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Avant-propos
La biochimie est la discipline à l’interface de la biologie et de la chimie. Même si 
le terme « biochimie » est apparu au xixe siècle avec la découverte des enzymes par 
Anselme Payen ou la description de processus comme la fermentation alcoolique 
(Eduard Buchner), on prête à Carl Neuberg sa définition en 1903 ce qui a permis 
de placer la biochimie comme une science à part entière. Carl Neuberg est ainsi 
souvent désigné comme le père de la biochimie moderne. La biochimie est la 
discipline scientifique qui étudie la composition de la matière vivante ainsi que 
les réactions chimiques permettant le maintien de la vie. Cette discipline peut être 
divisée en trois spécialités qui, combinées les unes avec les autres, permettent de 
mieux comprendre les caractéristiques extraordinaires du vivant :
1) la biochimie structurale est consacrée à l’étude des structures chimiques des 
molécules (acides nucléiques, protéines, glucides, lipides, vitamines, ions…) qui 
constituent les êtres vivants ainsi que leurs fonctions et interactions ;
2) la biochimie génétique (souvent nommée biologie moléculaire) s’intéresse plus 
particulièrement aux molécules et aux réactions chimiques permettant la transmission 
et l’expression du message génétique responsable du maintien des caractéristiques 
des organismes au cours du temps et des générations ;
3) la biochimie métabolique, qui inclut la thermodynamique et l’enzymologie, étudie 
quant à elle les réactions chimiques aboutissant à la synthèse, par les organismes 
vivants, des molécules qui les constituent ainsi qu’à la production d’énergie nécessaire 
à la vie.
La biochimie est nécessaire dans plusieurs domaines comme la médecine, la diététique 
ou l’agronomie, ainsi que l’industrie avec le développement des entreprises de 
biotechnologies et leurs apports dans de nombreux secteurs.
Ce manuel développe les concepts fondamentaux de la biochimie à destination des 
étudiants au début de leur cursus universitaire. Les trois spécialités de la biochimie 
y sont illustrées tout au long des sept chapitres. Les bases de la biochimie structurale 
sont illustrées dans les premiers chapitres portant sur les acides nucléiques (chapitre 1), 
les protéines (chapitre 2), les glucides (chapitre 3) et les lipides (chapitre 4). Le 
chapitre 5 décrit, quant à lui, les bases de la biologie moléculaire. Enfin, les deux 
derniers chapitres se focalisent sur la biochimie métabolique : le chapitre 6 apporte 
les grands concepts de thermodynamique et d’enzymologie et le chapitre 7 introduit 
les grands concepts du métabolisme et de sa régulation.
Ce livre est conçu de manière à vous guider au mieux dans vos apprentissages 
(illustrations en couleurs, définitions, focus illustrant des exemples concrets, QCM 
et exercices variés avec leurs corrections détaillées).
Cette troisième édition de l’ouvrage comporte de nouveaux focus, figures, exercices 
et paragraphes par rapport à la version précédente.
Passionnés par l’enseignement et la biochimie, nous espérons, avec ce livre, vous 
transmettre notre passion et vous aider à acquérir des bases solides dans le domaine 
de la biochimie qui vous permettront de réussir votre cursus universitaire.
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De nombreux organismes, comme les coraux de cette photographie, ont la capacité d’être 
fl uorescents, notamment grâce à des protéines fluorescentes vertes (en anglais Green 
Fluorescent Proteins ou GFP) responsables de la couleur verte sur la photographie. La 
fl uorescence est un processus par lequel une matière absorbe de la lumière et réémet une 
lumière d’une longueur d’onde supérieure. Les protéines fl uorescentes des coraux sont un 
exemple de ce processus : elles réémettent une certaine proportion de la lumière du spectre 
solaire absorbée. Plusieurs hypothèses sont proposées quant aux rôles de la fl uorescence des 
coraux. Elle protègerait les coraux d’eaux peu profondes ainsi que leurs algues symbiotiques 
contre les rayons UV nocifs du soleil. En eaux profondes, où la lumière provenant du soleil est 
rare, la fl uorescence optimiserait la photosynthèse – et par conséquent, la croissance des 
coraux – en intensifi ant la faible lumière disponible.

Pour bien démarrer
1. Les protéines sont des polymères :

 oa. d’acides gras ;
 ob. d’acides aminés ;
 oc. d’acides nucléiques.

2. La fonction d’une protéine :
 oa.  dépend principalement de sa 

masse moléculaire ;
 ob.  dépend principalement de sa 

structure dans l’espace ;
 oc.  dépend principalement de sa 

charge.

3. Dans les acides aminés, la fonction 
acide est :

 oa.  une fonction acide carboxylique ;
 ob.  une fonction acide sulfurique ;
 oc.  une fonction acide 

phosphorique.

4. Les acides aminés :
 oa.  possèdent tous une charge 

nette nulle à pH 7 ;
 ob.  sont tous chargés 

négativement à pH 7 ;
 oc.  peuvent être chargés ou non 

chargés à pH 7.

5. Après l’eau, les protéines 
représentent le constituant majeur :

 oa. du beurre ;
 ob. du miel ;
 oc. de la viande.

6. L’insuline, une hormone qui permet de 
diminuer la glycémie (concentration 
du glucose dans le sang) est :

 oa. de nature protéique ;
 ob. de nature lipidique ;
 oc. de nature glucidique.

Les protéines 2
CHAPITRE

Réponses page 197
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Objectifs de ce chapitre
•  À partir de leur structure chimique, savoir déduire les principales 

propriétés des chaînes latérales des acides α-aminés.
•  Savoir calculer le pI (point isoélectrique) d’un acide aminé.
•  Être capable de représenter les états d’ionisation des fonctions 

ionisables des acides α-aminés en fonction du pH.
•  Connaître les diff érents niveaux de structure des protéines (primaire, 

secondaire, tertiaire, quaternaire).
•  Connaître les caractéristiques des principaux éléments de structure 

secondaire (hélices, feuillets, boucles, coudes).

■2   Les protéines : des polymères d’acides aminésCHAPITRE 2  Les protéines

Ri (Cαi) sont dans deux plans diff érents (plans peptidiques 1 et 2 dans la Figure 2.12). 
Ces deux plans sont mobiles : la chaîne peptidique peut tourner de part et d’autre du 
Cα. L’angle de rotation  de la liaison NHi–Cαi (dans le plan peptidique 1) est l’angle  ϕ 
(phi) et l’angle de rotation de la liaison Cαi–COi (dans le plan peptidique 2) est l’angle 
 ψ (psi). Ces deux angles défi nissent la conformation locale de la chaîne protéique au 
niveau du résidu considéré (résidu i). Les associations entre les angles ϕ et ψ sont 
représentées sur le diagramme de Ramachandran (Figure 2.12).
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Certaines associations entre les angles ϕ et ψ sont impossibles à cause de l’en-
combrement stérique (fond rose saumon dans le diagramme de Ramachandran) 
alors que d’autres sont possibles car elles conduisent à des structures stables (en 
bleu) comme les feuillets β et les hélices α. Ces structures sont dites régulières, 
ou encore périodiques, car les angles ϕ et ψ se répètent d’un acide aminé à l’autre 
sur toute la longueur de celles-ci.

2.2.2 Les éléments de structure secondaire

La structure secondaire  d’une protéine correspond à des déformations régulières (pério-
diques) de segments d’une chaîne polypeptidique, dans le cas des protéines globulaires, et 
de plusieurs chaînes polypeptidiques associées, dans le cas des protéines fi breuses. Parmi les 
éléments réguliers de structure secondaire, on distingue notamment les hélices ̀   et les feuillets 
a . Les éléments réguliers de structure secondaire sont stabilisés par des liaisons hydrogène 
entre l’atome d’hydrogène du groupe NH d’une liaison peptidique et l’atome d’oxygène du 
groupe CO d’une autre liaison peptidique. Ces éléments sont connectés par des structures 
intermédiaires, non régulières (non périodiques), les boucles  ou les coudes .

Défi nition

Les diff érents résidus d’acides aminés sont caractérisés par des tendances diff érentes 
à former les diff érents éléments de structure secondaire. Par exemple, le glutamate 
et la méthionine sont souvent retrouvés dans des hélices, la valine et l’isoleucine 
dans les feuillets et la glycine ainsi que la proline dans les coudes. Ainsi la séquence 
des acides aminés d’une protéine infl uence la formation de tel ou tel élément de 
structure secondaire.

Figure 2.12  Angles ϕ  et ψ  et diagramme de Ramachandran

Hélices α et autres structures hélicoïdales
Les hélices sont des enroulements réguliers de fragments de chaînes polypeptidiques. 
La principale hélice rencontrée dans les protéines est l’hélice ` (ou hélice 3,613) 
droite (Figure 2.13). Elle contient 3,6 résidus d’acide aminé par tour et s’élève de 
0,54 mm (pas de l’hélice = 0,54 nm) à chaque tour. 13 atomes forment un cycle 
fermé par une liaison hydrogène (liaison H) entre le groupe CO du résidu i et le groupe 
NH du résidu i + 4. Les chaînes latérales des résidus se projettent vers l’extérieur de 
l’hélice (à 90° de l’axe de l’hélice), les atomes d’oxygène des groupes CO pointent 
vers l’extrémité C-ter et les atomes  d’hydrogène des groupes NH vers l’extrémité 
N-ter. D’autres hélices existent dans les protéines, comme l’hélice α gauche qui a 
les mêmes caractéristiques que l’hélice α droite mais des angles ϕ et ψ opposés.
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Les radicaux (R) et les H (non représentés) portés par les Cα sont orientés vers l’extérieur de l’hélice

Les hélices formant les  collagènes, protéines fi breuses sécrétées entrant dans 
la structure des tissus conjonctifs, sont des hélices particulières composées de la 
répétition du motif –Glycine–X–Y– où, le plus souvent, X est la proline et Y la 
4-hydroxyproline (proline hydroxylée). Les contraintes stériques imposées par ces 
deux acides aminés font que les hélices des collagènes sont étirées et ne peuvent 
être stabilisées par des liaisons hydrogène intrachaînes (à l’intérieur d’une même 
chaîne polypeptidique). La stabilisation est assurée par l’enroulement de trois hélices 
permettant la formation de liaisons hydrogène interchaînes (entre le groupe NH 
du résidu glycine d’une chaîne et le groupe CO d’un résidu d’une autre chaîne).

La kératine , point commun entre un cheveu et une corne de rhinocéros !
D’autres protéines fi breuses existent en plus des collagènes. Parmi elles, les kératines 
résultent de l’association de deux hélices `  enroulées l’une sur l’autre pour former une 
superhélice (ou coiled coil). L’association de deux superhélices forme une protofi brille. 
Plusieurs protofi brilles s’associent en une microfi brille et plusieurs microfi brilles s’associent 
pour former une macrofi brille. L’association de macrofi brilles forme la matière première 
des phanères : cheveux, poils, ongles, plumes, cornes (comme celle du rhinocéros !), becs.

FO
CU

S
Les hélices sont re-
présentées comme 
des ressorts dans 
les structures des 
protéines.
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Hélice α  droite

COO–

C
H

H
2
N
+

CH
2

α

CHH
2
C

OH

1

2
3
45

■ Structure de la 
4-hydroxyproline

Hélice
gauche

Hélice
droite

vers N-ter

vers C-ter

vers N-ter

vers C-ter

main
gauche

main
droite

oeil 

■ Le sens de rotation 
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Seules les protéines fi breuses  ne sont caractérisées que par leurs structures 
primaire et secondaire car elles ne sont composées que d’un seul type d’élément 
régulier de structure secondaire (hélice comme dans la kératine ou feuillet 
comme dans la fi broïne) impliquant plusieurs chaînes polypeptidiques. Au 
contraire, les protéines globulaires , en plus de leurs structures primaire et 
secondaire, sont caractérisées par une structure tertiaire et, pour certaines 
d’entre elles, une structure quaternaire.

Brins a  et feuillets a  plissés
Un brin β  est un fragment de chaîne polypeptidique dans une conformation étirée. 
Un brin β isolé n’est pas stable. L’association de plusieurs d’entre eux dans un feuillet 
β  plissé est stabilisée par des liaisons hydrogène (liaisons H) entre les groupes NH et 
CO des liaisons peptidiques de brins voisins (Figure 2.14). Le feuillet β est dit « plis-
sé » du fait des angles existant entre les plans peptidiques Cα–CO–NH–Cα successifs 
constituant le squelette de ses brins. La distance entre deux résidus d’acide aminé est 
de 0,35 nm. Le squelette des brins et les liaisons hydrogène entre les brins forment un 
plan moyen : le plan du feuillet. Les chaînes latérales des résidus se projettent alter-
nativement d’un côté et de l’autre de ce plan, évitant ainsi l’encombrement stérique.
Il existe trois catégories de feuillets β plissés selon l’orientation (extrémité N-ter vers 
extrémité C-ter) relative des brins. Les feuillets a  plissés parallèles (Figure 2.14A) 
sont exclusivement constitués de brins β parallèles. Les feuillets a  plissés antiparal-
lèles (Figure 2.14B) sont exclusivement constitués de brins β antiparallèles. Les 
feuillets a plissés mixtes (Figure 2.15) sont constitués de brins β dont certaines paires 
sont parallèles et d’autres sont antiparallèles.
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Les liaisons peptidiques sont représentées en rouge
Les liaisons hydrogène (pointillés noirs) entre les groupes CO et NH sont dans le plan du feuillet plissé (en vert)

Les radicaux (R) sont soit au-dessus (en noir) soit en-dessous (en gris) du plan du feuillet 
Les H (non représentés) portés par les Cα sont à l’opposé des R par rapport au plan du feuillet

A

B

2 brins β parallèles

2 brins β antiparallèles

Quel est le point commun entre une araignée et un ver à soie ?
La soie produite par les araignées pour tisser leurs toiles ainsi que par les vers à soie pour 
élaborer leurs cocons, est une fi bre fi ne, élastique et résistante. Sa résistance est due à 
son principal composant : la fi broïne . La fi broïne est une protéine fi breuse composée 
essentiellement d’un empilement de feuillets a  plissés antiparallèles alignés dans l’axe 
de la fi bre. Cette structure régulière lui confère son exceptionnelle résistance mécanique, 
entre celles de l’acier et du kevlar !
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Les brins β sont 
représentés comme 
des fl èches dans 
les structures des 
protéines. Le sens 
des fl èches indique 
l’orientation des 
brins (de N-ter vers 
C-ter).

représentation simplifiée
d’un feuillet β mixte
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Les liaisons peptidiques sont représentées en rouge
Les liaisons hydrogène (pointillés noirs) entre les groupes CO et NH sont dans le plan du feuillet plissé (en vert)

Les radicaux (R) sont soit au-dessus (noir) soit en-dessous (en gris) du plan du feuillet 
Les H (non représentés) portés par les Cα sont à l’opposé des R par rapport au plan du feuillet

2 brins β parallèles

2 brins β antiparallèles

Boucles et coudes
Les éléments périodiques de structure secondaire, hélices α et feuillets β, sont 
connectés par des éléments de conformation non périodique et de longueur va-
riable : les boucles et les coudes (aussi nommés tours). Ces éléments permettent 
des changements d’orientation de la chaîne polypeptidique. Les coudes contiennent 
un faible nombre de résidus d’acides aminés (moins de 5) alors que les boucles en 
contiennent un plus grand nombre (jusqu’à plus de 20). Les deux principaux coudes, 
le coude f (formé de 3 résidus) et le coude a  (formé de 4 résidus), sont stabilisés 
par une liaison hydrogène entre le groupe CO de leur premier résidu et le groupe 
NH de leur dernier résidu. Ils connectent généralement deux brins β antiparallèles.

vers N-ter
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Ri

H
C II O
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■ Un coude β est formé 
de 4 résidus (i à i+3)

Figure 2.15 
Feuillet β  mixte

La structure tertiaire des protéines

La structure tertiaire  d’une chaîne polypeptidique correspond au repliement dans l’espace 
des éléments de structure secondaire en une structure tridimensionnelle compacte et stable.

Défi nition

2.3.1  Interactions impliquées dans le repliement des protéines
Le repliement des chaînes polypeptidiques en structures tridimensionnelles stables 
repose sur des interactions de faible énergie (liaisons non covalentes) :

 • forces de  Van der Waals  (interactions non spécifi ques entre atomes voisins 
dues à la fl uctuation de leurs nuages électroniques) ;

2.3 
Figure 2.14 

Feuillets β  plissés 
parallèle (A) et 

antiparallèle (B)
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Mode d’emploi
Ouverture de chapitre

■■ �QCM pour se tester sur les  
prérequis de Terminale.

■■ �Un exemple concret pour  
introduire le sujet du  
chapitre.

■■ �Ce que l’on maîtrisera  
à la fin du chapitre.

Le cours

■■ �Le cours est illustré par des  
figures et de nombreux exemples.

■■ �Les focus développent un sujet  
de recherche, une application,  
un thème d’actualité.

■■ �Des repères historiques.

VIII



45

Ce qu’il faut retenir
 •  Les protéines sont des polymères linéaires 
dont les monomères constitutifs sont les 
vingt acides α-aminés protéinogènes stan-
dard auxquels s’ajoutent, dans certains cas, 
deux acides α-aminés protéinogènes non 
standard (sélénocystéine et pyrrolysine).

 •  Les acides α-aminés ont pour formule 
générale R–CH(NH3

+)–COO–. Ils pos-
sèdent tous une fonction acide carboxy-
lique et une fonction amine, portées par 
le carbone α, et ne diffèrent les uns des 
autres que par la nature de leur chaîne 
latérale (ou radical R), elle aussi portée 
par le carbone α.

 •  Les acides α-aminés sont amphotères et 
existent dans différents états d’ionisation 
en fonction du pH.

 •  Dans un polymère linéaire d’acides α- 
aminés, chaque acide α-aminé est relié 
au suivant par une liaison peptidique 
entre sa fonction α-carboxyle et la fonc-
tion α-amine de l’acide α-aminé suivant  
(Cα–CO–NH–Cα).

 •  Il existe quatre niveaux de structure des 
protéines : primaire, secondaire, tertiaire, 
et, pour les protéines oligomériques seu-
lement, quaternaire.

 •  La structure tridimensionnelle d’une pro-
téine est flexible, elle dépend de nom-
breux paramètres dont la séquence de ses 
acides aminés et conditionne sa fonction 
biologique.

1. La chaîne latérale de la cystéine :
 a.  est chargée positivement à  

pH 7 ;
 b. contient un groupement thiol ;
 c.  contient un groupement 

hydroxyle.

2. Le dernier acide aminé d’une 
protéine :

 a.  est situé à l’extrémité 
N-terminale ;

 b.  est situé à l’extrémité 
C-terminale ;

 c.  est systématiquement une glycine.

3. À quoi correspond le point 
isoélectrique d’une molécule ?

 a.  Au pH auquel la charge de cette 
molécule est maximale ;

 b.  Au pH de demi-dissociation de 
cette molécule ;

 c.  Au pH auquel cette molécule 
possède une charge globale nulle.

4. À quoi correspond le pK (ou pKa) 
d’une fonction ionisable ?

 a. Au pH 7 ;
 b.  Au pH de demi-dissociation de 

cette fonction ;
 c.  Au pH auquel cette fonction 

possède une charge globale nulle.

5. L’hélice `  est :
 a.  un élément de structure primaire ;
 b.  un élément de structure 

secondaire ;
 c. un élément de structure tertiaire.

Réponses page 197
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•  Celle des enzymes en fonction des réactions qu’elles catalysent (chapitre 6) : https://www.qmul.ac.uk/
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Expasy-Enzyme : https://enzyme.expasy.org (chapitre 6)
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Université d’Angers : http://biochimej.univ-angers.fr
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Exercices

1. 2. 3. 4. 5.

COO-

C HH3N
+

CH2

CH2

COO-

COO-

C HH3N
+

CH2

COO-

COO-

C HH3N
+

CH2

CH2

C
OH2N

COO-

C HH3N
+

CH2

SH

COO-

C HH3N
+

CH2

CH2

CH3

S

COO-

C HH3N
+

CH2

CH2

NH

CH2

C
OH2N

6.

b. Parmi ces structures, laquelle n’est pas un acide aminé protéinogène ? 

Corrigés p. 197-199

1 Calculez le pI de la glycine (pK1 = 2,34 ; pK2 = 9,60).

2 Calculez le pI du glutamate (pK1 = 2,19 ; pK2 = 9,67 ; pKR = 4,25).

3 Calculez le pI de la lysine (pK1 = 2,18 ; pK2 = 8,95 ; pKR = 10,53).

4 Calculez le pI de la cystéine (pK1 = 1,96 ; pK2 = 10,28 ; pKR = 8,18).

5 Association.
a. Associez un nom (une lettre majuscule) à une structure (un chiffre)

A. aspartate
B. glutamate
C. glutamine
D. cystéine
E. citrulline
F. méthionine

6 Une ou plusieurs affirmations concernant cet acide aminé est(sont) juste(s), la(les)quelle(s) ?

COO-

C HH3N
+

C

CH3

OHH

a. sa chaîne latérale peut se retrouver dans un pont disulfure au sein d’une protéine
b. sa chaîne latérale est non polaire
c. sa chaîne latérale est polaire neutre
d. il s’agit de la cystéine
e. il s’agit de la thréonine 

Chapitre 1

Pour bien démarrer
1 a. 2 b. 3 c. 4 b. 5 a.

Testez-vous
1 a. 2 b. 3 a. 4 b. et c.

Exercices
1 a. 5′ – ATACGACGTAGCAAGCATGCCA – 3′

b. 5′ – CCTGATAGCCATTCGGAACCC – 3′

2 T = 20%, C = 30%

Nombre de liaisons hydrogène = 2 * (20+20) +  
3 * (30+30) = 80 + 180 = 260

3 Les appariements

a. CAGUUAAGCGACGAGCGCUUAACGG

b. GGGCGCGCUUUAUUCGCUAAAGCGC

4 Les minisatellites

a. ATGGCCGGGCCGGGCCGGGCCGGGC-
CGTA 

GGCCG × 5

b. TAGCCCCGGCCCCGGCCCCGGCCCCGTA

GCCCCG × 4

5 Séquences répétées

a. Répétition d’un GTC (3 bases) – microsatellites

b. Répétition d’un CCTTT (5 bases) – minisatellites

c. Pas de répétition (piège)

6 Bases modifiées

a. Nucléoside (Base azotée pyrimidine + Ribose)

b. Ribose

c. Méthylcytosine. Ici, pour être précis, on parle 
de 5-méthylcytosine.

d. Méthylcytidine. Ici, pour être précis, on parle 
de 5-méthylcytidine.

La méthylation de la cytosine est un des phéno-
mènes les plus fréquemment rencontrés lors de mo-
difications épigénétiques (méthylation de l’ADN).

e. Nucléoside (Base azotée purine + Ribose)

f. Adénine. Ici, pour être précis, dans les ARN, 
l’adénine désaminée est appelée inosine ; elle est 
formée par désamination de l’adénosine. Cette 

réaction a donc lieu directement dans l’ARN et 
est catalysée par l’adénosine désaminase. Il est 
fréquent de rencontrer ces modifications dans les 
ARN de transfert.

g. Guanine

h. Méthylguanine. Ici, pour être précis, on parle 
de 7-méthylguanine.

i. Méthylguanosine. Ici, pour être précis, on parle 
de 7-méthylguanosine.

7 Masse des ADN et ARN

a. Si on parle de paires de bases, la molécule d’ADN 
contient 6 milliards de nucléotides et aura donc 
une masse molaire de 1,98 × 1012 g × mol-1. Une 
mole contenant 6,02 ⋅ 1023 molécules, la masse de 
la molécule considérée ici (l’équivalent de l’ADN 
dans une unique cellule humaine nuclée) est donc 
de 3,29 × 10-12 g soit 3,29 picogrammes.

b. Si on parle de bases (et non de paires de bases), 
la molécule d’ARN contient 3 000 nucléotides et 
aura donc une masse molaire de 990 000 g ⋅ mol-1. 
Une mole pèsera donc 990 000 g.

8 A → b / B → a / Z → c

9 Pour fonctionner l’ADN polymérase a besoin 
de Mg2+ (fourni ici par le tampon), de désoxynu-
cléotides, d’une matrice (pour savoir quel désoxy-
nucléotide il faut ajouter par complémentarité de 
base) et d’une extrémité 3’-OH libre pour fixer le 
désoxynucléotide et allonger la chaîne.

A : pas de réplication possible, il n’y a pas d’extré-
mité 3’-OH libre, donc l’enzyme ne peut pas fixer 
de nucléotide. Il n’y a pas non plus de matrice à 
répliquer accessible.

B : amplification à partir de l’extrémité 3’-OH 
libre du petit brin, le grand brin circulaire ser-
vant de matrice. L’amplification ira jusqu’à ce 
que l’enzyme rencontre le 5’-phosphate libre. 
L’ensemble de la séquence sera ainsi répliqué. 
Attention, il n’y aura pas de ligation à l’extrémité 
du brin néoformé.

C : pas de réplication possible. Même s’il y a deux 
extrémités 3’-OH libres, il n’y a pas de matrice à 
copier.

D : amplification à partir de l’extrémité 3’-OH libre 
de la petite amorce, l’autre brin servant de matrice. 
L’amplification ira jusqu’à ce que l’enzyme n’ait 
plus de matrice, en bout de brin.
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Objectifs de ce chapitre
•	�Connaître les propriétés des constituants des acides nucléiques 

notamment des nucléotides, ainsi que de la structure de l’ADN et  
de l’ARN, et leur diversité.

•	�Comprendre l’architecture des génomes procaryotes et eucaryotes 
ainsi que de la chromatine.

•	�Savoir distinguer les processus de réplication chez les virus, les 
procaryotes et les eucaryotes ainsi que les mécanismes de réparation.

Pour bien démarrer
1.	 Quelle molécule est le support de 

l’information génétique chez la 
plupart des organismes ?

��a. L’ADN ;
��b. L’ARN ;
��c. Les protéines.

2.	 Quel autre nom est fréquemment 
attribué à l’ADN dans les médias ?

��a. Le transcriptome ;
��b. La double hélice ;
��c. Les gènes.

3.	 Que signifie l’acronyme ADN ?
��a. Acide désoribonucléique ;
��b. Acide désanaribonucléique ;
��c. Acide désoxyribonucléique.

4.	 Quel processus cellulaire se 
déroule de manière concomitante 
à la réplication de l’ADN ?

��a. La transcription ;
��b. La phase S de l’interphase ;
��c. La phase M de la mitose.

5.	 Quelles cellules humaines ne 
contiennent plus d’ADN ?

��a. Les hématies ;
��b. Les lymphocytes ;
��c. Les neurones.

Les acides  
nucléiques

Réponses page 196
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L’ADN est souvent désigné sur la base de ses caractéristiques ultra-structurales sous le terme  
de « double hélice ». Cette structure lui confère une résistance à la dégradation. La double 
hélice se caractérise par deux brins complémentaires. Cette complémentarité est aussi à 
l’origine des propriétés réplicatives de l’ADN. Elle permet, en effet, une mise en place efficace  
de sa réplication, essentielle au cours de la division cellulaire.
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