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Un ARN messager
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Un ARN messager d’Eucaryote.
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La coiffe (""GpppNN) empéche les RNAses
d’attaquer I'extrémité 5.

PABP

PolyA Binding Protein

La présence de PABP empéche les
RNAses d’attaquer I'extrémité 3’



Ribonucléases
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= endonucléase = exonucléase

La modification des
extrémités 5’ et 3’ e -
protege les messagers.
5’ 3
5’ -3" exonucléase 3’ -5’ exonucléase

Ribonucléase = enzyme qui coupe I’ARN



Les differents cadres de lectures possibles :

Frame 1
5'—|GCU”UGU”UUA”CGA”AUUIA— mRNA
— Ala [ Cys [ Leu[—Arg[ lle —— Polypeptide 1
Frame 2

5' —G,CUU, GUU UAC, GAA  UUA— mRNA

Polypeptide 2

— Leu— Val [ Tyr { Glu[—{Leu

Figure 4-18
Molecular Cell Biology, Sixth Edition
© 2008 W.H. Freeman and Company



Les differents cadres de lectures possibles :

5--UUCUCGGACCUGGAGAUUCACAGU---3

-—--U/luUCU/CGGIACCIUGGIAGAUUCACAIGU -

---U UJ[c U CJ[G G A]l[Cc € UG G Al[G A U[u C AlJ[C A Gl][U---

traduction @

selon les ---Phe --- Ser ---- Asp ---- Leu ---- Glu ---- Ile ---- His ---- Ser---

3 cadres

delecture < | ---Ser --- Arg ---- Thr -—-- Trp - Arg ---- Phe ---- Thr -------

--- Leu --- Gly ----Pro ----Gly ----Asp ---- Ser ---- GIn--------

Comment le ribosome détermine le bon cadre de lecture ?



Transcription

Prom\oter —— Coding s/.equence
_—
57 >3’
3'< 5!
-30 -20 -10 +10 +20 +30
+1
Upstream Downstream

Nontemplate strand 5’ CTGCCATTGTCAGACATGTATACCCCGTACGTCTTCCCGAGCGAAAACGATCTGCGCTGC 3’
DNA

Template strand 3’ GACGGTAACAGTCTGTACATATGGGGCATGCAGAAGGGCTCGCTTTTGCTAGACGCGACG 5’

5’ h 3’ Primary RNA

transcript

1. Scanner depuis I'extrémité 5’ pour idientifier le premier AUG



Transcription

Prom\oter —— Coding s/.equence
_—
57 >3’
3'< 5!
-30 -20 -10 +10 +20 +30
+1
Upstream Downstream

Nontemplate strand 5’ CTGCCATTGTCAGACATGTATACCCCGTACGTCTTCCCGAGCGAAAACGATCTGCGCTGC 3’
DNA

Template strand 3’ GACGGTAACAGTCTGTACATATGGGGCATGCAGAAGGGCTCGCTTTTGCTAGACGCGACG 5’

5’ h 3’ Primary RNA

transcript
2. Grouper les base en codons (3 par 3)

3. Identifier le premier codon STOP



When a tRNA arrives
in the A site

Two possible decisions :  accommodation 1 _—
acceptation rejection

correct base S incorrect base

pairing pairing



