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Figure 1 : les 5 bases azotées  

Propriété Conséquences

Bases faibles

Riches en doubles liaisons

Formation liaisons H entre 
bases complémentaires

Groupements donneurs ou 
accepteurs d’H

Bases hydrophobes

Figure 2 : propriétés des bases
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Figure 3 :  formation des nucléosides 
Deux pentoses possibles : 
- ribose : on obtient un ribonucléoside(à ARN) : avec A, G, C et U 
- désoxyribose : on obtient un désoxyribonucléoside(à ADN) avec A, G, C et T

liaison	N-osidique
liaison	N-osidique

MacbookPro de Marie

MacbookPro de Marie

MacbookPro de Marie

MacbookPro de Marie
phosphate
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Figure 4 :  les nucléotides (à savoir)

Les nucléotides de l’ADN et de l’ARN : nomenclature à connaître
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Figure 5 : AT
P et AM

Pc 
(d’après A

. D
enis)

liaison	phosphoester

Adénylate	cyclase

MacbookPro de Marie
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2-OeV diQXcOpRWideV, deV WUaQVSRUWeXUV d¶e- (eW de H+) ceOOXOaiUeV 
 
LRUV GHV UpaFWLRQV UpGR[ FHOOXOaLUHV, OHV H- QH VRQW MaPaLV OLEpUpV 
GaQV O¶HaX (FaU OHV H- QH QaJHQW SaV) PaLV LOV VRQW WUaQVIpUpV j GHV 
WUaQVSRUWHXUV G¶H- FHOOXOaLUHV TXL VRQW GHV diQXcOpRWideV :  
-Oa NAD+ (NLFRWLQaPLGH AGpQLQH DLQXFOpRWLGH) RX  NADP+ 
(NLFRWLQaPLGH AGpQLQH DLQXFOpRWLGH PKRLVSKaWH) 
-Oa FAD (FOaYLQH AGpQLQH DLQXFOpRWLGH)  
 
CHV GHX[ PROpFXOHV VRQW FRQVWLWXpHV GH GHX[ QXFOpRWLGHV UHOLpV 
SaU OHXU SKRVSKaWH (OLaLVRQ SKRVSKRaQK\GUH). 
 
IOV FRQWLHQQHQW WRXMRXUV GH O¶AMP, SUpVHQW GaQV WRXWH FHOOXOH, OH 
VHFRQG QXFOpRWLGH FRQWLHQW XQH EaVH PRGLILpH (IOaYLQH RX 
QLFRWLQaPLGH) SRXYaQW FKaUJHU RX GpFKaUJHU 2 H- (aFFRPSaJQpV 
G¶1 RX 2 H+) HQ SaVVaQW GH O¶pWaW R[\Gp j O¶pWaW UpGXLW RX 
O¶LQYHUVH. 
 
Ce VRQW deV WUaQVSRUWeXUV d¶e- ceOOXOaiUe. 
LRUV GH Oa JO\FRO\VH (GpJUaGaWLRQ GX JOXFRVH), XQH SaUWLH GX 
SRXYRLU UpGXFWHXU GX JOXFRVH HVW WUaQVIpUp j FHV GLQXFOpRWLGHV ORUV 
G¶XQH UpaFWLRQ G¶R[\GRUpGXFWLRQ FaWaO\VpH SaU XQH 
R[\GRUpGXFWaVH (=GHVK\GURJpQaVH).  
                                      Ê--------R[\GaWLRQ :4H- (+ 4 H+) SHUGXV-------------Ì 
BiOaQ de Oa gO\cRO\Ve : C6H12O6     + 2 NAD+ + 2 ADP + 2PL   Î 2 S\UXYaWHV (C3H4O3) + 2 NADH,H+ + 2 ATP          
                                                                Ì------------------UpGXFWLRQ :4H- (+ 4 H+) JaJQpV---------Ê 
             
LHV GLQXFOpRWLGHV VRQW OHV FRHQ]\PHV (FaU XQH R[\GRUpGXFWaVH QH SHXW IRQFWLRQQHU VaQV) FRVXVEWUaW (FaU LQWHUYLHQW GaQV OH ELOaQ GH Oa 
UpaFWLRQ) GHV R[\GRUHGXFWaVHV = GpVK\GURJpQaVHV. 
 
3-Oa CReQ]\Pe A, WUaQVSRUWeXU eW acWiYaWeXU de gURXSePeQWV ac\O (=acide fi[pV) 
 
L¶eVWpUificaWiRQ deV acideV gUaV VXU XQe SOaWe-
fRUPe gO\cpURO QpceVViWe de O¶pQeUgie. 
LHV aFLGHV JUaV GRLYHQW SaUYHQLU VRXV IRUPH 
aFWLYpH, IL[pV aX JURXSHPHQW WKLRO (SH, YRLVLQ G¶XQ 
aOFRRO OH) GX WUaQVSRUWHXU G¶aFLGHV FHOOXOaLUHV : Oa 
FRHQ]\PH A (=aGpQRVLQH IL[pH j G¶aXWUHV 
JURXSHPHQWV)  
1-AcWiYaWiRQ de O¶acide gUaV (FKaUJH GH Oa CRA) SaU 
IRUPaWLRQ G¶XQH OLaLVRQ WKLR-HVWHU ULFKH HQ pQHUJLH 
CRA-SH + aFLGH JUaV Î AF\O aCRA + H2O 
 
2-cRQdeQVaWiRQ VXU Oe gO\cpURO (GpFKaUJH GH Oa CRA) 
HQWUaLQpH SaU OLEpUaWLRQ GH O¶pQHUJLH 
GO\FpURO + AF\OaCRA Î MRQRaF\OJO\FpURO + 
CRA-SH 
  
L¶R[\daWiRQ deV acideV gUaV daQV Oa PiWRchRdUie VH IaLW SaU IRUPaWLRQ G¶XQLWpV aFLGH j 2 C (CH3-COOH = aFLGH pWKaQRwTXH, 
aQFLHQQHPHQW aSSHOp aFLGH aFpWLTXH (FHOXL GX YLQaLJUH)), WRXMRXUV IL[pV j Oa FRHQ]\PH A VRXV IRUPH G¶acpW\laCRA (acide acpWiTXe 
fi[pV). E[ :  O¶aFLGH SaOPLWLTXH j 16C JpQqUH 8 aFpW\OaCRA. 
 
4-O¶AMPc (AMP c\cOiTXe), VecRQd PeVVageU iQWUaceOOXOaiUe 
LHV PHVVaJHUV H[WUaFHOOXOaLUH (KRUPRQHV, QHXURWUaQVPHWWHXUV) K\GURSKLOHV RQW XQ UpFHSWHXU 
PHPEUaQaLUH. 
CHV VLJQaX[ QH SpQqWUHQW SaV GaQV Oa FHOOXOH, OHXU PHVVaJH GRLW rWUH UHOa\p SaU XQ VHFRQG 
PHVVaJHU, FHWWH IRLV LQWUaFHOOXOaLUH, j O¶RULJLQH GH Oa UpSRQVH FHOOXOaLUH : RQ SaUOH GH 
WUaQVGXFWLRQ GX VLJQaO (FKaQJHPHQW GH IRUPH). 
E[ePSOe : O¶aGUpQaOLQH, OLEpUpH GaQV OH VaQJ VRXV O¶HIIHW GX VWUHVV, VH IL[H VXU XQ UpFHSWHXU 
SURWpLTXH GH Oa PHPEUaQH GHV FaUGLRP\RF\WHV (FHOOXOHV PXVFXOaLUHV FaUGLaTXH) HW HQJHQGUH 
Oa V\QWKqVH G¶AMPF j SaUWLU G¶ATP, j O¶RULJLQH GH O¶aXJPHQWaWLRQ GX U\WKPH FaUGLaTXH. 

EIIHW AGUpQaOLQH VXU FaUGLRP\RF\WH 
AGUpQaOLQH 
RHFHSWHXU 
TUaQVGXFWLRQ GX VLJQaO 
ATP Î AMPF (VHFRG PHVVaJHU) 
Ö RpSRQVH FHOOXOaLUH 

 
CRQcOXViRQ dX I : O¶ATP eVW Oa PRQQaie pQeUgpWiTXe dX YiYaQW, F¶HVW XQ YpKLFXOH G¶pQHUJLH HW GH JURXSHPHQWV SKRVSKRU\OH. 
PUpVHQWH GaQV WRXWH FHOOXOH HOOH HVW j O¶RUigiQe d¶aXWUeV PROpcXOeV diffXVibOeV MRXaQW XQ U{Oe de YphicXOeV G¶pOHFWURQV (GLQXFOpRWLGHV) 
RX G¶aFLGHV (CRA) RX GH PHVVaJHV (AMPF). 
L¶ATP HVW aXVVL, aYHF OHV aXWUHV NTP, XQ SUpFXUVHXU aFWLYp SHUPHWWaQW Oa V\QWKVqH G¶aFLGHV QXFOpLTXHV, PROpFXOHV LQIRUPaWLYHV. 

Figure 6 : NAD+/NADH , un coEnzyme d’oxydoreduction 
(d’après A. Denis)
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Figure 7 : FAD/FADH2, un coEnzyme d’oxydoreduction 
d’après http://www.perrin33.com/enzym/autres/cofacteursorg_2.php)

Figure 8 : le CoEnzyme A, un transporteur de groupement acyl 
(d’après A. Denis)

http://www.perrin33.com/enzym/autres/cofacteursorg_2.php
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Figure 9 : formation d'une liaison phosphodiester :  
condensation avec élimination d'une molécule d'eau (à savoir)

ADN ARN

Selon règnes et espèces : de 5000 à plus de 100 
millions de paires de bases (pb ou bp) : 
- masse moyenne d’une bp = 600 Da 
- 1 mm = 3 000 bp = 2. 106 Da (2m dans 

une cellule humaine !!!) 

Nombre de nt allant de plusieurs dizaines à 
plusieurs milliers : 
- ARNr : une centaine à 5 000 
- ARNt : 75-90 
- ARNm : en fonction du gène codant 

Taille exprimée selon 3 unités : 
- (la longueur) 
- la masse moléculaire en Daltons : 1 paire de bases =  environ 600 daltons 
- le nombre de nt ou de leurs bases pour les molécules simple brin ou de paires de bases 

quand la molécule est constituée de 2 brins. Le multiple le plus courant est le kilobase kb 
(= 1000 pb ou b). 
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Figure 10 : polymérisation de nucléotides (ADN ici) 
(in Lodish)

MacbookPro de Marie

MacbookPro de Marie

MacbookPro de Marie

MacbookPro de Marie
ADN
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Figure 11 : découverte de la structure en double hélice 
(d’après www.futura-sciences.com)

De retour à Londres, Rosalind Franklin intègre le King's College en 1951. Affectée au département de biophysique, 
elle met à profit son expertise en cristallographie aux rayons X pour étudier l'ADN. Elle vient alors prêter main forte à 
Maurice Wilkins et Raymond Gosling, un doctorant, qui avaient déjà effectué des travaux de  diffraction  sur cette 
molécule, en améliorant considérablement la technique utilisée. Mais des tensions s'installent entre Franklin et 
Wilkins... 
Dans ce contexte, Rosalind Franklin et Raymond Gosling découvrent les deux conformations de la molécule d'ADN, 
qu'elle nommera A et B. Les deux chercheurs réalisent également de superbes clichés de l’ADN par diffractométrie aux 
rayons X, qui permettront d'identifier la structure à double hélice. Ainsi, en 1953, Rosalind Franklin arrive à la 
conclusion que les deux conformations de l'ADN présentent une telle structure et commence à les décrire dans 
des articles scientifiques. 

Au King's College, Maurice Wilkins poursuit ses recherches sur l'ADN B en parallèle des travaux de Rosalind Franklin, de 
même que James Watson et  Francis Crick  à l'université de Cambridge. Ces derniers s'appuient largement sur les 
découvertes effectuées par Rosalind Franklin et Maurice Wilkins pour construire un modèle moléculaire de l'ADN. 
En mars 1953, Rosalind Franklin quitte le  King's College  pour le Birckbeck College. Ses travaux sur l'ADN sont alors 
aboutis, mais ils doivent rester au King's College, sur ordre du directeur. De leur côté, James Watson et Francis Crick 
publient leur modèle dans Nature en avril 1953. Les travaux antérieurs de Rosalind Franklin et Maurice Wilkins ne 
seront publiés que plus tard, comme en soutien au modèle de Crick et Watson. 
Par un concours de circonstances, Rosalind Franklin sera ainsi écartée de la découverte de la structure à double hélice 
de l'ADN. Les tensions avec les autres chercheurs, d'une part, et sa position sceptique et prudente envers le modèle 
proposé par Crick et Watson, sont un début d'explication. Maurice Wilkins, James Watson et Francis Crick ont quant à 
eux accepté de collaborer. Il apparaît aussi que les travaux de Rosalind Franklin ont été utilisés à son insu après son 
départ du King's College. 

Au Birckbeck College, Rosalind Franklin entame des recherches sur l'ARN et sur les virus. Elle étudie notamment le virus 
de la mosaïque du tabac, toujours par diffractométrie aux rayons X. Elle découvre notamment que tous les virus de ce 
type ont la même longueur et qu'ils possèdent un unique brin. Par la suite, elle travaille également sur le virus de la 
mosaïque du concombre, le virus de la mosaïque jaune du navet, puis s'intéresse aux virus affectant les animaux et 
commence à étudier la structure des poliovirus (voir ses publications). 
Dès 1956, la santé de Rosalind Franklin se dégrade en raison d'un cancer de l'ovaire. Après plusieurs traitements, elle 
décède finalement le 16 avril 1958 à Chelsea, à Londres, à seulement 38 ans. 

En 1962, ses collègues James Watson, Francis Crick et Maurice Wilkins obtiennent le prix Nobel pour 
la découverte de la structure à double hélice de l'ADN. Rosalind Franklin, malgré son rôle primordial, ne sera 
malheureusement pas récompensée. Au-delà des tensions existant entre les chercheurs du vivant de Rosalind Franklin, 
cet « oubli » vient aussi du fait que le prix Nobel ne peut être attribué à titre posthume. 

Après la guerre, Rosalind Franklin se 
rend en France grâce à une réfugiée 
nommée Adrienne Weill, ancienne 
étudiante de l'université Pierre et Marie 
Curie, qu'elle avait rencontrée à 
C a m b r i d g e . E n 1 9 4 7 , e l l e a 
l'opportunité d'entrer au Laboratoire 
central des services chimiques, à Paris, 
o ù e l l e s e f o r m e à 
la  cristallographie  aux  rayons X, aussi 
appelé diffractométrie aux rayons X, 
aux côtés de Jacques Mering, spécialiste 
du domaine. Elle se sert de ces nouvelles 
connaissances pour poursuivre ses 
recherches sur le charbon, notamment 
sur le passage du charbon au graphite.

https://www.futura-sciences.com/sciences/actualites/physique-proteine-travail-observee-rayons-x-cellule-vivante-55168/
https://www.futura-sciences.com/sciences/definitions/physique-diffraction-1019/
https://www.futura-sciences.com/sante/definitions/biologie-conformation-6657/
https://www.futura-sciences.com/sante/photos/genetique-adn-tous-etats-667/
https://www.dnalc.org/view/15014-Franklin-s-X-ray-diffraction-explanation-of-x-ray-pattern-.html
https://www.futura-sciences.com/sante/personnalites/genetique-francis-crick-490/
http://www.sns.ias.edu/~tlusty/courses/landmark/WatsonCrick1953.pdf
https://www.futura-sciences.com/sante/definitions/genetique-arn-97/
https://www.futura-sciences.com/sante/dossiers/medecine-plus-grandes-decouvertes-medecine-1830/page/9/
https://www.futura-sciences.com/tech/actualites/tech-vrai-virus-puce-electronique-9796/
https://www.futura-sciences.com/tech/actualites/tech-vrai-virus-puce-electronique-9796/
https://www.futura-sciences.com/planete/definitions/botanique-concombre-7433/
https://www.futura-sciences.com/planete/definitions/botanique-navet-7631/
https://academictree.org/chemistry/publications.php?pid=52137
https://www.futura-sciences.com/sante/definitions/cancer-cancer-ovaire-16211/
https://www.futura-sciences.com/sciences/personnalites/sciences-marie-curie-222/
https://www.futura-sciences.com/sciences/personnalites/sciences-marie-curie-222/
https://www.futura-sciences.com/planete/definitions/geologie-cristallographie-1454/
https://www.futura-sciences.com/sciences/definitions/physique-rayon-x-1002/
https://www.futura-sciences.com/sciences/definitions/matiere-graphite-3870/
http://www.futura-sciences.com
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Figure 12 : structure de la m
olécule d’AD

N

B-La VWUXFWXUH II GRXbOH KpOLFH GH O¶ADN : VWRFNaJH G¶XQH LQIRUPaWLRQ VWabOH HW aFFHVVLbOH 
 
1-UQH PROpFXOH VWabOH HW UpSaUabOH 
*Oa VWUXFWXUH II GH O¶ADN a pWp pOXFLGpH HQ 1953 SaU WaWVRQ HW CULFN (PUL[ NRbHO 1962) gUkce  
-aX[ donnpeV biochimiTXeV : O¶K\GURO\VH mpnagpe de l¶ADN libqUe deV QXFOpRWLGHV TXi VonW donc leV PRQRPqUHV GH baVH de l¶ADN 
-aX[ UqJOHV GH CKaUJaII Ɔ : il \ a WoXjoXUV aXWanW de A TXe de T eW aXWanW de G TXe de C danV Xne molpcXle d¶ADN  
-aX[ imageV en cUoi[ de GLIIUaFWLRQ GHV Ra\RQV XƆ VXU cUiVWal d¶ADN obWenXeV SaU RRVaOLQG FUaQNOLQ dpmonWUanW Xne VWUXFWXUH HQ 
KpOLFH.  
ƆƆƆL¶KpOLFH HVW GH[WUH, GH 2QP GH GLaPqWUH HW 3,4 QP GH SaV, aYHF 10 QXFOpRWLGHV SaU WRXU GH VSLUH HW 2 bULQV aQWLSaUaOOqOHV. 

  
*Oa GRXbOH KpOLFH G¶ADN GpFRXOH GHV LQWHUaFWLRQV aYHF O¶HaX : leV baVeV de VXUface 
h\dUoShobe VonW j l¶inWpUieXU de l¶hplice, WandiV TXe leV monWanWV dpVo[\UiboVe-
ShoVShaWe h\dUoShileV VonW WoXUnpV YeUV l¶e[WpUieXU eW pWabliVVenW deV liaiVonV H aYec 
l¶eaX. 
 
*Oa GRXbOH KpOLFH HVW VWabLOLVpH SaU GH Qb OLaLVRQV IaLbOHV :  
         -VaQ GHU WaaOV HQWUH aWomeV WUqV SUocheV de VXUface deV baVHV HPSLOpHV 
         -OLaLVRQV H HQWUH baVHV FRPSOpPHQWaLUHV e[SoVanW VXU leXU boUdXUe deV 
gUoXSemenWV donneXUV (NHG+) eW acceSWeXUV (COG-) d¶H.  
CeV liaiVonV H VonW obWenXeV TXand Xn A eVW en face d¶Xn T (2) oX Xn C en face d¶Xn C 
(3) VVi leV 2 baVeV VonW anWiSaUallqleV 
 
*O¶ADN HVW SHX UpaFWLYH FKLPLTXHPHQW caU VeV monWanWV VonW ineUWeV (WoXV leV gUoXSemenW 
OH VonW occXSpV) eW TXe leV baVeV UpacWiYeV VonW inacceVVibleV caU j l¶inWpUieXU de l¶hplice. 
 
*O¶ADN SRVVqGH O¶LQIRUPaWLRQ GH Va VpTXHQFH HQ GRXbOH : VL HOOH HVW SHUGXH VXU XQ 
bULQ, O¶aXWUH SHUPHW Oa UpSaUaWLRQ 
 
 

 

 

MacbookPro de Marie
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Figure 13 : formation d’un mutation ponctuelle par tautomérie de base

Figure 14 : caractéristiques des 3 ARN

ARNr ARNt ARNm
Localisation cellulaire Intégrés dans le ribosome 

dans le cytoplasme
Cytoplasme Cytoplasme

Abondance (% des ARN 
cytoplasmiques totaux)

71 % 15 % 5 %

Taille Les plus grands petits (75-95 nt variables

Structure Tige-boucle à structure III 
complexe

Tige-boucle à trèfle linéaire

Stabilité Stables Stables Instables (qq min à qq h)
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Figure 15 : structure secondaire des ARNt et ARNr (importance des structures tige-
boucle) et tertiaire

Structure 2D en feuille de trèfle et 3D d'un ARNt 
(in Voet et Voet, De Boeck, 2005)

Structure 2D et 3D de l'ARNr 23s 
(in Voet et Voet, De Boeck, 2005)

MacbookPro de Marie

MacbookPro de Marie

MacbookPro de Marie

MacbookPro de Marie

MacbookPro de Marie
ARNm

MacbookPro de Marie

MacbookPro de Marie
codon

MacbookPro de Marie

MacbookPro de Marie

MacbookPro de Marie
DECODAGE IG

MacbookPro de Marie
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Figure 16 : l'ARN migre du noyau vers le cytoplasme 
(in Bordas, programme de 1ère S)

Expérience à connaître parfaitement et à savoir dessiner!

Représentation schématique de l’expérience :

Principe de l’expérience (préciser le 
précurseur utilisé): 

Résultats et interprétation : 
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Figure 17 : le code génétique et quelques  
exceptions à son universalité 

(in Dunod, 2021)

Le	langage	ARNm	est	à	langage	à	4	lettres	qui	doit	coder	un	langage	protéique	à	20	lettres	→	il	faut	3	
nucléotides	pour	coder	un	aa.	 (2	bases	donnent	42	possibilités,	3	bases	donnent	43	possibilités	=	64	
possibilités).	
Le	code	génétique	:	
Il	existe	64	codons	possibles	pour	20	acides	aminés,	donc	:		

- certains	codons	ne	spécifient	pas	d’aa.	:	UAA,	UAG,	UGA	:	codons	stop	qui	spécifient	la	fin	de	la	
protéine	

- le	code	n’est	pas	ambigu	:	1	codon	→	1	aa	et	un	seul	
- le	code	est	dégénéré	:	1	aa	peut	être	codé	par	plusieurs	codons	
- le	code	est	non	chevauchant	:	il	n’y	a	pas	de	recouvrement	entre	2	codons	successifs	

Le	code	génétique	est	universel,	sauf	exception	:	
- mitochondries	:	UGA	→	TRP	et	non	STOP		
- paramécie	(et	ciliés	en	général)	:	STOP	supplémentaires	
- archées	(Procaryotes)	:	22	aa

414

SV-F • Génomique structurale et fonctionnelle

L’ensemble des ARNm matures présents à un instant « t » dans une cellule donnée constitue le 
transcriptome cellulaire. Sa traduction, dans le cytosol, conduit à la formation du protéome 
cellulaire (ensemble des protéines présentes à un instant « t » dans une cellule donnée).

La traduction des ARNm en polypeptides
3.1   Le code génétique : correspondance entre acides aminés  

et codons
Le code génétique est la correspondance entre les bases azotées de l’ARNm (« langage » à 
4 lettres) et les acides aminés protéinogènes (« langage » à 20 lettres) (tableau 14.2a).

acides aminés apolaires
(hydrophobes)

acides aminés
polaires non chargés

acides aminés 
polaires  cationiques

acides aminés
polaires anioniques

DEUXIÈME LETTRE

TR
O

ISIÈM
E LETTR

E

(G)

(L)

(I)

(M)

(V)

(L)

(A)

(T)

(P)

(S)

(Y)

(H)

(N)

(D)

(E)

(Q)

(K)

(C)

(W)

(S)

(G)

(R)

(R)

(a) (b) Cas général Cas particulier

Codon 
UGA

Codon stop Tryptophane
(génome 
mitochondrial)

Codons 
CUU, 
CUA, 
CUC, 
CUG

Leucine Thréonine
(génome 
nucléaire de la 
levure)

Codon 
GUG

Valine Codon initiateur 
chez des 
procaryotes

Tableau 14.2 Le code génétique.
(a) Le code génétique « universel » (entre parenthèses, 
les acides aminés désignés par une unique lettre conven-
tionnelle) ;
(b) quelques exceptions à l’universalité du code géné-
tique.

Remarque

On compte 20 acides aminés protéinogènes mais les archées en utilisent 22.

Attention !

Ne pas confondre code génétique et programme génétique = ensemble de l’information 
contenue dans un génome.

Le code génétique a été élucidé au début des années 1960, ses propriétés sont les suivantes :
 • Code constitué de codons : un codon est un triplet de nucléotides. Il en existe 64 (43 combi-
naisons possibles) : 61 correspondent à un acide aminé (codons sens) et 3 à une ponctuation 
(codons non-sens = codons stop).

 • Code dégénéré : le nombre de codons sens (61) est nettement supérieur à celui des acides 
aminés protéinogènes (20 classiques) : il y a donc plusieurs codons synonymes, qui codent 
pour plusieurs acides aminés. Les codons synonymes diffèrent généralement par leur 3e base 
(ex : CUU, CUA, CUC, CUG codent tous pour la leucine).

 • Code non ambigu : il y a un seul acide aminé pour un codon donné

Voir chapitre 15, 
Zooms 1  et 5

3

N

!

ZOOM 2
L’élucidation du code 

génétique
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Figure 18 : structure 3D d’un ribosome procaryote
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Figure 19 : schéma bilan



BCPST1, Lycée Hoche                                                                                                               SVD-2.3 Nucléotides et AN

17


