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CM	

Enseignant	 nombre	 heure	 Total	 Thèmes/	Mots	clefs	 Mutualisation	
Xavier	Latour	 8	 2	 16	 Biochimie	métabolique		 -	

Annabelle	
Merieau	 6	 1,5	 9	 Biologie	moléculaire	 -	
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Xavier	Latour	 4	 1,5	 6	
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Annabelle	
Merieau	

3	 1,5	 4,5	
TD1	:	exercices	d’application	
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TD3	:	exercices	d’application	
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Enseignant	 nombre	 heure	 Total	 Description	(%	note)	
Annabelle	
Merieau	
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Xavier	Latour	 1	 2	 2	 Epreuve	de	CM/TD	en	amphis	:	1	sujet	de	2	heures)	
Et	note	de	TD	

	 3	 -	 -	 Comptes-Rendus		de	TPs	
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Enseignant	 nombre	 heure	 Total	 Description	
Andréa	Chane	 1	 4	 4	 Extraction	et	électrophorèse	de	l’ADN	plasmidique	

Mathilde	
Bouteiller	

1	 4	 4	 SDS-PAGE		

Andréa	Chane	 1	 4	 4	 Extraction	et	dosage	des	ADNs	
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Nom: 
Prénoms: 
 
 
Entourez la bonne réponse:  
-1 par mauvaise réponse 
+1 par bonne réponse 
-0,5 par je ne sais pas ou absence de réponse 
 
 
 
Un brin d'ADN est toujours synthétisé de 3' vers 5' 
Vrai    Faux     Je ne sais pas 
 
Une séquence d'ADN s'écrit toujours de 3' vers 5' 
Vrai    Faux     Je ne sais pas 
 
Un oeil de réplication contient 2 réplisomes 
Vrai    Faux     Je ne sais pas 
 
La protéine DNA A se fixe sur l'ADN  
Vrai    Faux     Je ne sais pas 
 
La primase synthétise de l'ARN de 5' vers 3' 
Vrai    Faux     Je ne sais pas 
 
Les fragments d'OKASAKI constituent les brins retartdataires 
Vrai    Faux     Je ne sais pas 
 
La DNA pol DNA dep I a une fonction exonucléase de 3' vers 5' 
Vrai    Faux     Je ne sais pas 
 
Les SSBPs permettent de faire baisser la tension de l’ADN 
Vrai    Faux     Je ne sais pas 
 
Une ligase permet la formation de pont phosphodiester 
Vrai    Faux     Je ne sais pas 
 
La pyrophosphatase hydrolyse  le triphosphate 
Vrai    Faux     Je ne sais pas 
 
  

Biologie moléculaire 
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Discipline de la biochimie métabolique 

Etude des réactions chimiques des cellules 

Maintien de 
 l’intégrité cellulaire 

Augmentation de la 
 masse cellulaire 

Doublement des composés  
pour former 2 cellules 



17/01/20 

2 

L’ADN 

5 5 

Purines 

Pyrimidines 
 
 
 
 

6 

5’PPP 

A 

OH 3’ 
5’PPP 

T 

OH 3’ 

d Thymidine TriP: 
 dTTP 

C 

5’PPP 
OH 3’ 

d Cytidine TriP:  
dCTP 

5’PPP 

G 

OH 3’ 

d Guanosine TriP:  
dGTP 

d Adenosine TriP :  
dATP 

d 

H 

7 

Brin d’ADN 

5’PPP 

A 

OH 3’ 

5’PPP 

T 

OH 3’ 

+ 

5’PPP 

A 

P 

T 

OH 3’ 

5’ 3’ 

A T 
7 

8 

Molécule d’ADN 

5’PPP 

A 

P 

T 

P 

C 

P 

G 

OH 3’ 

5’PPP 

C 

P 

G 

P 

A 

P 

T 

OH 3’ 

3’ 

5’ 

5’ 

A T C G 

3’ 

C G A T 

8 
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9 9 10 

Convention pour l’ADN 

3’ 

5’ 

5’ 

A T C G     A 

3’ 

C     T G A T 

dessin écrit 

10 

11 

La mise en évidence 

Griffith 1928 

R S 

11 12 

Dawson et Sia 

12 
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13 

1943 Alloway 

13 14 

1944 Mac Leod, Avery et Mac Carty 

14 

15 

Gholenghi et Nighingle  1969 

15j 
15 16 

Lecture de l’information génétique 

ADN ARN Proteines 

Réplication 

Transcription Traduction 

m (mesagers) 
s (small) 
t (transfert) 

Molécules actives 

Evolution du dogme 

ADN ARN Proteines 

Réplication 

Transcription Traduction 

Pseudoréplication 
(Virus) 

Pseudoréplication 
(Prion) 

Rétrotranscription 
Reverse transcription 
(virus) 

16 
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17 

ADN E.coli: modèle d’étude 

17 

La réplication 

18 

Règles générales 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

+ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

18 

ADN 

Réplication 

19 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

Néosynthétisé 
(dNTPs disponibles 
dans le cytoplasme de la 
bactérie) Première  

réplication 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

3’ 5’ 

3’ 5’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

Néosynthétisé seconde réplication 19 

20 

Meselson et Stahl 

ll 
 
LL 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

3 5’ 

3’ 5 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

5’ 3’ 

LL  ll       ll          ll             Ll        Ll       ll         ll                     LL>densité>ll 

Extraction d’ADN après 2 divisions en milieu léger 

ll 
Ll 

20 

Tube à centrifuger 
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21 22 

Contrôlée dans le temps 

22 

23 

G1 

S G2 

M 

G0 

Cycle cellulaire 

M:mitose :division cellulaire 
G1:repos de l’ADN 
S:réplication ADN 
G2:compaction ADN 

Durée totale du cycle cellulaire 
fixe selon la durée de G1 dont  
entrée en G0 

Pour un type cellulaire donné, durée du cycle fixe 
Cellule embryonnaire <12h 
Cellule cutanée: 21j 

23 24 

Contrôle dans l’espace 

Origine de Réplication: O.R. Fourche de réplication 

Œil de réplication 

24 
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25 

Levure: Saccharomyces cerevisiae 500 réplicons 
Homme:  50 000 réplicons 

5’ 3’ 
5’ 3’ 

5’ 3’ 
5’ 3’ 

5’ 3’ 
5’ 3’ 

5’ 3’ 
5’ 3’ 

5’ 3’ 
5’ 3’ 

25 26 26 

Chromosome eucaryote Chromosome procaryote 

27 

Réplication fidèle 

Changement d’appariement 
 A-T 

A* tautomère -C 
G-C 
G* tautomère-T 
C-G 
C *tautomère-A 
T-A  
T* tautomère G 

3’ 5’ 

5’ 

A T C G     A 

3’ 

C     T G A T 

3’ 5’ 

A* T C G     A 

5’ 3’ 
C     T G A C 

27 28 

Questions liées à la réplication:  
Modèle doit expliquer les propriétés générales de la réplication:  
Semi-conservative, Fidèle , Contrôlée dans le temps, Contrôlée dans l’espace 

Modèle doit intégrer les propriétés des enzymes centrales de la réplication:  
ADN polymérases ADN dépendantes (ou DNA pol DNA dep, DNA pol) 

5’ 3’ 

A T C G 

5’ 3’ 
? 

5’ 3’ 
5’ 3’ 

? 

28 
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29 

5’PPP 

A 

OH 3’ 

5’PPP 

T 

OH 3’ 

+ 

5’PPP 

A 

P 

T 

OH 3’ 

Σ 

29 30 

L’initiation chez E.coli 

OriC: 245 pdb 

chromosome 

DNA A 

Région AT 

30 

chromosome 

chromosome 

31 32 

RÉPLISOME 

DNA hélicase: sépare les 2 brins d’ADN en cassant les liaisons H (consommation d’ATP) 

Single Strands Binding Proteins:SSBPs  
Forte affinité pour ADN simple brin 
Empêchent la réassociation des brins 
Départ de DNA A 

DNA topoisomérase ou gyrase: coupe l’ADN et le relie au fur  
et à mesure de l’avancée de la réplication : baisse de la tension de l’ADN 

Primase: RNA pol DNA dep  
synthétise des amorces d’ARN de 5’ vers 3’ :matrice ADN de 3’ vers 5’  

32 
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33 

hélicase 

Œil de réplication 

5’ 3’ 
5’ 3’ 

Fourches de réplication 

SSPBs 

Amorces ARN de la primase 
 (200 bases) gyrase 

Départ de DNA A 

33 34 

Elongation 

5’PPP 

A 

OH 3’ 

+ 

dNTP 

5’PPP 

A 

P 

U 

P 

C 

OH 2’ OH 2’ OH 2’ 

P 

G 

OH 2’ 

A 

OH 3’ 
P + Pyrophosphate 

(ppi) 

pyrophosphatase 

P+P 

Σ 

5’PPP 

A 

P 

U 

P 

C 

OH 2’ OH 2’ OH 2’ 

ARN 

P 

G 

OH 3’ 
OH 2’ 

rNTP 

34 

35 

hélicase 

5’ 3’ 
5’ 3’ 

SSPBs 

Amorces ARN de la primase 
 (200 bases) gyrase 

ADN pol III 

5’ 3’ 
5’ 3’ 

5’ 3’ 
5’ 3’ 

Brin meneur( leading) Brin retardataire (lagging) 35 
36 

x x 

x x 

Ajout d’amorces ARN à 3000 pdb avec SSBP Fragment d’Okasaki:alternance ARN/ADN 

Décrochage de Pol III dès rencontre avec ARN suivant 

36 

ADN pol III 

Synthèse ADN à partir de l’extrémité des 
amorces par la DNA pol III 

Départ des SSBP 
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37 

Terminaison 

Fragment Okasaki 

ARN (primase) ADN par DNA pol III 
Absence  
pont phophodiester 

5’ 

DNA pol I 

5’ 

ADN par DNA pol I 

Ligase: pont phosphodiester 
5’ 

37 38 

Proof reading: relecture 

3’
 

5’
 

A
* 

T 
C

 
G

   
  A

 

dCTP 

dGTP 

dATP 

dCTP 

Pol I ou III 

ADN néosynthétisé 

T 

5’
 

3’
 

C
   

  T
 

G
 

A 
C

 

3’
 

5’
 

A 
T 

C
 

G
   

  A
 

5’
 

3’
 

C
   

  T
 

G
 

A 

3’
 

5’
 

A 
T 

C
 

G
   

  A
 

dTTP 

3’
 

5’
 

5’
 

A 
T 

C
 

G
   

  A
 

3’
 

C
   

  T
 

G
 

A 
T 

38 

39 

Comment la bactérie sent-elle qu’il est temps de répliquer l’ADN?: 

Comment sont séparés les deux brins d’ADN?  

Comment la réplication continue-t-elle malgré l’augmentation de la 
tension de l’ADN au niveau de la fourche de réplication? 

Comment est fournie l’énergie de liaison?  

Fidélité incompatible avec la chimie des bases?  

Qui commence le travail?  

Réplication du brin libéré de 5’ vers 3’ : 

Bidirectionnelle 

Non réassociation des brins : 

39 

Le modèle répond aux contraintes de la réplication: 

40 

Réplication chez les Eucaryotes 

40 
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41 

Problèmes de temps: 

EX: chromosome eucaryote moyen 150 106 pdb 
Vitesse de progression fourche : 50 pdb/s 

Temps de réplication si une seule OR? 

Nombre d’OR par chromosome? 

41 42 

Linéarité des chromosomes 

5’ 

3’ 5’ 

3’ 

Dernier réplicon 

O.R 

5’ 

3’ 

5’ 

3’ 
3’ 

Pas de problèmes 

Problème car amorce non située à l’extrémité 3’ 

Partie non répliquée 

5’ 

42 

43 43 44 

Comparaison eucaryotes/ procaryotes 

Eucaryotes  Procaryotes 

Synthèse ADN 

Retrait amorce 
ARN 

44 
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La transcription 

45 

ARNm 
ARNt 
ARNr 
ARNs 

ADN                   ARN 
traduction 

Protéines 

Molécules stables, rôle biologique 

45 46 

Comparaison Transcription/Réplication 

Propriétés générales 

Réplication Transcription 

ARN Œil de transcription 
46 

47 

Réplication Transcription 

47 48 

Rôle et mécanisme 

Réplication Transcription 

Substrats: dNTP: dATP, dCTP,dGTP, dTTP 

5’PPP 

T 

OH 3’ 5’PPP 

U 

OH 3’ 
OH 2’ 

uracile 

Substrats: rNTP: rATP, rCTP,rGTP, rUTP 

uridine 

Pas de T durant la transcription 
 

T        U 
ADN   ARN 

C 
A 

G 
T 

A 
T 
C 
G 

ADN 

U 
A 
G 
C 

ARN 48 
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49 

Réplication Transcription 

49 50 

Enzymes 

Réplication Transcription 

Produit 

50 

51 

Transcription chez les procaryotes 

L’enzyme 

α

β α

β’

stabilité 

Liaison avec ADN 

Liaison avec rNTP 

stabilité 

core 

Basique, se lie avec ADN 
Couvre 50-100 pdb 

51 52 

core σ

holoenzyme Structure des unités de transcription: U.T 

ADN 

+ 1 de transcription 

ARN 

(signal de terminaison 
 de transcription) 

Promoteur Zone de transcription STT 

U.T 

52 
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53 

Séquence et fonction des promoteurs 

Séquence consensus pour σ 54 

Brin 
muet 

TTGACA TATATT AGGAAAT 

17 b 5-9 bases 
+1 

Brin 
 lu= 
transcrit 

5’ 

3’ AACTGT ATATAA TCCTTTA 5’ 

3’ 

ARN 

AGGAAAU 

-35 -10 

Promoteur 

53 

Initiation de la transcription 

-35 -10 +1 

core σ core σ

-55 +20 

core σ
-35 -10 

+1 

AG 

TC 

AG 

54 

P STT 

ARN 

ADN core σ core core 

55 

Terminaison 

STT ρ dépendantes 

STT ρ indépendantes 

56 
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CGCGCCCYYYGGGCGCGUUUU ARN 
GCGCGGGXXXCCCGCGCAAAA 

ADN 

GCGCGGGXXXCCCGCGCAAAA 
ADN 

core 

UUUU 

G
G

G
C

G
C

G
 C

G
C

G
C

C
C

 

YYY 

core 

57 

P STT 

ARN 

ADN core σ core core 

core 

initiation élongation terminaison 

σ

58 

Transcription chez les eucaryotes 

L’enzyme et les unités de transcription 

Régions promotrices: plus complexes 

- 25: TATA box (ouverture de l’œil) 
- 50 CAT box 
- 70 GC box Accrochage RNA pol II 

59 

Maturation des ARN m 

Clivage de polyadénylation 

AAUAAA 

Coupe après AAUAAA et ajout d’une queue polyA  
par activité RNA pol DNA indep 

5’ 3’ 
ARNm     AAUAAA 

Queue polyA 
5’ 3’ 

    AAUAAAAAAAA 

60 
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Ajout d’une coiffe en 5’: CAP 

5’PPP 

A 

P 

OH 2’ 

ARN 

3’ 

Phosphatase coupe en 5’PPP 

Guanylyltransférase: RNA pol  
qui incorpore le rGTP,  travaille 
 en 5’PP 

5’PP P 

OH 2’ 

A 

5’PPP 

G 

OH 3’ 

rGTP 

OH 2’ 

P 

OH 2’ 

A 

P 

G 

OH 3’ 
OH 2’ 

Méthyltransférase 

Méthyl 

Coiffe: 
CAP Protection exonucléase 

Signal de traduction 
61 

Elimination des introns: épissage: splicing 

5’ 3’ 
Cap 

AAAA 
ARNm 

Exon1 Exon2 Exon3 Exon4 intron1 intron2 intron3 

5’ 3’ AAAA Exon1 Exon2 Exon3 Exon4 

Splicéosome 

62 

5’ 3’ 
Cap 

AAAA Exon1 Exon2 intron1 Snurp 1 
Snurp 2 
Snurp 4/6 

5’ 3’ AAAA Exon1 Exon2 

intron1 Endonucléase 
ligase 

intron1 
5’ 3’ AAAA Exon1 Exon2 

63 

La traduction 

64 

Acides    Acides aminés 
nucléiques 

ARNm    protéines 
Traduction 

Le code génétique 

64 
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Table en ARN 

65 

Les intervenants de la traduction 

Les acides aminés: aa NH2-CH-COOH 

R (chaine latérale variable selon les aa) 

Enchainement peptidique: protéine 
NH2-CH-COOH 

R1 

NH2-CH-COOH 

R2 

NH2-CH-COOH 

R3 
+ + 

NH2-CH-C- 

R1 O 

NH-CH-C- 

R2 O 

NH-CH-COOH 

R3 

NH2 terminale COOH terminale 

66 

Les ARNt 

I: inosine, H: hypoxanthine, 
R :ribothymine, Ψ: pseudouracile,  
DHU: dihydroxyuracile 

67 

ARNttyr: ARNt qui lie la tyrosine en 3‘ 

5’ 

aa 
3’ 

5’ 

aa 
3’ 

68 
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La traduction chez les procaryotes 

Les ARNm 

ARNm 

5’P 3’OH 

Protéine 1 Protéine 2 Protéine 3 
Traduction 

5’P 3’OH 
L ORF1 ORF2 ORF3 T I I 

69 

Les ribosomes 

Ribosome 70S 70 

Le mécanisme de la traduction 

Initiation 

Séquence de Shine -Dalgarno: RBS: ribosome binding site:  
AGGAGG située environ 7 bases en amont d’un AUG 

5’P 
L ORF1 

AUG AUU ACU CCU……UGA 

7b 

AGG AGG 

P A 

P A 

71 

5’P 
L ORF1 

AUG AUU ACU CCU……UGA AGG AGG 

P A 

F-met 

UAC 

5’ 

F-Met 

3’ 

72 
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5’P 
L ORF1 

AUG AUU ACU CCU……UGA AGG AGG 

P A 

5’P 
L ORF1 

AUG AUU ACU CCU……UGA AGG AGG 

A P 

73 

Elongation 

5’P 
L ORF1 

AUG AUU ACU CCU……UGA AGG AGG 

A P 

ile 

5’ 

Ile 

3’ 

UAA 

74 

5’P 
L ORF1 

AUG AUU ACU CCU……UGA AGG AGG 

A P 

75 

5’P 
L ORF1 

AUG AUU ACU CCU……UGA AGG AGG 

A P 
ARNt i vide 

thr 

5’P 
L ORF1 

AUG AUU ACU CCU……UGA AGG AGG 

A P 

76 
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5’P 
L ORF1 

AUG AUU ACU CCU……UGA AGG AGG 

A P 

5’P 
L ORF1 

AUG AUU ACU CCU……UGA AGG AGG 

A P 

5’P 
L ORF1 

AUG AUU ACU CCU……UGA AGG AGG 

A P 

77 

Terminaison 

A P 

ORF1 
5’P 

L 

AUG AUU ACU CCU……UGA AGG AGG 

78 

La traduction chez les eucaryotes 

Les ARNm 

5’ 3’ AAAA 
Cap 

AUG stop 

protéine 
NH2 COOH 

79 

Le mécanisme 

Procaryotes      Eucaryotes 

Initiation 

RBS et AUG 

-30S et ARNm 
-F-Met et ARNti  
dans logette P 
-Arrivée 50S 

80 
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Bilan transcription et traduction 
procaryote 

81 

ADN 
 muet 

ADN lu 
= transcrit 

Promoteur STT 
ATG 

TAC 

TGA ATG TAA 

ACT TAC ATT 

ARN m leader AUG UGA AUG UAA 

Protéines NH2 COOH 

81 

Régulation de l’expression des gènes 

82 

Définitions 

Un gène 

Exemple: gène codant la β-galactosidase: lacZ 
    β-galactosidase:LacZ 

82 

Opéron 

L’expression des gènes chez les procaryotes est régulée 

83 

Rôle de la régulation 

84 



17/01/20 

22 

L’opéron lactose 

Le métabolisme du lactose chez E.coli 

Bactérie 

85 

Structure de l’opéron lactose 

lacI     

    Région intergénique 

L    P

P Promoteur constitutif 

Promoteur O lacZ lacY lacA L    ADN 

Opéron lactose 

L    leader 

O opérateur 

ARNm 
Transcription 

Traduction 
LacI 

LacZ LacY LacA 
β-galactosidase 

β-galactoside 
perméase 

transacétylase 

86 

87 

Régulation par le lactose 

lacI     L    P Promoteur O lacZ lacY lacA L    ADN 

Gènes structuraux Régions régulatrices 

LacI 

(Présence de glucose) 

88 
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Absence de lactose 

LacI 

lacI     L    P Promoteur O lacZ lacY lacA L    ADN 

Gènes structuraux Régions régulatrices 

LacI 

89 

Présence de lactose 

lacI     L    P Promoteur O lacZ lacY lacA L    ADN 

Gènes structuraux Régions régulatrices 

LacI 

lactose 

fixation LacI 

ARNm 

LacZ LacY LacA 

90 

Régulation par le glucose 

Protéine CAP : Catabolic Activator Protein 

CAP AMPc 

fixation 

CAP 

91 

Absence de glucose et présence de lactose 

lacI     L    P Promoteur O lacZ lacY lacA L    ADN 

CAP 

LacI 

CAP 

Beaucoup de RNA pol 
ARNm 

LacZ LacY LacA 

92 
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Opéron tryptophane 

Gènes structuraux Régions régulatrices 

trpR     L    P Promoteur O trpE  trpC trpB L    ADN trpD  trpA 

Site de liaison à TrpR 
Site de liaison à la RNA polymérase 

ARNm Transcription 

Traduction 
TrpR TrpE TrpD TrpC TrpB TrpA 93 

Régulation par le tryptophane 

trpR     L    P Promoteur O trpE  trpC trpB L    ADN trpD  trpA 

ARNm Transcription 

Traduction 
TrpR TrpE TrpD TrpC TrpB TrpA 

Absence de tryptophane 

TrpR 

94 

Présence de tryptophane 

TrpR 

trpR     L    P Promoteur O trpE  trpC trpB L    ADN trpD  trpA 

tryptophane 

fixation 

TrpR 

TrpR 

95 

Opéron Arabinose 

Structure de l’opéron arabinose 
Gènes structuraux Régions régulatrices 

araC L    P Promoteur araB  araD araI L    ADN araA araO 

Site de liaison à AraC 

Site de liaison  faible  
pour la RNA polymérase 

Site de liaison à AraC 
AraC 
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En absence d’arabinose 

araC L    P

Promoteur araB  araD a   I L    araA  

O 

r 
a 

a a  r 

AraC 

ADN araC L    P Promoteur araB  araD araI L    araA  araO 

A
raC
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En présence d’arabinose 

araC L    P Promoteur araB  araD araI L    araA  araO 

arabinose 
AraC 

araC L    P Promoteur araB  araD araI L    araA araO 

AraC 

Forte affinité RNA pol 

ARNm 

AraA AraB AraD 

AraC 
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La régulation Post-transcriptionnelle chez les procaryotes 

Protéines ou ARNs fixés sur l’ARNm 
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RsmA: prot qui se lie à certains ARNm, pas de traduction 

RsmX, Y,Z, petits ARN non codants qui peuvent séquestrer RsmA 

Membrane bactérienne 

Environnement 

GacS: senseur 
 (activé par LadS et inhibé par RetS): 
peut phosphoryler une prot: GacA 

GacA-P permet la transcription de  
RsmX,Y et Z 

Cytoplasme 

T3SS : système de sécrétion de type 3 
T6SS: système de sécrétion de type 6 

Le système 
GacS/GacA 
Système à  
deux composants 
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ARNm 

Pr2 Pr1 Pr3 Pr2 
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Régulation chez les eucaryotes 

Epissage alternatif Pré -ARNm  
eucaryote  

ARNm dans différents types cellulaires 102 


