QUELQUES NOTIONS DE BIOLOGIE

1. L’ADN

2. L’ARN

3. Les protéines

4. Dans la recherche : quelques problèmes – un exemple d’algorithme, le blast

1. L’ADN

En biologie, une suite de molécules est appelée séquence. On parle ainsi de séquences d’ADN, de séquences d’ARN, de séquences de protéines. On parle également de brin d’ADN et de brin d’ARN pour désigner la séquence.

L’ADN (Acide DésoxyriboNucléique) est une séquence de molécules appelées acides nucléiques, ou bases. Il existe 4 bases différentes : A, T, C, G.

A : adénine

T : thymine

C : cystine

G : guanine


….ATCGGGCTAAATTCGAGGT….           1 BRIN d’ADN

Un chromosome est composé principalement de deux brins d’ADN, appariés ou liés entre eux par les bases, qui sont face-à-face. Chaque organisme (sauf exception, comme les virus) possède 1 ou plusieurs chromosomes. 

La base A ne peut se lier qu’au T, et la base C qu’au G.


….ATCGGGCTAAATTCGAGGT….          2 BRINS d’ADN APPARIES

….TAGCCCGATTTAAGCTCCA….           

Une cellule eucaryote est une cellule avec un noyau qui contient les chromosomes (exemple : les animaux, la levure…). Une cellule procaryote ne possède pas de noyau pour envelopper ses chromosomes (exemple : les bactéries). 

Exemple de cellule eucaryote :





L’ADN d’un chromosome est une suite de régions codantes, ou gènes, qui permettront notamment la synthèse de protéines, et de région non codantes, qui apparemment ne servent a rien. 


          Gene 1         Gene 2

Gene 3


On appelle codon, une suite de trois nucléotides. Un gène commence au niveau d’un codon start, et se termine au niveau d’un codon stop. 

2. L’ARN


L’ARN (Acide RiboNucléique) est composé d’une séquence de 4 acides nucléiques : A, U, C, G. U signifie Uracile et remplace le T. Un brin d’ARN est formé a partir de bases isolées dans la cellule, qui se lient ensemble a l’aide de protéines. L’ARN est un brin complémentaire de l’ADN (le U remplaçant le T). Le schéma suivant représente la transcription.

                                                   Lecture de ce gène


                    ….ATCGAAATCCGCTGTTAACGGCCCGTGC….

                                                  GCGACAAUU

                                               G                               G  C 

                      ...UAGCUUU                                               C        G      G

séparation                                             U       U            A        

des brins                                                                    G     A                    

                   ….TAGCTTTAGGCGACAATTGCCGGGCACG….


L’ARN messager, ou ARNm, est ainsi transcrit a partir d’un gène de l’ADN, par des protéines (dans le noyau pour les cellules eucaryotes). Les protéines reconnaissent le début et la fin d’un gène grâce a des séquences de nucléotides particulières (comme le promoteur avant le début du gène).

Après sa sortie du noyau et après des modifications : la maturation (comme l’épissage), il sert de base à la constitution d’une protéine. La protéine formée prend alors une structure 2D, puis 3D (voir 4D par assemblage avec d’autres protéines). Enfin, la protéine va prendre sa place, selon sa fonction, dans le noyau, dans la cellule, dans la membrane de la cellule ou à l’extérieur de la cellule.













Il existe d’autres sortes d’ARN, qui ont d’autres fonctions (ARN ribosomal…)

3. Les protéines

La protéine est composée d’une séquence d’acides aminés. Il en existe 20 différents. Des protéines agissent tout au long de la synthèse des protéines. De même que pour la transcription, la traduction consiste a fabriquer la séquence d’acides amines a partir d’acides aminés isoles dans la cellule, en prenant comme modèle l’ARN messager. Cette fois-ci, a un codon (3 bases a la suite) correspond un acide aminé (ce n’est pas aussi simple, mais passons). Les protéines qui traduisent reconnaissent un codon Start et un codon Stop sur l’ARN pour commencer et terminer le travail.  


            ACU GGA AUC UUC CUU GAA



             AA1 AA2  AA3 AA4  AA5  AA6


Une protéine a une forme 3D due aux interactions des acides aminés entre eux (voir 4D, lorsque plusieurs protéines s’associent entre elles, comme l’hémoglobine). Cette structure est indispensable pour qu’elles fonctionnent. Ainsi, certaines protéines ont comme but de transformer un substrat en produit (ex : glucose en glucose-6Phosphate) : ce sont des enzymes qui possèdent un site catalytique dont certains atomes sont indispensables pour la réaction. La structure 3D, qui donne la place de chaque acide aminé dans la protéine, et donc dans le site catalytique, est vitale.

4. Dans la recherche

Exemple de problème : le codon Start traduit pour un acide aminé qu’il est possible de trouver aussi dans la protéine. Sur l’ADN, ce codon se trouve donc au début d’un gène, à l’intérieur, mais aussi entre deux gènes. Lors de l’analyse d’un génome, pour trouver un gène, il ne suffit pas de trouver le codon Start. Repérer la séquence promotrice aide également.

Exemple de problème : Ce qui intéresse beaucoup de chercheurs, ce sont les protéines, car ce sont elles qui agissent par exemple en médecine. Apres avoir repérer un gène, il faut savoir a quelle protéine il correspond. Puis, trouver l’ARN correspondant, sachant que l’ARN subit une maturation. A cet ARN correspond une séquence d’acides aminés. Il faut ensuite trouver la structure 3D correspondante, ce qui est très difficile aujourd’hui. Enfin, il faudra tester cette protéine dans son milieu pour savoir exactement sa fonction et ses paramètres.

Bien sur, il existe des laboratoires qui cherchent a tous les niveaux de cette chaîne, certains directement sur les protéines qu’on extrait des cellules, d’autres sur les ARN…

Exemple d’algorithme : le blast : on dispose d’une séquence, par exemple d’une séquence d’ADN. Il existe des bases de données qui contiennent des séquences déjà connues. Le but du blast est de comparer sa propre séquence avec toutes les autres séquences de la base de données, et d’en extraire celles qui possèdent une similarité. Cette similarité permet de déduire des informations sur sa séquence. L’algorithme travaille par alignement.

Par hasard, j’ai trouvé ce site : http://sciences.univ-angers.fr/~jalouzot/accueil.htm
dont la partie génétique se trouve : http://www.univ-tours.fr/genet/genet01.htm
C’est un vrai cours de biologie, avec des détails qui ne vous sont absolument pas indispensables. Vous pouvez remarquer une partie sur la bio informatique 

Un autre site sur les notions de biologie en bio informatique, qui va également dans les détails : http://www.lirmm.fr/~rivals/DEA/NotionsBiologie.html , par Eric Rivals de l'équipe MAAS Méthodes et Algorithmes pour l'Analyse des Séquences du LIRMM.

http://gened.emc.maricopa.edu/bio/bio181/BIOBK/BiobookTOC.html
Ce site en anglais est bien fait et compréhensible même pour des personnes qui n’ont jamais fait de biologie. Le numéro 12 en particulier explique le metabolome (cell metabolism). 
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