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Chapitre IV

Traduction chez les eucaryotes



La traduction est parmi les événements les plus conserves chez tous les
organismes, et les plus colteuses en énergie. Elle correspond au fait
que I’ARNmM est traduit en proteine: passage de sequences de
nucléotides a des sequences d’acides aminés par respect du code
géenetigue. La traduction s’effectue dans le cytoplasme de la cellule (au
niveau des ribosomes).

Les acteurs de la traduction sont ’ARN messager, les ARN de
transfert, les ribosomes, les acides amines, les amino-acyl ARNt

synthetases.

1. I’ARNm
[ ARNmM issu de la transcription dans le noyau migrera vers le
cytoplasme ou il sera utiliser pour la traduction. La traduction
commence a l'extrémité 5' de ’ARNmM et procede par le codon
d'initiation (AUG: methionine) puis continue codon par codon
jusqu‘au codon stop (UAA, UAG, UGA) a l'extrémite 3-.



2. I’ARNt

Lors du mécanisme de traduction 1l y a un appariement
antiparallele entre ’ARNmM et I’ARNTt : reconnaissance codon-
anticodon au niveau de la boucle de I’anticodon.

Au niveau de I'extrémitée 37, il existe 3 nucléotides
caracteristigues CCA-3 OH. C est par cette extremité que sera
fixé lI'acide aminé qui sera véhiculé par | ARNt. Les acides
aminés ne vont ainsi pas arriver libre sur le ribosome mais
associes a leurs ARNt respectifs.

On trouve 40 a 60 ARNt differents par cellule, il existe donc
plusieurs ARNTt differents pour un acide aminé. La formation
du complexe amino-acyl-ARNt (aa-ARNt) necessite une
amino-acyl-ARNt-synthétase spécifigue de | acide aminé.
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3. Les ribosomes
La traduction ne s’effectue pas directement en solution, dans le
cytoplasme mais au sein des ribosomes.
Les ribosomes sont constitués d’ARN ribosomiques (ARNTF) et de
protéines et sont structurés sous forme de deux sous-unites (60S et 40S).
Un ribosome est compose de 3 sites de liaison :
- Un site A (pour aminoacyl-ARNLt) qui est le site d’ entrée de I’ ARNt
chargé¢ a I’AA
- Un site P (pour peptidyl-ARNTt) qui est le site ou se fait le transfert de
I’ AA sur la chaine polypeptidique naissante.
-Un site E (empty ou exit) qui est occupé provisoirement par 1’extrémité
desacetylée de I’ARNt qui a déja sortie  peptigyl-  aminoacy

ARNt ARNt

transfére son AA, avant d’étre éjecte. f $ #

site de liaison
arARNmMm



4. Les acides aminés

Il en existe 20
code génétique
ler 2éme nucléotide 3éme
nucléotide U C A G nucléotide

Phe sSer Tyr Cys U

U Phe Ser Tyr Cys c
Leu Ser Stop Stop A
Leu Ser Stop Trp G
Leu Pro His Arg U

C Leu Pro His Arg C
Leu Pro GIn Arg A
Leu Pro GiIn Arg G
lle Thr Asnh Ser U

A lle Thr Asn Ser C
lle Thr Lys Arg A
Met Thr Lys Arg G
Val Ala Asp Gly U

G val Ala Asp Gly C
Val Ala Glu Gly A
Val Ala Glu Gly G

Un codon est un ensemble de trois nucléotides de la séquence d’un acide nucléique
portant I’information génétique permettant 1’incorportation d’un acide aminé dans la
sequence primaire d’une protéine.



Caractéristigues du code génetique

« Le code génétique est le méme pour tous les étres vivants de la
biosphere (universel). Il existe quelques variations (codons propres a
la biosynthese des protéines dans les mitochondries: codon
d’initiation est le GUG, par contre le codon stop UGA n’est pas
présent au niveau de la mitochondrie).

 Le code génétigue comporte 61 codons pour signifier les 20 acides
amineés qui participent a la synthese des protéines : chaque acide
aminé peut étre codé par plusieurs codons (de un a six) qui different
en general par leur troisieme nucléotide. On dit que le code est
dégéneré.

A ces 61 codons se rajoute 3 codons qui ne codent pour aucun acide
aminés et ils marquent la fin de la traduction. On les appelle les
codons stop (UAA, UAG, UGA).

Cependant le code génétigue comporte au totale 64 codons.



5. Aminoacyl ARNt synthétases

Les acides amines libres du cytoplasme sont les substrats de la synthese
des protéines. Pour y participer ils doivent étre actives.

« L’activation des acides aminés est catalysée par des enzymes
spécifigues : les aminoacyl ARNt synthétases. Il en existe au moins une
pour chacun des 20 acides amines.

*Les aminoacyl ARNt-synthétases sont les enzymes qui chargent les
acides aminés libres du cytoplasme sur les ARNt correspondants.

« Ces enzymes ont une double specificite : elles reconnaissent
spécifiquement un acide aminé et elles reconnaissent specifiqguement
I’ARNt non charge correspondant.

L’aminoacyl-ARNt synthétase hydrolyse un ATP en AMP (liaison riche
en énergie) puis active 1’acide amine en liant sa fonction acide avec la
fonction acide du phosphate o de I’AMP.

[’acide amineé ainsi active est transferé ensuite avec sa liaison riche en
energie sur une des fonctions alcool secondaires du ribose de ’AMP 3’-
terminal de ’ARNTt. Ce dernier charge se lie ensuite au ribosome pour la
synthese de la protéine.
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La liaison formee entre I’ ARNLt et I’acide aminé est une liaison covalente
de type carboxy-ester. Les Amino-acyl-ARNt-synthétase sont au hombre
de 20 dans la cellule, autant qu’il y a d’acides aminés qui rentrent en

compte dans la traduction.
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Initiation de la traduction
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Elongation de la traduction

[’¢longation correspond a une syntheése protéique par ajout d’acides
aminés a 1’extrémité C-Terminale de la chaine peptidique naissante,
réaction catalysée par I’activité peptidyl-transférase de la grande sous
unite des ribosomes. Il y a formation d une liaison peptidigue entre le
peptidyl-ARNLt au site P avec aminoacyl-ARNt au site A. cette réaction
entraine | élimination d une molécule d eau. L " ARNt est alors expulsé
vers le cytoplasme ou il sera recyclé, en méme temps que la formation
de la liaison peptidique (reconnaissance du codon, formation d’'une

liaison peptidique, translocation).
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Terminaison oe g traduction

=Lorsque le site A se trouve en regard d’un codon non-sens annoncant la
fin de la traduction, le complexe va se dissocier du messager en

présence d’un dernier cofacteur eRF.
* Les deux sous-unites du ribosome se dissocient, la proteine synthetisee

est libérée, ainsi que le dernier ARN.
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