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Le code génétique
Introduction : 

Code : passage d’un langage en base 4 (4 nucléotides) à un langage en base 20 (20 aa naturels)
Système de correspondance : 41 = 4 => nb de codons insuffisants

42= 16 => nb de codons insuffisants

43= 64 => nb de codons suffisants et même en excès

44= 256 => nb de codons suffisants mais en fort excès

Expce de F. Crick en 1961 sur mutations ponctuelles de 1, 2, 3 nucléotides => obs des csq sur les protéines => les moins lourdes concernent des délétions de 3 nucléotides ou d’un multiple de 3 => confirme hyp d’un codage 3 nucléotides pour un aa
Pb : Pourquoi la nécessité d’un code ? Comment l’élucider ? Est-il universel ?
I. L’information génétique est localisée dans le noyau mais la synthèse protéique a lieu dans le cytoplasme

IG = ADN = succession ordonnée de nucléotides

Protéine = codée par un gène = succession ordonnée d’aa

· Nécessité d’un code 

Cf tableau fourni

Dégénéré= redondant ; non chevauchant
Codon stop, codon initiateur

II. Elucidation du code génétique

A. Travaux de Nuremberg

B. Vers la création d’un nouveau code !

l'équipe de Floyd Romesberg, de l'institut de recherche Scripps, en Californie, vient de franchir une étape décisive : elle a conçu une bactérie dont l'ADN comprend, en plus des quatre molécules, ou « bases », constituant l'ADN naturel, deux autres conçues et synthétisées

C. Un deuxième code génétique
Un même gène peut coder des protéines différentes selon le type de cellules où il s'exprime. 

exons alternatifs (ceux qui ne sont pas gardés à chaque fois) ainsi que leur destin (conservation ou élimination) selon les tissus où le gène s’exprime. =>  combinaisons de motifs (séquences frontières, séquences auxiliaires, etc.) qui correspondent le mieux à telle ou telle sélection d’exons. Un algorithme a aussi mis en évidence une classe d’exons, inconnue jusqu’alors, dont l’inclusion, qui conduit à des protéines non fonctionnelles, est fréquente lorsqu’on passe de tissus embryonnaires à des tissus adultes => un nouveau code a été mis au jour, qui éclaire la mécanique des réarrangements d’information génétique contenus dans les gènes selon les cellules. Ce code gagnera sans doute en précision à mesure qu’il sera testé (et conforté) par les innombrables résultats d’analyses à haut débit effectuées par les biologistes du monde entier, notamment avec différents types de tissus

III. L’universalité du code génétique

A. Mise en évidence expérimentale avec la transgenèse

B. Des exceptions

Code génétique mitochondrial, archéobactéries

Ex : UGA stop mais Trp ADN mt de Mammifère, de levure, STOP chez mt de vgtx !

Chez archebactéries : pyrrolysine = aa codé par UAG
C. Application agronomique

Production d’insuline humaine par bactéries
GFP pour suivi de cancers chez modèles murins
Travaux de Nirenberg (1961 -1965 séquençage complet du code génétique)
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Un nouveau code génétique (travaux Romesberg 2014)
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