 1 2'3H exon 2

i 7 T

site d'épissage 5" site d"€pissage 3'

site d'épissage 5' site d'épissage 3'

inftron 1
complexe d'épissage

site d"épissage 3°

3"OH
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infron 1
complexe d'épissage

exan &

3'oH

site d"épissage 3'

!

infron 1 en "lasse"
complexe d'épissage
3'oH

exaon 1 exan 2

5'p w 3'oH

formation d'une liaison phosphodiester

exon 1 exan 2
5'F T 3'OH

exon 1 et exon 2 épissés




Les deux réactions de transesteritication

GU du site 5" intron

Intron
= u G- .E'll,.-'IHI -
5~ HO 3
(ol 0

I
=0 ID—T=
-0, 0Btz

0 = 3" oxygen of

axon 1

0 = 2" oxygen of
branch-point A

I
F-
I
0
3
1 First transasterification

A du site de branchement

=3' oxygen of e
Tyligaly! & O . Lasso
-,
G=|T—I:_“:I
O 3
I
0—=P=0
|
-0 n ol
9
1 Second transesterification
i
|+ s o—f—o——s
| R
G=F|'—G 3 Spliced exons

H

Excized lariat intron
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RNA Processing by Spliceosomes

snRNA forms h-SNRNP = - SNRNA
base-pairs with gyonl S .
ends of introns \

Intron is
excised

Exons are spliced;
spliceosome
disassembles




5" splice site

o 1

intronm peortion of o
pre-rmPN A
transcript

EBF

iz2AaF

U1 snFAMP AR L
intran

- b

1 LIafLrG=-1US “triple"snRMNP

LAaRLAT FORMSTIOM
., s ARMD 5 SPLICE SITE
CLEANSIGE

lariat
& smAMP

5 =

I SPLICE SITE
CLEANWAGE AMD
JOIMING OFF T
EXCMN SEQUEMNCES

excised Intron S e

in the form of a lariat

fintron AMA will bbe degraded
im the nucleus; smRMNP= will
e recycled)
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& F mRAMA
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site d'épissage 5’ snRNP U2 site d'épissage 3’

snRNP U1
intron exon 3'
- , 3+ Précurseur de la
molécule d'ARNmM

US, U4/UG, etc. ASSEMBLAGE DU
COMPLEXE D'EPISSAGE

exon 5'

ETAPE 1:

FORMATION D'UN
LASSO ET CLIVAGE
DU SITE D'EPISSAGE &'

3 —T"S'

(e 1)

U4/us ETAPE 2
CLIVAGE DU SITE
D'EPISSAGE 3'
ET LIGATURE
o~ DE L'EXON

I'intron excisé sous la forme
d'un lasso sera dégradé
dans le noyau

us
30




