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Les constituants des acides nucléiques ( ADN et ARN ) 
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Les constituants des acides nucléiques ( ADN et ARN ) 
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Assemblage des constituants des acides nucléiques 
NUCLEOSIDES 

Adénosine 

Guanosine 

Cytidine 

Uridine 

NUCLEOTIDES 

Adénosine 
5’monophosphate (AMP) 

Guanosine 
5’monophosphate (GMP) 

Cytidine 
 5’monophosphate (CMP) 

Uridine 
5’monophosphate (UMP) 



Assemblage des constituants des acides nucléiques 
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Synthèse d’un polynucléotide 
c = b + a

Polynucléotide 
avec N résidus 

Désoxynucléoside  
monophosphate 

+

Polynucléotide 
avec N+1 résidus 

a
+25 kJ/mol

Désoxynucléoside  
triphosphate 

+

Polynucléotide 
avec N résidus 

αβγ

b

c

-31 kJ/mol

-6 kJ/mol

Pyrophosphate 



La double hélice d’ADN 

ADN B 
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La deux principales formes d’ADN double-brin 

ADN B (forme la plus répandue) : 
-  Hélices droites 
-  Condition de forte humidité 
-  10,5 résidus par tour 
-  Diamètre : 2 nm 

ADN A : 
-  Hélices droites 
-  Condition de faible humidité 
-  11 résidus par tour 
-  Diamètre : 2,3 nm 

Les doubles-hélices 
ARN-ADN et ARN-ARN 
sont exclusivement de forme A 

Petit
sillon 

Grand 
sillon 

ADN A

Vues d’une extrémité 

Vues de côté 

ADN B

Petit 
sillon 

Grand 
sillon 



Hélices droites et gauches 

ADN A ADN B ADN Z 
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ADN Z 

Anti Syn 
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On le trouve le plus souvent au niveau de séquences présentant 
une alternance de bases puriques et pyrimidiques : 

CGCATGTATACGCACG 
GCGTACATATGCGTGC Exemple : 
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ADNs A et B : toutes les bases sont dans l’orientation anti 

ADN Z :  - les bases pyrimidiques sont dans l’orientation anti 
 - les bases puriques sont dans l’orientation syn 

Aspect en Zig-Zag 

- Hélices gauches 
- 12 résidus par tour 
- Diamètre : 1,8 nm 



Les molécules d’ADN circulaire : notion de surenroulement 
➣ Cas de l’ADN chromosomique procaryote, de l’ADN mitochondrial, des plasmides 

Photo électronique montrant trois molécules 
d’ADN mitochondrial (16500 pb) 

ADN circulaire 
relaxé 

ADN circulaire 
surenroulé 



Les molécules d’ADN circulaire : notions de topologie 

Molécule d’ADN circulaire = deux anneaux entrelacés 

La façon dont ces deux anneaux sont enlacés est quantifiée par « Lk » : 
Lk (“Linking number”) = nombre d’enlacements  

Tw (“Twisting number”) = nombre de tours d’hélice 

Lk = Tw + Wr = Cste (tant que les deux brins restent intacts = absence de cassure) 

Tw = N/h0  
N = Nombre de paires de base en double hélice 
h0 = Nombre de paires de bases par tour d’hélice (pas de l’hélice) où 

N.B. :   Lk et Wr : grandeurs spécifiques des molécules circulaires  
 Tw : grandeur concernant aussi bien les molécules linéaires que les molécules circulaires 

Wr (“Writhing number”) = nombre de surenroulements (vrillages)  

Tw > 0 Wr > 0 ou Wr < 0 



Les molécules d’ADN circulaire : notions de topologie 
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Si h0’ < h0 => N/h0’ (Tw’) > N/h0 (Tw) => Wr < 0 => surenroulement négatif  

Si h0’ > h0 => N/h0’ (Tw’) < N/h0 (Tw) => Wr > 0 => surenroulement positif 

De façon générale : 
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Les molécules d’ADN circulaire : notions de topologie 
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Les molécules d’ADN circulaire : notions de topologie 

Wr  >> 0 

Lk varie 
(Lk2 ≠ Lk1) 

Topoisomérases 

1 2 

Tw = Cste et Lk = Tw + Wr 

Si Wr2 < 0 => Lk2 < Lk1 => La molécule 2 présente un défaut d’enlassement  

Si Wr2 > 0 => Lk2 > Lk1 => La molécule 2 présente un excès d’enlassement 

=> Lk varie comme Wr 

Wr = 0 



Les molécules d’ADN circulaire : notions de topologie 
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Les molécules d’ADN circulaire : notions de topologie 

Wr  >> 0 

Lk varie 
(Lk2 ≠ Lk1) 

Gyrase (Topoisomérase II) 
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Les molécules d’ADN circulaire : notions de topologie 

-

+

1 : ADN circulaire relaxé 
 
2 : ADN circulaire surenroulé + Topoisomérase I 
 
3 : ADN circulaire relaxé + Gyrase  – 10 secondes 
 
4 : ADN circulaire relaxé + Gyrase – 20 secondes 
 
5 : ADN circulaire relaxé + Gyrase – 40 secondes 
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Les molécules d’ADN circulaire : notions de topologie 

Wr  >> 0 

Lk varie 
(Lk2 ≠ Lk1) 

Topoisomérases 

1 2 

Tw = Cste => Lk varie comme Wr 
 

Wr = 0 

G1 G2 < G1 G2 



Les molécules d’ADN circulaire : notions de topologie 
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Organisation de l’ADN des organismes eucaryotes : la chromatine 

Fibre condensée 
(30 nm de diamètre) 

Membrane nucléaire 

Fibre de 
chromatine 

Protéines 
(histone et  

non histone) 

Nucléosome 
(11 nm de diamètre) 

ADN 
(2 nm de diamètre) 

Fibre de la matrice nucléaire 

Pore nucléaire 

Histone Autres protéines 

Histones 

Digestion ménagée 
à la MNase (endonucléase  

non spécifique) 

« Dinucléosome » 
(400 pb) Mononucléosome 

(200 pb) 

La distance entre 
deux sites de coupure 
est multiple de 200 pb 

Digestion prolongée 
à la MNase 

11,0 nm 

H1 

Partie centrale 
du nucléosome 

(146 pb et 8 histones) 

Protéines  
(non histone) 

+ 

Q = 
Quantité

de 
MNase 

Non 
digérée 

Mononucléosome (200 pb) 

Trinucléosome (600 pb) 
Dinucléosome (400 pb) 

Tétranucléosome (800 pb) 
Pentanucléosome (1000 pb) 

ADN correspondant à : 

Q 



La réplication de l’ADN : les différents modèles 
ADN parental 

+

1 
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1 Modèle conservatif 

2 Modèle semi-conservatif 

3 Modèle dispersif 

Meselson et Stahl (1958) 
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Différents mécanismes de réplication semi-conservative 

2) Réplication unidirectionnelle des deux brins à partir d’une même origine 

- 2 origines 
-  2 extrémités de réplication 
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3) Réplication bidirectionnelle des deux brins à partir d’une même origine 

1) Réplication unidirectionnelle de chaque brin à partir de deux origines différentes 
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-  2 fourches de réplication 
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Différents mécanismes de réplication semi-conservative 

2) Réplication unidirectionnelle des deux brins à partir d’une même origine 
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Réplication bi-directionnelle : la plus répandue 
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Différents mécanismes de réplication semi-conservative 

2) Réplication unidirectionnelle des deux brins à partir d’une même origine 
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3) Réplication bidirectionnelle des deux brins à partir d’une même origine 
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Réplication unidirectionnelle à partir d’une même origine 
ADN circulaire 
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Différents mécanismes de réplication semi-conservative 

2) Réplication unidirectionnelle des deux brins à partir d’une même origine 

- 2 origines 
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3) Réplication bidirectionnelle des deux brins à partir d’une même origine 

1) Réplication unidirectionnelle de chaque brin à partir de deux origines différentes 
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-  2 fourches de réplication 
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Réplication unidirectionnelle à partir d’une origine par brin 
ADN linéaire de certains virus et ADN mitochondrial 

Nouveau brin marron 

Origine pour le 
nouveau bein marron 
(origine de réplication 

 du brin bleu) Nouveau brin marron 

Nouveau brin bleu 

Origine pour le 
nouveau brin bleu 

(origine de réplication 
 du brin marron) 

Cas de l’ADN mitochondrial 



Différents mécanismes de réplication semi-conservative 

2) Réplication unidirectionnelle des deux brins à partir d’une même origine 

- 2 origines 
-  2 extrémités de réplication 
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3) Réplication bidirectionnelle des deux brins à partir d’une même origine 

1) Réplication unidirectionnelle de chaque brin à partir de deux origines différentes 

- 1 origine 
-  2 fourches de réplication 
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Fourche de réplication 
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Réaction catalysée par l’ADN polymérase 

Les ADN (et ARN) polymérases synthétisent de 5’ vers 3’ 

=> Le brin matrice est lu de 3’ vers 5’ 

Brin
matrice

Amorce
(brin en cours
de synthèse)

dGTP

dATP

PPi



La fourche de réplication 

Les deux brins d’un duplex d’ADN étant anti-parallèles, leur réplication simultanée au niveau d’une même fourche 
de réplication implique que l’un deux soit synthétisé de façon discontinue 

Sens de déplacement 
de la fourche 

5’ 

3’ 

5’ 

3’ 5’ 

3’ 

3’ 

5’ 

Brin continu 
(avancé) 

Brin discontinu 
(retardé) 

3’ 
5’ 3’ 

5’ 3’ 

3’ 

5’ 

5’ 



Le modèle d’Okasaki 

5’
3’

5’
3’

5’
3’

Brin retardé 
(synthèse discontinue) 

Brin avancé 
(synthèse continue) 

ADN 
(synthétisé par  

l’ADN polymérase III) 
Amorce d’ARN 

(synthétisée par 
la primase) 

Extension de la 
nouvelle amorce d’ARN 

(ADN polymérase III) 

5’
3’

5’
3’

5’
3’

5’
3’

5’
3’

5’
3’

Synthèse d’une nouvelle 
amorce d’ARN 

(Primase) 

Elimination de l’amorce d’ARN 
du fragment d’Okasaki précédent 

par déplacement de coupure 

(ADN polymérase I) 
5’
3’

5’
3’

5’
3’

5’
3’

5’
3’

5’
3’

Ligature du 
 fragment d’Okasaki 

au reste du brin retardé 

(ADN ligase) 
N.B. : Les enzymes dont 
les noms figurent sur ce 
schéma sont celles 
d’Escherichia coli. 



Le modèle d’Okasaki 
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(synthèse discontinue) 
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(synthèse continue) 
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Extension de la 
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Synthèse d’une nouvelle 
amorce d’ARN 

(Primase) 

Elimination de l’amorce d’ARN 
du fragment d’Okasaki précédent 

par déplacement de coupure 

(ADN polymérase I) 
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Ligature du 
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(ADN ligase) 
N.B. : Les enzymes dont 
les noms figurent sur ce 
schéma sont celles 
d’Escherichia coli. 



Le modèle d’Okasaki 

dTTP 

PPi 

H2O 

UMP 

Activité 
ADN polymérase 

Activité 
5’->3’ exonucléasique 

ADN polymérase I 

n PPi 

n H2O 

n rNMP 

Activité 
ADN polymérase 

Activité 
5’->3’ exonucléasique 

n dNTP 

Sens de progression de la fourche  

5’ 

5’ 

3’ 

3’ 

ARN ADN Coupure 

T

A



Le modèle d’Okasaki 

ADN ligase 

ATP AMP + PPi 



Topoisomérase 

Sens de progression 
de la fourche 

Primase (dnaG) 

Fragment d’Okasaki 

ADN polymérase III 
(polC) (dimérique) 

ADN polymérase I (polA) 
et ADN ligase 

Brin retardé 
Brin avancé 

Protéines de fixation 
à l’ADN simple brin 

(SSB) 

Hélicase (dnaB) 

Primosome 

Amorce d’ARN 

Protéine encerclant l’ADN 
et assurant le maintien de 
l’ADN-polymérase sur sa 

matrice d’ADN 
(Sliding clamp) 

Représentation schématique de la fourche de réplication 



Modèle d’action de l’hélicase Rep de E. coli 

ATP

Contrairement à DnaB (héxamérique), Rep est dimérique 

3’ 

3’ 

3’ 

Fourche 

3’ ADP + Pi



Topoisomérase 

Sens de progression 
de la fourche 

Primase (dnaG) 

Fragment d’Okasaki 

ADN polymérase III 
(polC) (dimérique) 

ADN polymérase I (polA) 
et ADN ligase 

Brin retardé 
Brin avancé 

Protéines de fixation 
à l’ADN simple brin 

(SSB) 

Hélicase (dnaB) 

Primosome 

Amorce d’ARN 

Protéine encerclant l’ADN 
et assurant le maintien de 
l’ADN-polymérase sur sa 

matrice d’ADN 
(Sliding clamp) 

Représentation schématique de la fourche de réplication 



Holoenzyme ADN polymérase III de E. coli 

Cœur (“core”) 
de l’enzyme θ

ε
α : Activité polymérase (produit de polC) 

 
: Activité 3’->5’ exonucléasique 
 
 : Stimule l’activité de relecture de ε
 

τ : Protéine de dimérisation 

+

α

β 

χ
δ

δ’

θ
ε

τ
ψ

γ

“Sliding clamp” 

“Clamp loader” (γ + δ + δ’ + ψ + χ) 
 

ATP 

ADP + Pi 

γ

δ’

δ

χ

ψ

β 



Représentation schématique de la fourche de réplication eucaryote 

RPA Pol α/Primase

MCM10
And-1

MCM2-7

GINS
(Sld5, Psf1, Psf2, Psf3)

Pol ε

PCNA

Nucléosomes

CAF1/Asf1/HIR

Ligase 1

Fen1

RF-C

Pol δ

cdc45

5’
3’



Caractéristiques des ADN polymérases 
Caractéristique 

Gène de structure 
Masse moléculaire (kDa) 
Nombre de molécules /cellule 
Vmax (nucléotides/seconde) 
Activité 3’ exonucléasique 
Activité 5’ exonucléasique 
Processivité 
Fonction biologique 
 

Polymérase II Polymérase I Polymérase III 

polA 
103 
400 
16-20 
Oui 
Oui 
3-200 
Elimination des 
amorces d’ARN, 
Réparation de l’ADN 
 

polB 
90 
100 
2-5 
Oui 
Non 
10.000 
Réparation de l’ADN ? 
 

polC 
130 
10 
250-1000 
Nona 

Non 
500.000 
Elongation des brins avancé et 
retardé 
 

Chez E. coli 

Compartiment cellulaire 
Association à la primase 
Fonction biologique 
 
Nombre de sous-unités 
Mr de la sous-unité catalytique (kDa) 
Processivité intrinsèque 
Processivité avec PCNA 
Activité 3’ exonucléasique 
 

Noyau 
Oui 
Réplication du 
brin retardé 
4 
160-185 
Modérée 
Modérée 
Non 
 

Noyau 
Non 
Réparation 
de l’ADN 
1 
40 
Basse 
Basse 
Non 

Mitochondries 
Non 
Réplication de 
l’ADN mitochondrial 
4 (identiques) 
125 
Haute 
Haute 
Oui 

Noyau 
Non 
Réplication du 
brin retardé/avancé 
2 
125 
Basse 
Haute 
Oui 

γ εδβ 

Noyau 
Non 
Réplication 
 
? 
210-230 ou 125-140 
Haute 
Haute 
Oui 

α

Chez les eucaryotes 



Modèle pour la réplication de la chromatine 

Dissociation
des protéines

Histones

Protéines
« non histone »

Formation
des nucléosomes

Nucléosomes 
immatures

Nucléosome 
immature

H1

H1

H1

Nucléosomes 
matures

Nucléosomes 
matures

Brins d’ADN
nouvellement 

synthétisés

Maturation des Nucléosomes

5 - 40 kb

Brin avancé
(synthèse continue)

Brin retardé
(synthèse discontinue)



Paramètres quantitaifs de la réplication 

Contenu en ADN (nombre de pb par cellule) 
 
Vitesse de progression de la fourche de réplication (um/min) 
 
Vitesse de réplication (nucléotides/sec/fourche de réplication) 
 
Nombre d’origines de réplication/cellule 
 
Temps requis pour la réplication totale du génome (heures) 
 
Temps requis pour une division cellulaire complète (heures) 
 

E. colia Humainb 

3,9 X 106 

 
30 
 
850 
 
1 
 
0,33 
 
0,67 

3,4 X 109 

 
3 
 
60-90 
 
103-104 

 
8 
 
27 

a Données pour E. coli cultivé dans les conditions optimales (milieu riche à 37°) 
 
b Données pour cellules Hela (lignée cellulaire cancéreuse) 



Terminaison de la réplication 
Cas de l’ADN circulaire : deux modèles 

Réplication Dénaturation

Séparation
 des deux

molécules filles
(décaténation)

Fin de
synthèse

Séparation
 des deux

molécules filles
(décaténation)

Fin de
synthèse

Topoisomérase de type II



Terminaison de la réplication 
Cas de l’ADN linéaire (chez les eucaryotes : pourquoi la réplication des télomères pose problème ? 

5’ 
3’ 

5’ 
3’ 

5’ 
3’ 

5’ 
3’ 

5’ 
3’ 

5’ 
3’ 



Terminaison de la réplication 
Cas de l’ADN linéaire (chez les eucaryotes : pourquoi la réplication des télomères pose problème ? 

L’excision de l’amorce d’ARN finale 
 laisse un “trou” qui ne peut  être comblé 
par le processus qui a permis 
la réplication du reste du duplex 

5’ 
3’ 5’ 

3’ 

3’ 5’ 

5’ 
3’ 

5’ 

5’ 
3’ 

3’ 

La fourche de réplication atteint 
l’extrémité d’un duplex d’ADN linéaire 

5’ 
3’ 

5’ 
3’ 

5’ 
3’ 

5’ 
3’ 

“Trou” 
“Trou” 



Terminaison de la réplication 

La télomérase ajoute
des séquences répétées en 3’

Séquence chromosomique Télomère

5’
3’

5’
3’

3’
5’

3’
5’

- Addition d’une amorce d’ARN (----)
- Synthèse de l’extrémité du brin retardé (           )

Ligation et élimination de l’amorce d’ARN

Action de la télomérase : réplication des télomères 



Terminaison de la réplication 
Action de la télomérase : réplication des télomères 

Transcription inverse 
catalysée par la télomérase 
jusqu’à la position 35 de la 
matrice d’ARN 

1

Dissociation de l’extrémité 3’ 
de l’ADN néo-synthétisé et 
appariement dans une 
région aval de l’ARN de la 
télomérase  

2

Transcription inverse 
jusqu’à la position 35 
de la matrice d’ARN 

3

Extrémité 3’ 
du brin 
retardé 

Matrice d’ARN 
associée à la 
télomérase 

Site catalytique 
pour l’addition 
de dNTP 

GTT GGG

GG GTGT T
GG

G
G

T T
G

G
G

GT

TT

Translocation 
et hybridation 

4

Répétition 
des étapes 

3 et 4 



Le réseau métabolique 


