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“mon - LES GENES EUCARYOTES

Particularités des génes eucaryotes

Le génome eucaryote est plus complexe que le (b) Eukaryotes

génome procaryote : Yeast chromosomes
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e Chaque gene est transcrit a partir de son IV
propre promoteur, pour produire un seul ;
ARNm (dit monocistronique) afin de TRP2
produire une seule protéine. v ]= 580

e Les génes codant des protéines intervenant TRPS
dans une méme voie métabolique sont en Vii ||
général situés sur des chromosomes *
différents.
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e Certains génes existent parfois en plusieurs Transcription and
copies (Histones, ARNr, ARNt...). lRNA processing

trp = ol =

e Les génes eucaryotes sont morcelés : mRNAs 4 K A
certaines parties du gene (ADN) ne sont pas 'y
retrouvées dans UARNm mature. Ces lTranslation
segments uniquement présents dans U’ADN .
ont été appelés introns; les parties Proteins =
présentes a la foi8 dans U'ADN et dans
[’ARNm (les parties codant pour la protéine)
ont été appelées exons.
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“mon  LES ARN POLYMERASES EUCARYOTES

Il existe trois types de promoteurs eucaryotes, pour les trois types d'’ARN polymérase les reconnaissant :
Pol-1, Pol-Il et Pol-IIl.

e Les promoteurs Pol-l se trouvent face aux ARNr 5,8 18S et 285. ARN polymérase I

e Les promoteurs Pol-ll se trouvent face aux ARNm et quelques snARN. ARN polymérase II

e Les promoteurs Pol-lll se trouvent face aux ARNt,ARNr 55 et TARN 7Sl ARN polymérase III

ARN OI " (a) Bacterial RNA polymerase {b) Yeast RNA polymerase Il

2 grandes sous-unités
équivalentes a B’ et B
2 sous-unités équivalentes a o
1 sous-unité équivalente a ®

4 autres sous-unités communes

gueue C-terminale (T
DNA “

5 sous-unités ARN pol I

DNA L L%

Illlllii'.ﬁ\]_gj llllli:x‘\_f‘:-lt.ﬁgfi_ 3 sous-unités ARN pO' i i 3
C v )M O e ) 7 sous-unités ARN pol IIT
= "3 = ﬁ___/.r ~ 3’b

Lodish, H., et l. (2004) Molecular Cell Biology.

N. DUBOIS CTD de I'ARN polymérase II : 26 a 52 copies YSPTSPS — Phosphorylation



“mon - LESPROMOTEURS EUCARYOTES

Contrairement a I'enzyme bactérienne
les ARN polymérases eucaryotes ne sont pas capables de reconnditre un promoteur

Le promoteur est reconnu par des facteurs généraux de transcription (GTF)
qui a leur tour recrutent I'ARN polymérase
et favorisent 'initiation de la transcription

Coeur du promoteur
Autour du site de démarrage de la transcription

Séquence la plus courte permettant
la fixation des facteurs généraux de transcription
le recrutement de I'ARN polymérase
et l'initiation de la transcription

Eléments de controle agissant a proximité du cceur du promoteur

Localisés dans les 100 a 200 pb en amont du cceur du promoteur
Séquences reconnues par d'autres facteurs de transcription
ubiquitaires ou spécifiques du type cellulaire

N. DUBOIS Augmentent l'efficacité de la transcription



“mon - LESPROMOTEURS EUCARYOTES

de 'ADN

Promoteurs spécifiques de I’ARN polymérase |l
Ces promoteurs contiennent une boite TATA et au moins une autre séquence importante en

amont.
x  Des séquences regulatrices en amont : Upstream element
x  Des seéquences régulatrices en aval : Downstream element
x  Une seéquence promotrice au niveau du site d’initiation de la transcription : | ou INR
-25 +1
I —
e N s sy o
Upstraam TATA, I Deownstraam
alemant eamant
Eukaryotic Pol Il promoter o551
-3710-32 -3110-26 +1| : +28 to +34
‘5 BRE JuTATA= DNA JINR ~DPE -3
TFIIB  TATA Initiator Downstream
recognition box promoter
element element

TATAAA
N. DUBOIS




La transcription
de I’ADN
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LES PROMOTEURS EUCARYOTES

La TATA Box :

La majorité des promoteurs de genes protéiques eucaryotes contiennent une boite TATA
(similaire a la sequence -10 procaryote).

X

La boite TATA est trouvée a 25-30 paires de bases en amont du site de départ de
transcription (TSS). Une position relativement constante dans les promoteurs eucaryotes.
C'est le seul signal dans le promoteur se trouvant a une distance définie du TSS.

La séquence d'environ 8 paires de Chicken e
bases contient pratiquement que ovalbumin GAGGC;’I‘;&TJ}T&TTCCCCAGGGCTCAGCCAGTGTCTGTECA

et 1 Adenovirus
def' adenines ?t thymmes’, et tend late GGGGC:fﬁ-m&ﬁ.ﬁﬁGGGGGTGGGGGCGCGTTCGTCCTCECTc
a eétre encadree par des sequences
Rabbit

nChe‘_Sf en guanine et cytosing, Ces yyun  TTGCCEATAAAAGGCAGAGCAGGGCAGCTGCTGCTARCACT
dernieres pouvant participer a la

A Mouse B |
fonction du promoteur. globin major GAGCA;I*AT__A_'-&;;(;'1'GAGC'1'AGGA'1'CAc'1"1'[;4:'1'CC'1'C§CA":"1"1‘
e N
La boite TATA est trés semblable a ToAoToshas'sPAg A9
37 a7

la sequence TATA des procaryotes,
la position mise a part (-10 chez les procaryotes).

TATA consensus : GTATAAAAGGCGGGG (mais beaucoup de variations). Le consensus de la
TATA box est faible et cet élément est méme absent dans de nombreux promoteurs.



“mon - LESPROMOTEURS EUCARYOTES

L’initiateur :
x Linitiateur (INR), se trouve pres du site de debut de transcription, entre les positions -3 et
+D.

x Il y a peu ou pas de similarité entre les initiateurs de différents promoteurs, toutefois, la
premiere base du mRNA transcrit tend a étre un A, souvent flanque de pyrimidines.

x La RNA Pol Il peut parfois initier la transcription avec UINR seul, dans des promoteurs
simples sans boite TATA.

Autres séquences promotrices possibles :
Sequences courtes de 6-20 nt affectant géneralement lefficacité de linitiation de la
transcription.
x  CCAAT box
m  Souvent située dans la région entre -120 et -80.
m Cette boite peut étre situee avant ou apres une boite GC ou méme entre deux boites
GC
x GCbox:
e Située le plus souvent dans la région entre -110 et -40.
e Elle peut se présenter sous forme d’hexanucléotides: 5’-GGGCGG-3’.
e Le motif riche en bases G et C peut étre répété plusieurs fois.
e Present dans le promoteur des genes constiutifs.
x CRE

x AP2 box...
N. DUBOIS



La transcription
de I’ADN

de I’ARN pol 11 :

TFIID (800 kDa)
= TBP TATA-binding protein (38 kDa)
+ TAF; TBP-associated factors (30-250 kDa)

TFIIA requis /n vivo
Interaction TBP

TFIIB monomérique
Permet la fixation de I'ARN polymérase

TFIIF tétramérique
Complexe pré-existant avec I'ARN polymérase I1
Sous-unité RAP74 : ATPase ADN-dépendante (ADN hélicase)
Sous-unité RAP38 : homologie avec

TFIIH nonamérique
Sous-unité XPB = ATPase ADN-dépendante (ADN hélicase)

— Complexe de pré-initiation ouvert
N. DUBOIS

Les facteurs TFIl sont les facteurs généraux de la transcription permettant |'utilisation des promoteurs

LES FACTEURS GENERAUX DE LA TRANSCRIPTION

Les facteurs généraux de la
transcription forment un complexe
qui se lie au coeur du promoteur.

A pas confondre avec ce qu’on
appelle les facteurs de trancription
qui se lient aux éléments de
controle en amont du promoteur
pour moduler [lefficacité de Ila
transcription (facteurs activateurs
ou inhibiteurs) !




“mmon — INITIATION DE LA TRANSC RIPTION

start of transcription

Fixation de I’ARN pol Il sur le promoteur :

o De nombreux facteurs de transcription (TF IlI) doivent se
fixer sur le promoteur afin de permettre la fixation de
UARN polymérase. En effet, ’ARNpol Il n’a qu’une faible
affinité pour I’ADN.

o L’ordre d’assemblage de ces facteurs de transcription est
essentiel. Le premier facteur qui se fixe est le facteur -
TFIID. Il est en autre composé d’une protéine appelée TBP ©
(TATA box Binding Protein) qui se fixe spécifiquement a la TFIE
séquence consensus du promoteur. Sa structure en « fer a
cheval » lui permet une bonne fixation sur [’ADN.

TFIF — _other factor

RNA polymerase ||

o L’association de toutes ces protéines sur le site
d’initiation forme le complexe d’initiation de la
transcription.

La specificité du promoteur reconnu (c'est a dire le contréle de
l'expression gene spécifique) est assurée par dautres facteur
TFII, tels :

m Spt qui se fixe sur la GC box

B NF1ouCTF  quise fixent sur le CAATbox

TRANSCRIPTION BEGINS

N. DUBOIS




“mon  INITIATION DE LA TRANSCRIPTION

TATAAA
ATATTT

Complexe de Complexe
s el d'initiation de la
pre-initiation transcription

Pol Il avec son
domaine CTD
phosphorylé peut faire
I’élongation

‘certains
facteurs généraux

N

N. DUBOIS



“aaon  ELONGATION DE LA TRANSCRIPTION

La zone dénaturée et qui se déplace s’appelle « bulle de transcription ».

F_
ARN polymérase

Denaturation locale :
Accessibilite du brin matrice

f ', |
V.
. N
(L fouuatron Duphuie d€s :
Jes {aitens '.,,I_.-_.i..noeuqaur » f.-_';:'iw = .'”tfponilehp
5 * ‘ x
3’ .
5
B-B-@-acu
Premisr nt sous forms
triphosphats b Lélongation se fait dans le sens 5’- 3’ par formation de liaisons phospho-
diester.
12 pb La lecture du brin « - » par 'ARN polymérase s'accompagne de :

ybride ADN/ARN » l'ouverture de la double hélice d ’ADN

» et est suivi par le ré-appariement des 2 brins d’ADN.

N. DUBOIS



“emon  ELONGATION DE LA TRANSCRIPTION

Intervention de facteurs d'elongation

e Protéines diminuant la probabilité de dissociation ADN/ARN,
e Protéines associées en complexes de remodelage de la chromatine (problemes des nucléosomes),
e Probleme des superenroulements créees par le déplacement de ['ARNpol sur UADN :
o en amont, louverture de la double hélice et lavanceée de 'ARNpol crée des superenroulement
positifs,

o en aval, on obserbe la formation de superenroulements positifs

Il existe des topoisomérases capables de résoudre ses superenroulements grace a une coupure
simple brin de ['ADN.

N. DUBOIS



“mon - TERMINAISON DE LA TRANSCRIPTION

Chez les eucaryotes, la phase de terminaison de Ia __ARNpolymérase
transcription differe selon le type dARN polymérase AT

impliquée. ADN ———

A

ARN pol | : intervention d’un facteur protéique qui bloquerait Pré-ARNm

la transcription

Cap 5

ARN pol Il : la terminaison est couplée a la maturation des
ARN messagers (voir plus loin)
ARN pol Il : implication de séquences riches en U dans I’ARN
. . . . ’ l'll'llll!ll!ll— Signal du teiminalson
qui provoquent la dissociation de I'ARN pol Z"’J/ S
»
{_/ l mmnm'iw[anqu
Pour I'ARN pol IlI, la transcription s’arréte de facon o muw“\—-
. . , . . A
stochastique 500 a 2000 nucléotides en aval (aprés) une ca s 10-15 dbonciotides
séquence correspondant a un signal de maturation (signal e —
de polyadénylation). g
s’ AAUAA n__...A.AARA!‘....A.AAA
. V4 . 4 4 . W
(Le mot stochastique est synonyme d'aléatoire, en référence o 200-250

) 7 e o, . V' . .
au hasard et s‘'oppose par définition au déterminisme) La terminaison de la transcription par ARN pol Il est
couplée a la maturation de 'ARNm

N. DUBOIS




“mon  TRANSCRIPTION EUCARYOTE ET CHROMATINE

Au cours de la transcription chez les eucaryotes, la machinerie de transcription doit faire avec les
octameres d’histones associés a 'ADN. Des protéines s'occupent de dissocier ’ADN des histones de
maniere a ne pas interrompre le processus transcriptionnel.

In vivo, la formation du complexe pré-initiateur [1 Histone ociamer | RNA polymerase 4 ¥ | The ONA ahead
scessi X | e e (-
nécessite de nombreux facteurs protéiques et . RNA polymerase | promoter (red: the N | oo
’ ’ H H DNA that 1s \! uncoil from the
s'accompagne d’'une modification de la structure de _ ol B acamer e
. Oftaer nucleosome is }) : i e
wn in bl ) i
la chromatine. shown n bl and e
purple, ; zg:::::he
i ;
As the - . |
f;g::;’ﬂ the 5 . ) The nucleosome
nuclecsome, it core is refomexd
induces behind the
dissociation of polymerase,
proximal DNA | blocking the
from the core. | promoter, and the
exposing part of polymerase |
the octames completes |
. | surface, ﬂwzhesns of the
& - 1 ranscript,
&' The PE[)"NTA behind |
the merase |
el becsohe | Des chaperons des histones facilitent
sutace, foming & le passage de I'ARN polymérase
M Dissociation/réassociation H2A-H2B
\ ::‘,li‘,:;ﬁ,g Nucléosome — pause de I'ARN polymérase
g Intervention de TFIIS

N. DUBOIS




e CARTOGRAPHIE DES INTERACTIONS ARN pol Il / ADN

Poly(A) Dans une cellule donnée, on trouve un certain nombre de
_q T — molécules d’ARN polymérase Il, dont la répartition le long de
Inactive I’ADN n’est pas uniforme.

RNAP Il density

On ne trouve pas de polymérase associée aux séquences d’ADN
correpondant a des genes inactif dans cette cellule.

Active

En revanche, lorsqu’on regarde ce qui se passe au niveau des
geénes activement transcrits dans cette cellule, on retrouve des
ARN pol Il réparties tout le long de la séquence de ces genes.

RNAP |l density

Potentially Active

Enfin, si on regarde a un instant t des genes qui ne sont pas
transcrits mais dont la transcription est susceptible de s’activer
en réponse a des signaux spécifiques, on trouve des molécules
d’ARN pol Il associées a une région restreinte en aval du
promoteur de ces genes, qui sont « en attente ».

RNAP Il density

Price. D. H. (2008) Mol Celf 30, 7-10.

N. DUBOIS




“mon - MATURATION DES ARNm

LARN polymeérase Il des eucaryotes produit en fait un ARN immature appelé ARN pré-messager. Plusieurs
modifications interviennent pour permettre l'obtention d’'un ARN messager mature qui permettra la
production d’une protéine.

Dans le noyau

AN | Exon 1| Intron1 [Exon2 |

,‘ Queue poly A
Cap
Pré-ARNm | @ —_— -

3 modifications principales ont lieu
dans le noyau :

__ . 5'UTR _ _ codants . 3'UTR - I'ajout d’'une coiffe en 5’
ARNmM 5-‘ ‘& ] d -A3'
Cap AUG stop queue - Il'ajout d’'une queue polyA en 3’

poly A

5' UTR : région 5’ non traduite
3’ UTR : région 3’ non traduite

I’épissage des introns

N. DUBOIS




La transcription
de I’ADN

1. Phosphatase

0 CH,
HN A 7-Methyl-

[5 © LB B Triphosphate
linkags

o
Sometimes
o OCH; methylated

“0-1r’0
i

O

3
(£

N. DUBOIS

2. Guanyl transférase
3. Methyl transférase

BuanoEing

affp arp
sy ly st s
K i
aduldet
TOmpihyltronsfvrng
adoHcy

MATURATION DES ARNm

Ajout de la coiffe = méthyl-7-guanosine triphosphate par le CSC (Cap Synthesis Complex)
modifiant l'extrémité 'triphosphate en Ydiphosphate,
ajout d'un GMP en sens inverse (liaison 5'-5)

methylant l'azote 7 de la ouanine a partir de 5-adénosylmethionine

5' End of RNA
with triphosphate group

Pifnp

e |
Cap-
R S e synthos ging
. p st plex
1

ppNp

Grppip

adulded CR
o I..ll. me-T- |
g thaltrematormag

midoHey

MICpppN ) e—

EIGpppmND
5 End of BENA with cap
ihi

Roéles de la coiffe :

Protege 'ARNm de la dégradation
Favorise I'export de cet ARNm vers le cytosol

Dans le cytosol, favorise la traduction de ’ARNm



“mon - MATURATION DES ARNm

La queue poly A est ajoutée en deux temps (clivage/polyadénylation) :
1) Le pré-ARNm est clivé (coupé) au niveau du site de clivage.
2) La polyA polymérase est recrutée et synthétise une queue polyA (environ 200 nt)

Queue polyA synthétisée par la PAP

| poly-A signal

. sequence In ANA ey

w -AAUAAA- CSPFT3 . ';ﬂ?@‘o\‘\ /,J &
3 p— R

CSPF160 - L
-';;M?‘;w*‘“

RNA cloavage ‘\_0 - 4 fﬁp"\

t";&ﬁﬁ&
~—CPSF ;

g

[

L3
gy,
por,r-npolm«un’ - e UGUA=UGUA
(PAP) _\\
AAUUAAA
& d PAP
oan @ CF : facteur de clivage
CSPF : facteur de clivage et de spécificité de la
 — o U e polyadénylation
PAP : poly A polymérase
additional poly-A- -~ 58 " . X
ndng proten @) | PABP : protéine de liaison a la queue poly A
K.’ CstF : facteur de stimulation pour le clivage "
: 93 2 ad CS : site de clivage
5 S DSE : élément de séquence en aval Pré-ARNm synthétisé par I’ARN pol Il
N. DUBOIS A y P D




“mon - MATURATION DES ARNm

Exon1 Intron1 Exon2 Intron2 Exon3

]
Pré-ARNm 5@ : ¥
Site de branchement Epissage des introns par le spliceosome :

Py NPy Pu A Py
Site donneur * Site accepteur

5@ r. AG a3t
Coupure en 5’ et

formation du lasso
( i! Site de branchement a l'intérieur de 'intron
5
5'_3' : 3

Site accepteur d’épissage en aval

Site donneur d’épissage en amont

L ’épissage est réalisé par le spliceosome constitué de protéines
Q— associées a des snRNA : les snRNP (U1, U2, U4, U5, U6).
5' @p=————=3 : 3' 5 e—
T ' 1 snRNP =1 snRNA + 10-20 polypeptides
débranchement du lasso

5@ 3 5 G—fe— 3

N. DUBOIS



“mon - MATURATION DES ARNm

site de branchement

exon l exon

GU A= AG

bornes de | ‘intron

= Reconnaissance des bornes donneur et accepteur

snRNP U1 A
- {
5 G AG

N. DUBOIS



“mon - MATURATION DES ARNm

= Fixation des snRNP U1l et U2 sur les bornes

snRNP U1 snRNP U2

= lere réaction de trans-estérification

N. DUBOIS



“mon - MATURATION DES ARNm

» Recrutement du spliceosome
snRNP U4/6, U5, ....

L spliceosome— |

= 2éme trans-estérification (—)
A

lariat \

I

N. DUBOIS



“mon - UN GENE, PLUSIEURS PROTEINES

Pour un certain nombre de genes, il existe des mécanismes qui permettent de produire des ARN
messagers matures différents a partir d'un méme gene de départ. Un certain nombre de ces
mécanismes sont transcriptionnels ou post-transcriptionnels.

+1 pPA
ADN

xon 1| Intron1 [Exon2 [ Intron2 [Exon 3 [N

Pré-ARNm |
queue

cap poly A
Exon1 | Intron1 [Exon2]| Intron2 |[Exon3}/7/}3'

l ARNm - \ Epissage alternatif de E2

Promoteur

Ex. U'épissage alternatif

AUG stop
0 NH, ©8CO0Cco0oH
Protéi]e-A Protéeine B :

méme cadre de lecture
que celui de |a protéine A

ou
NH, ©@0C00 cooH

Protéine C :
cadre de lecture différent

Dans ce cas d'épissage alternatif, les protéines ont
‘une partie | inale commune et une partie

N. DUBOIS



La transcription
de I’ADN

mécanismes sont transcriptionnels ou post-transcriptionnels.

UN GENE, PLUSIEURS PROTEINES

Pour un certain nombre de genes, il existe des mécanismes qui permettent de produire des ARN
messagers matures différents a partir d'un méme gene de départ. Un certain nombre de ces

pA

Exon 2| Intron 2

ADN *1 +1
e ™
AoN | [IEIEEI[Exon ]intron 1
A A
ATG ATG
— f

Pré-ARNm 1 queue
Ex. Lutilisation de Cap poly A
‘@[ Exon 1 [Intron 1] Exon 2| Intron2 [Exon 377/ 3'

promoteurs alternatifs

'
ARNm 1

-1LJ Exon 2 | ExonA-"
AUG

stop

‘ Protéine 1 ‘

N. DUBOIS

p

(B -

A
stop

A’

Prée-ARNm 2 |

queue
oly A

Ca p
5'@|[Exon 2 [ Intron 2 [Exon 3 [//7]] 3'

'
ARNm 2

5'@ Exon 2 [Exon3}/ | 3'
A A

AUG

Protéine 2

stop




“mon - UN GENE, PLUSIEURS PROTEINES

Pour un certain nombre de génes, il existe des mécanismes qui permettent de produire des ARN
messagers matures différents a partir d'un méme gene de départ. Un certain nombre de ces
mécanismes sont transcriptionnels ou post-transcriptionnels.

, _ Exon26 | CAA | | TAA | Exon 29
Geéne de 'Apo B :
| 43 kb, 29 exons ‘

’ d . . ’ /, \ / \
Ex. L'édition d’ARNm poly A poly A
7 7 7 . 5'.770M7’UM7_ 3' 5‘ — ’M 77777 uM —3
(la séquence est « réécrite » (GIn) Stop
apres la transcription) l _ W
poly A
NH2 = COOH @ UAA w3’

ApoB100 (4563 aa) s‘°P
_ J  Traduction |

NH2 s COOH

NH, (o]
12 i 9 ApoB48 (2152 aa) 9
N4C\C N/C\c
| e |l | v ||
oéc\N/c oéc\N/c

N. DUBOIS



La transcription
de I’ADN

N. DUBOIS

UN GENE, PLUSIEURS PROTEINES

= T

14 |E5
A

stop ATG stop stop

Conclusion
Selon sa régulation, un géne peut donner plusieurs protéines dans un ou
plusieurs types cellulaires
Un ARNm ne comprend que des exons
Le 1*' exon est toujours précédé d’un promoteur
Le dernier exon est déterminé par le choix du site de poly-adénylation

Les exons peuvent étre codants ou non codants



“aon . LEXPORT DES ARNm VERS LE CYTOSOL

Les ARNm matures sont exportés dans le cytosol

début de la transcription fin de transcription
AUG = début de la traduction stop de traduction
| I
MTG . JAAAAAAAAAAA
t t
5" UTR (untransiated region) JUTR

Mécanisme d’export des ARNm vers le
cytosol via les pores nucléaires

T-rrdattvd LGS

N. DUBOIS



“mon  DEGRADATION DES ARNm EUCARYOTES

de 'ADN

Les ARNm permettent la synthése des protéines via le mécanisme de
traduction. Dés que la cellule, a produit suffisamment de protéines pour
assurer son métabolisme, elle va dégrader les ARNm.

Selon les besoins cellulaires, les ARNm ont donc une durée de vie limitée,
variant de quelques minutes a quelques heures.

Il existe deux mécanismes de dégradation :

(A) (B) Site de coupure
Coiffe Séquence de codage !l'JTR 3 endonucléolytique
5' _AAAAA el & AAAAA 3
LENT lﬁaccourcissement du poly-A l Coupure endonucléolytique
Az 3
Decappmg suivi Decappmg suivi
de la dégradation Dég'radann de la dégradation Degradat!on
5 — 3 RAPIDE 3 =5 5 » 3 RAPIDE ¥ i F
A, CO— omms—— T O EEE——

NB: Ces mécanismes permettent également de dégrader les ARNm non sens

N. DUBOIS (ayant un codon stop prématuré)




CONCLUSION
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La transcription
de I’ADN

N. DUBOIS

Lieu

Maturation des ARNm

PROCARYOTES

COMPARAISON PROCARYOTES / EUCARYOTES

EUCARYOTES

Transcription et traduction dans le
cytoplasme : la traduction peut donc
commencer avant la fin de la
transcription

Transcription et maturation des ARNm
dans le noyau
Traduction dans le cytoplasme
-> transcription et traduction non

couplées
Pas de coiffe Coiffe en 5’
Pas de queue poly A Coiffe en 3’

Pas d’épissage (pas d’intron)

Epissage (introns)




o™ COMPARAISON PROCARYQOTES / EUCARYOTES

| EUCARYOTES

(B} PROCARYOTES

L
Unité de transcription

uTranscrit d'ARN primaires 1 TANBCRIFTION
| S— W I -

COIFFAGE DE &'
EPISSAGE DE L'ARN
POLYADENYLATION

Caiffe d’ARN DE 3°

ARNmM

N. DUBOIS



