Une introduction au systeme d’information
génétique des étres vivants

Introduction: Rappel sur les étres vivants et leur diversité

Etre vivant: Systéme organisé de matiére et d'énergie gouverné par une information génétique
(ou genome) permettant le développement de caractéristiques propre a la vie:

- Capacité d'auto-organisation en puisant les ressources extérieure. Cette capacité est
basée sur un ensemble de réaction chimique (appelé métabolisme) catalysée par des
protéines (appelées enzymes)

- Capacité de reproduction assurant la transmission du matériel génétique. Cette
transmission peut se faire a l'identique ou impliquer des processus assurant I'évolution
du matériel génétique.

- Capacité (variable celons les étres vivants) d'adaptation a I'environnement dans une
gamme restreinte par les capacités du matériel génétique.

Le génome est le matériel génétique transmis de génération en génération et porté par la
molécule d'ADN. C'est donc le matériel héréditaire des organismes vivants: I'ADN posséde donc
des propriétés qui assurent sa transmission au cours des générations cellulaires. Sa structure lui
permet aussi de contenir des informations (appelés génes) permettant le fonctionnement de
I'organisme vivant: transmission et expression du patrimoine génétique, mise en place de
I'organisation cellulaire, adaptation au milieu.

Matiére et
énergie
utilisable

nsemble organisé de matiére et d'énergie
gouverné par une information génétique

Métabolisme: \
transformation moléculaine

ot énergbtigue Capacité J
d'adaptation

Stimulus

Expression du génome

Transmission du

génome du génome Réaction
Matiére et

énergie non
utilisable

1. Les bases de I'information chez les étres vivants : de ’ADN aux protéines

1.1. L'ADN support de l'information génétique
1.1.1. Expérience de mise en évidence du réle de I'ADN
1.1.2. Structure de I'ADN
1.1.3. La copie de la molécule d'ADN, base de la transmission génétique
1.2. L'ADN, une molécule sémantique : un code pour la synthése des protéines
1.2.1. Les protéines, acteurs majeurs de I'activité cellulaire
1.2.2. Larelation « un géne-une protéine »
1.2.3. La nature du code
1.3. De ’ADN aux protéines : le dogme de la biologie moléculaire
1.3.1. Le dogme de la biologie moléculaire: la transcription
1.3.2. Le dogme de la biologie moléculaire: la traduction
1.4. Information génétique et controle des activités cellulaires
1.4.1. Mécanismes de contréle de I'expression génétique
1.4.2. Mécanismes de contréle post-traductionnel de I’activité des protéines

Quelles informations rechercher dans les génomes ?
2.1. Préalable : Les différentes séquences présentes dans I'ADN des étres vivants
2.1.1. Les séquences codantes
2.1.2. Les séquences non codantes: ARNt, ARNr
2.1.3. Les séquences régulatrices (replication, transcription, traduction)
2.1.4. Les autres types de séquences (ADN non codant, intron, ADN répété,
transposon...)
2.2. Analyse de la taille des génomes et de leur contenu en génes codants
2.2.1. Diversité des tailles et des contenus en genes des génomes procaryotes
2.2.2. Le paradoxe de la taille des génomes eucaryotes : 'importance des régions non
codantes
2.3. Analyse du pourcentage en G/C des génomes
2.3.1. Répartition des pourcentages en G/C dans les génomes
2.3.2. Etude du pourcentage en G/C pour comprendre I'évolution des bactéries
2.4. Comparaison de séquence : I'alignement et ses enseignements
2.4.1. Qu’est-ce qu’un alignement de séquences ?
2.4.2. Alignement de séquence et étude du polymorphisme génétique dans une espéce
2.4.3. Alignement des séquences et étude de I'évolution des étres vivants (phylogenie)
2.4.4. Alignement des séquences et annotation des génomes



Qu’est-ce gu’un génome?
Une introduction au systeme d’information
génétique des étres vivants

Quelles informations contient un génome ?
- Structure de l'information génétique
- Analyse de génome: bases de la recherche d’informations dans les génomes



Qu’est-ce gu’un génome?
Une introduction au systeme d’information
génétique des étres vivants

Quelles informations contient un génome ?
Structure de I'information génétique



La découverte de ’ADN comme support de I’'information génétique

Expérience de transformation de Griffith (1928)
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La molécule d’ADN (structure élucidée en 1953 par Watson et Crick)
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La réplication semi-conservative de la molécule d’ADN
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Structure primaire

Séquence d'acides aminés
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Les protéines
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Le code génétique

Second Letter
U c A G
Codon 1 Uuu | Phe |ucu UAU | Tyr |ucu |cys |u
U |uuc UCC | Ser |UAC UGC c
UUA UCA UAA Stop |UGA Stop|A
Godent vue | Y |uce UAG Stop (UGG Trp |G
sn cuu ccu cAU | His |cou U
c|cuc | Leu|ccc | Pro |cAC CGC | Arg |C
1st CUA CCA CAA | GIn |CGA A |ag
Codon 4 CuUG cCG CAG CGG G
letter AUU ACU AAU | Asn |AGU | Ser |U |letter
Codon: A|Aauc | e |Aacc | mr |AAC AGC c
AUA ACA AAA | | e |AGA | g |A
Codon 6 AUG et |ACG AAG AGG G
GUU GCu GAU | Asp |GGU U
Sodan G|GUC | va |GCC | ala |GAC GGC |galy [C
GUA GCA GAA | ), |GGA A
GUG GCG GAG GGG G

Ribonucleic acid



La transcription
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La traduction

ribosome

ARN de .
transfert

chaine
polypetidique

anticodon

ARN messager

ek




Un exemple de séquences régulatrices de la transcription chez les bactéries
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Divers mécanismes de controle de I'activité des protéines

PROTEIN LIGAND PROTEIN ADDITION OF
SYNTHESIS BINDING PHOSPHORYLATION SECOND SUBUNIT
INACTIVE ' ‘ .
& &
Y DNA-binding
o subunit
activation
ACTIVE . subunit
I I I SIL
{A) (B) (C) (D}
UNMASKING STIMULATION OF RELEASE FROM
NUCLEAR ENTRY MEMBRANE
INACTIVE . inhibitor inhibitory = =
protem

1
nucleus ='=

7\ ’m‘ i
(E) {F) (G)

ACTIVE



Qu’est-ce gu’un génome?
Une introduction au systeme d’information
génétique des étres vivants

Quelles informations contient un génome ?
Analyse de génome: bases de la recherche d’informations dans les génomes



Identification des séquences codante dans un génome
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Structure des génes codant les protéines chez les procaryotes et les eucaryotes
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Comparaison de la taille des génomes de diverses espéces séquencés
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Distribution du pourcentage en (A+T) dans les génomes séquencés
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pletely sequenced genomes (histogram) and ranges for eukaryotes (colored lines). The
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Détection d’un ilot de pathogénicité par étude du contenu en G+C d’un génome bactérien
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Alignement de séquences interespeces et phylogénie

A/Alighements du géne de ’ARNr 16S chez différentes espéces de papillon
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Arbre phylogénétique du vivant basé sur I'alignement de ’ARNr 16S
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o, Figure 1.3 The phylogenetic clustering of cellular life, based on se-
QM y
‘00‘(' quences of the 16S subunit of the rRNA. The branch lengths are pro-

portional to the number of substitutions per site. Although the exact
relationships of some species within groups have not withstood further
scrutiny, the distinct nature of the three major domains is well accept-
ed. The presence of mitochondrial and chloroplast sequences in the
eubacterial lineage provides compelling evidence for the eubacterial
ancestry of these organelles. The tree is unrooted, as the position of
the most recent common ancestor of the three major groups is not
identified. (Modified from Pace et al. 1986.)
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