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I. Introduction

I.1. Où trouve-t-on des acides nucléiques dans les cellules ?

I.3. Que représentent les acides nucléiques dans une cellule ?

I.4. Comparaison de la taille des génomes.

I.2. Les différents types d’acides nucléiques. 

I.5. Les niveaux d’organisation des acides nucléiques.
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I.1. Où trouve-t-on des acides nucléiques dans les cellules ?
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I.2. Les différents types d’acides nucléiques 

ADN Génomique
ADN Plasmidique

ARN Génomique
ARNr (Ribosomique)
ARNt (de Transfert)
SnARN (épissage)
SnoARN (Méthylation)
SiARN (défense anti-virale)
MiARN (Régulation de l’expression de gènes)
Ribonucléase P (Maturation des ARNt)

Tous sauf certains virus
Bactéries

Virus
Tous sauf Virus 
Tous
Eucaryotes
Eucaryotes
Eucaryotes
Eucaryotes
Tous sauf virus

Types Chez Qui?
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I.3. Que représentent les acides nucléiques dans une cellule ?
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I.4. Comparaison de la taille des génomes
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Niveau 4:
La cellule et 
ses organites

Niveau 3:
Les complexes

supramoléculaires

Niveau 2:
Les macromolécules

Niveau 1:
Les unités

monomériques

I.4. Les niveaux d’organisation des acides nucléiques
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II. 1er Niveau: les unités monomériques des acides nucléiques

II.1. Composition et Structure des Nucléosides et Nucléotides

II.2. Quelques propriétés des Nucléosides et Nucléotides

II.1.a. Le b-D-Ribose et le 2-Désoxy-b-D-Ribose

II.1.b. Les bases azotées

II.1.c. Les Nucléosides et Nucléotides

II.1.d. La nomenclature des Nucléosides et Nucléotides

II.1.e. Les groupements que l’on rencontre dans les ANiques

II.2.a. Propriétés spectroscopiques

II.2.b. Source d’énergie
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II.1. Composition et Structure des Nucléosides
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II.1. Composition et Structure des Nucléosides
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II.1. Composition et Structure des Nucléotides
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II.1.b. Les bases azotées
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II.1.b. Les bases azotées
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II.1.b. Les bases azotées
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 Les 2 azotes ne sont pas côte à côte



II.1.b. Les bases azotées
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II.1.b. Les bases azotées
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II.1.b. Les bases azotées
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II.1.b. Les bases azotées
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 Les azotes sont imino (N) et les carbones
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 L’azote est trivalent, le carbone tétra
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II.1.b. Les bases azotées

 Les groupements substitués = carbonyle et amino
 Le N1 doit être amino pour pouvoir faire la liaison b-glycosidique

 On ne touche jamais la double liaison C5=C6
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II.1.b. Les bases azotées
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II.1.b. Les bases azotées
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II.1.b. Les bases azotées
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II.1.b. Les bases azotées
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II.1.b. Les bases azotées
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II.1.b. Les bases azotées
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II.1.b. Les bases azotées
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II.1.b. Les bases azotées

H

6

5 C

CC

C

H

H

H
N

N 3

2
1

4

 Pour la purine, on rajoute un pentagone

 Les 2 azotes ne sont pas côte à côte

N

N

C

 Le carbone est CH

H

 Le carbone est tétravalent

N



C

II.1.b. Les bases azotées
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II.1.b. Les bases azotées
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II.1.b. Les bases azotées
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II.1.b. Les bases azotées
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II.1.b. Les bases azotées
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Adénosine-5’-monophosphate

II.1.c. Les Nucléosides et Nucléotides
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Adénosine-5’-diphosphate

II.1.c. Les Nucléosides et Nucléotides
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Adénosine-5’-triphosphate

II.1.c. Les Nucléosides et Nucléotides
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Nomenclature des Nucléosides, Nucléotides et Acides nucléiques

Base Nucléoside Nucléotide ANique

Purine

Pyrimidine

Adénine

Guanine

Cytosine

Thymine

Uracile

Adénosine

Désoxyadénosine

Guanosine

Désoxyguanosine

Cytidine
Désoxycytidine

Désoxythymidine

Uridine

Adénylate

Désoxydénylate

Guanylate

Désoxyguanylate

Cytidylate
Désoxycytidylate

Désoxythymidylate

Uridylate

ARN

ADN

ARN

ADN

ARN
ADN

ADN

ARN

II.1.d. La nomenclature des Nucléosides et Nucléotides

38

Symbole

A, AMP

dA, dAMP

G, GMP

dG, dGMP

C, CMP
dC, dCMP

dT, dTMP

U, UMP



Adénosine-5’-monophosphate

II.1.c. Les Nucléosides et Nucléotides
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Nomenclature des Nucléosides, Nucléotides et Acides nucléiques

Base Nucléoside Nucléotide

Purine

Pyrimidine

Adénine

Guanine

Cytosine

Thymine

Uracile

Adénosine

Désoxyadénosine

Guanosine

Désoxyguanosine

Cytidine
Désoxycytidine

Désoxythymidine

Uridine

Adénosine-5’-monophosphate

Désoxydénosine-5’ monophosphate

Guanosine-5’-monophosphate

Désoxyguanosine-5’-monophosphate

Cytidine-5’-monophosphate
Désoxycytidine-5’-monophosphate

Désoxythymidine-5’-
monophosphateUridine-5’-monophosphate

II.1.d. La nomenclature des Nucléosides et Nucléotides
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II.2. Quelques propriétés des Nucléosides et Nucléotides

II.2.a. Propriétés spectroscopiques
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II.2. Quelques propriétés des Nucléosides et Nucléotides

II.2.a. Propriétés spectroscopiques

Longueur d’onde (nm)
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III. 2ème Niveau: Les Macromolécules d’Acides Nucléiques

III.1. Structure Secondaire des Acides Nucléiques

III.2. Structure tertiaire des Acides Nucléiques

III.1.a. La polymérisation des nucléotides (liaison Phosphodiester)

III.1.b. La liaison hydrogène

III.1.c. Les paires de bases

III.2.a. La double hélice d’ADN (Structure IIIaire)

III.2.b. Différentes structures IIIaire d’ARN
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Liaison Hydrogène
0,177 nm

Liaison covalente
0,0965

Accepteur

Donneur

Immino

Carbonyle

Amino

III.1.b. La liaison hydrogène

Amino
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La liaison hydrogène est une liaison physique non 
covalente, de type dipôle-dipôle. Elle est de basse 
intensité (vingt fois plus faible que liaison covalente 
classique), et relie des molécules en impliquant un 
atome d'hydrogène.
Il faut un donneur de liaison hydrogène et un 
accepteur :
le donneur est un composé : azote, oxygène, fluor, 
porteur d'un atome hydrogène (comme dans les 
amines, alcools, thiols) ;
l'accepteur est un composé: uniquement azote, 
oxygène ou fluor) porteur de doublets libres.

N

C

O

N

H H
N

H

C

O

N

H H
N

H

N
Pour l’établissement des

Paires de bases



III.1.c. les paires de bases
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III.1.c. Les paires de bases

A
T

G
C

= 1 = 1et d’où 
A+G
T+C

= 1

En revanche le rapport d’asymétrie: R 
A+T
G+C

≠ 1=

Il est caractéristique de chaque organisme:

Chez E. coli R=0,87 il y a donc 53,47% de pdb G≡C et 46,52 de pdb A=T.
Comme G≡C 3 liaisons H et A=T 2 liaisons H, plus il y a de G≡C plus la
structure bicaténaire de l’ADN est stable c’est pourquoi les organismes
vivant à haute température ont un %age de G≡C important.
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Comme l’ADN est bicaténaire et que les 2 brins

Sont sont liés par liaisons hydrogènes A=T et G≡C:

-

-

-

-

-

-



III.2. Structure tertiaire des Acides Nucléiques

3,4 Å de 

résolution
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Sillon 
majeur

Sillon 
mineur

Sillon 
majeur

Sillon 
mineur

III.2.a. La double hélice d’ADN (Structure IIIaire)
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III.2.b. Différentes structures IIIaire d’ARN

Simple brin
Bulge

Boucle Interne

Tête d’épingle

Hélice

62

5’

3’
3’

5’



ARNt ARNr 16S

III.2.b. Différentes structures IIIaire d’ARN

63



IV. 3ème Niveau: Les Complexes supramoléculaires (IVaire)

IV.1. Structures quaternaires de l’ADN

IV.1.a. Chez les procaryotes

IV.1.b. Chez les eucaryotes

64



IV.1.a. Structures quaternaires de l’ADN chez les procaryotes

L’ADN chromosomique ou plasmidique bactérien doit être compacté
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Axe

ADN 
superenroulé

IV.1.a. Structures quaternaires de l’ADN chez les procaryotes

ADN 
relâché

D
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u
b

le
 h

é
lic

e 
d
’A

D
N

+_
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IV.1.b. Structures quaternaires de l’ADN chez les eucaryotes

Une cellule humaine contient environ 2 m d’ADN repartis dans 46 chromosome qui
Sont renfermés dans un noyau de 6 µM.

Les chromosomes sont tous 
constitués d’une seule molécule 
d’ADN qui est condensée
Par la formation de différents 
niveaux d’enroulements ou 
boucles
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V. Manipulation des acides nucléiques

V.1. Couper l’ADN

V.2. Couper l’ARN

V.1.a. Les endonucléases de restriction

V.2.a. L’hydrolyse alcaline

V.4. fractionner les acides nucléiques

V.4.a. Par chromatographie échangeuse d’ions

V.4.b. Par électrophorèse en gel d’agarose ou d’acrylamide

V.3. Dénaturation/Renaturation des acides nucléiques

V.3.a. Dénaturation thermique, hyperchromicité

V.3.b. Hybridation

V.3.c. Température de fusion
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V. Manipulation des acides nucléiques

V.1. Couper l’ADN

Il existe des exonucléase qui coupent l’ADN DB à partir de l’extrémité soit 3’OH soit 5’ P
La digestion est récurrente.

69

V.1.a Les endonucléases de restriction

Elles hydrolysent l’ADN DB en faisant une coupure interne.
Ex: BamHI

palindrome

Coupure du site BamHI 
par BamHI

BamHI



V.1.b Les endonucléases de restriction

Elles font partie du système dit de “Restriction/Modification“. Ces 
enzymes sont là pour protéger la bactérie qui les produit, contre 
l’entrée dans la cellule d’ADN exogène. Pour éviter que son propre 
ADN ne soit coupé par les ER certaines bases des sites de restriction 
reconnus par ces ER sont méthylées par des méthylases spécifiques.

Methylation

Libère des extrémités cohésives Libère des extrémités franches

70
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V.2.a. L’hydrolyse alcaline

V.2. Couper l’ARN 
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phosphoryle 
à cause de sa 
liaison faible  
π est 
électrophile 
(accepteur de 
paires  
d’électrons)

1) La charge négative de
l’hydoxyle en 2’ est capable
de donner ses électrons au
Phosphore du phosphoryle
2) Mais le Phosphore
formerait alors 6 liaisons
covalentes et ce n’est pas
possible
3) Donc une liaison
existante doit se rompre

4) La laision π entre le P et
le O du Phosphoryle est
faible et
5) l’O du phosphoryle est
légèrement électronégatif
et du coup la liaison π se
rompt en direction de cet O
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5’

2’3’
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On obtient un composé
pentaédrique très instable

H O H

V.2.a. L’hydrolyse alcaline

V.2. Couper l’ARN 
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phosphoryle veut restaurer la
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Si 2️ ⃣️ les électrons de la
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phosphodiester et on sépare
les 2 nucléotides

V.2.a. L’hydrolyse alcaline

V.2. Couper l’ARN 
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V.2.a. L’hydrolyse alcaline

V.2. Couper l’ARN 



Simple
brin

Double

brin

Longueur d’onde (nm)

V.3. Dénaturation/Renaturation des acides nucléiques

V.3.a. Dénaturation thermique, hyperchromicité

L'ADN absorbe à 260 nm à cause des

doubles liaisons conjuguées des bases

puriques et pyrimidiques. Dans une

double hélice d ’ADN les bases sont

empilées et ceci diminue leur absorption

dans l’UV. Lorsque l'on chauffe l'ADN,

les brins se séparent, les bases sont plus

exposées et la densité optique à 260 nm

augmente. C'est l'hyperchromicité ou

effet hyperchrome qui est dû à la

séparation des 2 brins d'ADN appelée

fusion, cad à la rupture des liaisons des

paires de bases.
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V.3.b. Hybridation
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V.3.b. Hybridation
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V.3.b. Hybridation
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On parle alors de température de fusion ou de Tm. 

Tm est le point de transition où la moitié des brins sont dissociés.

ADN natif (DB, hybridé)

ADN dénaturé

V.3.c. Température de fusion
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Comme il y a 3 liaisons H entre
G et C et seulement 2 entre A et
T, plus le taux en G≡C est élevé
plus Tm est élevée
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V.3.c. Température de fusion
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https://app.jove.com/science-

education/v/10819/pcr-polymerase-chain-

reaction-and-taq-polymerase

V.3.b. Hybridation



V.4. fractionner les acides nucléiques

V.4.a. Par chromatographie échangeuse d’ions

Les acides nucléiques sont tous chargés négativement à pH physiologique, ce sont des 
polyanions. On peut les purifier sur une colonne échangeuse d’anions:
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V.4.b. Par électrophorèse en gel d’agarose ou d’acrylamide

L’électrophorèse est la séparation dans un champ électrique, les acides nucléiques
(ANiques) étant des polyanions ils migreront tous vers l’électrode chargée positivement
= l’anode. Elle se fait dans un gel, donc dans un support semi-liquide, semi-solide. Ce
gel peut être assimilé à un réseau de mailles qui séparera les ANiques en fonction de
leurs tailles. En effet dans une électrophorèse la migration des biomolécules dépend de
2 facteurs: la charge et la taille; or le nombre de charges portées par les différents
ANiques est proportionnel à leurs tailles, il s’en suit que pour tous les ANiques quelque
soit leur taille, le rapport (Taille de l’ANique / nombre de charges qu’il porte) est
identique. La séparation dans le champ éléctrique ne dépendra donc pas du nombre de
charges portées par l’ANique mais uniquement de sa taille. Les longues molécules
d’ANiques étant plus gênées dans leur progression dans le gel à cause des mailles que
les petites elles migreront moins loin. C’est pourquoi les molécules d’ANiques sont
séparées en fonction de leur taille; des plus grandes au sommet du gel (du côté de la
cathode) vers les plus petites au bas du gel (du côté de l’anode).
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V.4.b. Par électrophorèse en gel d’agarose ou d’acrylamide

Dépôt Electrophorèse Analyse

Les acides nucléiques sont 
visualisés sous UV grâce à un 
colorant phosporescent le 
bromure d’éthidium qui 
s’intercale entre les plateaux 
de bases
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V.4.b. Par électrophorèse en gel d’agarose ou d’acrylamide
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gel de polyacrylamide

Les chaînes d’acrylamide sont pontées par la bisacrylamide. 



La porosité du gel dépend de la quantité d’acrylamide et du rapport:

V.4.b. Par électrophorèse en gel d’agarose ou d’acrylamide

acrylamide

bisacrylamide



V.4.b. Par électrophorèse en gel d’agarose ou d’acrylamide

Dépôt de l’échantillon avec une pipette

Cuve d’électrophorèse

Tampon 
d’électrophorèse

Tampon 
d’électrophorèse

Gel

Cathode

Anode

Gel démoulé et
coloré

Sur gel de polyacrylamide 2 conditions d’électrophorèse peuvent être utilisées:

- en conditions natives

-en conditions dissociantes (+ urée = rompt les liaisons H)
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VI. Les gènes et le clonage

VI.1 Les gènes chez les procaryotes

VI.2. Les gènes chez les eucaryotes

VI.3. Le clonage
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Chez les procaryotes il n’y a pas d’introns.
Mais les gènes peuvent être organisés sous forme d’opérons: 2 ou 
plusieurs gènes forment un opéron lorsqu’ils sont sous la 
dépendance du même promoteur, ils sont donc transcrits sous 
forme d’un transcrit unique portant les 2 (ou plus) phases codantes.

VI. Les gènes et le Clonage

VI.1. Les gènes chez les procaryotes

VI.2. Les gènes chez les eucaryotes

Chez les eucaryotes il y a des introns: ce sont des séquences non 
codantes interrompant la séquence codante qui est donc morcelée 
en exons. L’ensemble du gène (introns + exons) est transcrit sous 
forme d’un ARN appelé préARNm qui sera maturé pour donner 
l’ARNm. Une des étapes de maturation est l’épissage des introns.

5’ 3’

5’ 3’
Exon 1 Intron 1 Exon 2 Intron 2 Exon 3
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Clonage du gène de l’aspartyl-ARNt synthétase de Clostridium acetobutylicum 
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VI.3. Clonage d’un gène de bactérie
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Clonage du gène de l’aspartyl-ARNt synthétase de Clostridium acetobutylicum 
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VI.3. Clonage d’un gène de bactérie
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http://cmr.jcvi.org/tigr-scripts/CMR/CmrHomePage.cgi

VI.3. Clonage d’un gène de bactérie
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VI.3. Clonage d’un gène de bactérie
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VI.3. Clonage d’un gène de bactérie
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VI.3. Clonage d’un gène de bactérie
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VI.3. Clonage d’un gène de bactérie
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VI.3. Clonage d’un gène de bactérie
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5’AAGCTTGCATGCCTGCAGGTCGACTCTAGAGGATCCCCGGGTACCGAGCTCGAATTC3’
3’TTCGAACGTACGGACGTCCAGCTGAGATCTCCTAGGGGCCCATGGCTCGAGCTTAAG5’

HindIII PaeI PstI SalI XbaI BamHI
SmaI

KpnI SacI EcoRI

VI.3. Clonage d’un gène de bactérie
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5’AAGCTTGCATGCCTGCAGGTCGACTCTAGAGGATCCCCGGGTACCGAGCTCGAATTC3’
3’TTCGAACGTACGGACGTCCAGCTGAGATCTCCTAGGGGCCCATGGCTCGAGCTTAAG5’

HindIII SacI

5’A CGAATTC3’
3’TTCGA TCGAGCTTAAG5’

AGCTTGCATGCCTGCAGGTCGACTCTAGAGGATCCCCGGGTACCGAGCT

ACGTACGGACGTCCAGCTGAGATCTCCTAGGGGCCCATGGC

HindIII SacI

VI.3. Clonage d’un gène de bactérie
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VI.3. Clonage d’un gène de bactérie

5’ATGGGAGAATCTTTAAATGGATTGAAGCGAACCATTATGTGTGGAGAAATAAGAGAGAACCATATTGGAAATAGAGTTGTAGTGATGGGATGGGTCCAGAGAAAAAGAAATCTT
3’TACCCTCTTAGAAATTTACCTAACTTCGCTTGGTAATACACACCTCTTTATTCTCTCTTGGTATAACCTTTATCTCAACATCACTACCCTACCCAGGTCTCTTTTTCTTTAGAA

GGAGGGTTAGTATTCGTAGATTTAAGAGATAGAGAAGGTATACTTCAAGTAGTTTTTGGAGAAGAAATAAATAAGGATGCTTTTATGAAAGCGGATTTAGTTAAATCAGAATAT

CCTCCCAATCATAAGCATCTAAATTCTCTATCTCTTCCATATGAAGTTCATCAAAAACCTCTTCTTTATTTATTCCTACGAAAATACTTTCGCCTAAATCAATTTAGTCTTATA

TGTATTTCAGTTTCTGGAACTTTAGTCAAGAGAGAATCGCCAAACCCAAATATGCCAACAGGAATGGTGGAACTAAAGGGCGAAGAAATAAAAATATTGTCAGAAAGTGAGACA

ACATAAAGTCAAAGACCTTGAAATCAGTTCTCTCTTAGCGGTTTGGGTTTATACGGTTGTCCTTACCACCTTGATTTCCCGCTTCTTTATTTTTATAACAGTCTTTCACTCTGT

CCACCTATTTACATAAAAGAAAATCTTGATGCTGCTGAAAATATAAGACTCAGATATAGATATCTTGATCTTAGAAGACCAGATATGCAGAAAATTTTTAAGATAAGACATAAG

GGTGGATAAATGTATTTTCTTTTAGAACTACGACGACTTTTATATTCTGAGTCTATATCTATAGAACTAGAATCTTCTGGTCTATACGTCTTTTAAAAATTCTATTCTGTATTC

ACTACAAAAATAATAAGGGATTTCATGGATGAAGAGAACTTCCTTGAAATGGAGACACCTATACTTACTAAGAGTACACCAGAAGGTGCAAGGGACTATTTGGTTCCAAGCAGA

TGATGTTTTTATTATTCCCTAAAGTACCTACTTCTCTTGAAGGAACTTTACCTCTGTGGATATGAATGATTCTCATGTGGTCTTCCACGTTCCCTGATAAACCAAGGTTCGTCT

AATTATAATGGAAAATTTTATGCACTTCCACAGTCACCACAGTTATTTAAGCAGCTTTTAATGGTTTCTGGATACGATAAATATTTTCAAATAGCAAAGTGCTTTAGAGACGAG

TTAATATTACCTTTTAAAATACGTGAAGGTGTCAGTGGTGTCAATAAATTCGTCGAAAATTACCAAAGACCTATGCTATTTATAAAAGTTTATCGTTTCACGAAATCTCTGCTC

GATTTAAGGGCTAATAGGCAGCCAGAGTTTACACAAGTAGATATGGAAATGTCATTTGTAGAAGAAGATGATGTAATAGAATTAAATGAAAGACTTATACAGAAGGTATTTAAG

CTAAATTCCCGATTATCCGTCGGTCTCAAATGTGTTCATCTATACCTTTACAGTAAACATCTTCTTCTACTACATTATCTTAATTTACTTTCTGAATATGTCTTCCATAAATTC

GAAATGGCGGGAGTAGAGGTTAAACTTCCAATAGAGAGAATGACTTGGAAAACTGCTATGGAAAAGTACGGTTCGGATAAACCGGATTTAAGATTTGGTATGGAAATCAATGAT

CTTTACCGCCCTCATCTCCAATTTGAAGGTTATCTCTCTTACTGAACCTTTTGACGATACCTTTTCATGCCAAGCCTATTTGGCCTAAATTCTAAACCATACCTTTAGTTACTA

ATAAGTGAGGCTGTAAGTACTTCAGATTTTAAAGTATTTAAGTCAGCCATAGAAGAAGGCGGAAGTGTTAGAGCAATTAAAGCACCAAATTCTGCAGATATGCCTAGAAAGAAG

TATTCACTCCGACATTCATGAAGTCTAAAATTTCATAAATTCAGTCGGTATCTTCTTCCGCCTTCACAATCTCGTTAATTTCGTGGTTTAAGACGTCTATACGGATCTTTCTTC

ATAGATAAGTTAGGGGAGTTTGTAAAAACTTACAAAGCAAAAGGTTTAGCATGGATAGCATTAAAAGAAGATGGAATAAAATCACCTATTGCAAAGTTTTTAAAAGAGGAAGAA

TATCTATTCAATCCCCTCAAACATTTTTGAATGTTTCGTTTTCCAAATCGTACCTATCGTAATTTTCTTCTACCTTATTTTAGTGGATAACGTTTCAAAAATTTTCTCCTTCTT

TTAAAGGCAATAATCGACAAAGTTCAAGGGAAAACAGGAGATCTTATACTTATAGTAGCAGATAAAAATTCTGTTGTATTCCAGTCATTAGGAGCACTTAGATTAGAGATTGCA

AATTTCCGTTATTAGCTGTTTCAAGTTCCCTTTTGTCCTCTAGAATATGAATATCATCGTCTATTTTTAAGACAACATAAGGTCAGTAATCCTCGTGAATCTAATCTCTAACGT

AAGGAACTCGAAATTTTAAAGGATAATAAAGAATTTAGATTTGTTTGGATTACCGAATTCCCACTATTATCATACAATGAGGAAGAAGAAAGATTTCAAGCTGAACATCATCCA

TTCCTTGAGCTTTAAAATTTCCTATTATTTCTTAAATCTAAACAAACCTAATGGCTTAAGGGTGATAATAGTATGTTACTCCTTCTTCTTTCTAAAGTTCGACTTGTAGTAGGT

TTTACAATGCCTATGGATGAAGATATAGAATATCTTGAATCTGATCCGGGAAGAGTAAGGGCTAAGGCATATGATATAGTTTTAAATGGAGAAGAGCTTGGAGGAGGAAGTGTT

AAATGTTACGGATACCTACTTCTATATCTTATAGAACTTAGACTAGGCCCTTCTCATTCCCGATTCCGTATACTATATCAAAATTTACCTCTTCTCGAACCTCCTCCTTCACAA

AGAATTCATGATACTGCACTTCAAGAAAGAATGTTCAAGGTTCTTGGTTTTACAAAGGAATCAGCCTGGGAAAGATTTAGTTTTCTACTAGAAGCATTTAAGTTTGGGCCACCA

TCTTAAGTACTATGACGTGAAGTTCTTTCTTACAAGTTCCAAGAACCAAAATGTTTCCTTAGTCGGACCCTTTCTAAATCAAAAGATGATCTTCGTAAATTCAAACCCGGTGGT

CCACATGCTGGTCTTGCTTATGGATTAGATAGACTTATAATGTTCCTTGCAGGTACTGAAAACATCAAGGACGTAATAGCCTTCCCTAAAAATCAAAATGCATTCTGTCCTCTT

GGTGTACGACCAGAACGAATACCTAATCTATCTGAATATTACAAGGAACGTCCATGACTTTTGTAGTTCCTGCATTATCGGAAGGGATTTTTAGTTTTACGTAAGACAGGAGAA

ACAGAGGCTCCTAATGTTGTAGATGAAAATCAGATTGAGGAGCTTGGAATAAAAGTTGAAAGTAAAGAAGAAGAATAA 3’
TGTCTCCGAGGATTACAACATCTACTTTTAGTCTAACTCCTCGAACCTTATTTTCAACTTTCATTTCTTCTTCTTATT 5’
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VI.3. Clonage d’un gène de bactérie

ATTGAAGCGAACCATTATGTGTGGAGAAATAAGAGAGAACCATATTGGAAATAGAGTTGTAGTGATGGGATGGGTCCAGAGAAAAAGAAATCTT

3’TACCCTCTTAGAAATTTACCTAACTTCGCTTGGTAATACACACCTCTTTATTCTCTCTTGGTATAACCTTTATCTCAACATCACTACCCTACCCAGGTCTCTTTTTCTTTAGAA

GGAGGGTTAGTATTCGTAGATTTAAGAGATAGAGAAGGTATACTTCAAGTAGTTTTTGGAGAAGAAATAAATAAGGATGCTTTTATGAAAGCGGATTTAGTTAAATCAGAATAT

CCTCCCAATCATAAGCATCTAAATTCTCTATCTCTTCCATATGAAGTTCATCAAAAACCTCTTCTTTATTTATTCCTACGAAAATACTTTCGCCTAAATCAATTTAGTCTTATA

------------------------------------------------------------------------------------------------------------------

------------------------------------------------------------------------------------------------------------------

CCACATGCTGGTCTTGCTTATGGATTAGATAGACTTATAATGTTCCTTGCAGGTACTGAAAACATCAAGGACGTAATAGCCTTCCCTAAAAATCAAAATGCATTCTGTCCTCTT

GGTGTACGACCAGAACGAATACCTAATCTATCTGAATATTACAAGGAACGTCCATGACTTTTGTAGTTCCTGCATTATCGGAAGGGATTTTTAGTTTTACGTAAGACAGGAGAA

ACAGAGGCTCCTAATGTTGTAGATGAAAATCAGATTGAGGAGCTTGGAATAAAAGTTGAAAGTAAAGAAGAAGAATAA 3’
TGTCTCCGAGGATTACAACATCTACTTTTAGTCTAACTCCTCGAACCTTATTTTCAACTTTCATTTCTTCTTCTTATT

Amorce sens: 5’CCCAAGCTTATGGGAGAATCTTTAAATGG 3’

ATGGGAGAATCTTTAAATGG

Amorce antisens: 3’ CATTTCTTCTTCTTATTCTCGAGG 5’

5’CCCAAGCTTATGGGAGAATCTTTAAATGGATTGAAGCGAACCATTATGTGTGGAGAAATAAGAGAGAACCATATTGGAAATAGAGTTGTAGTGATGGGATGGGTCCAGAGAAAAAGAAATCTT
3’GGGTTCGAATACCCTCTTAGAAATTTACCTAACTTCGCTTGGTAATACACACCTCTTTATTCTCTCTTGGTATAACCTTTATCTCAACATCACTACCCTACCCAGGTCTCTTTTTCTTTAGAA

GGAGGGTTAGTATTCGTAGATTTAAGAGATAGAGAAGGTATACTTCAAGTAGTTTTTGGAGAAGAAATAAATAAGGATGCTTTTATGAAAGCGGATTTAGTTAAATCAGAATAT

CCTCCCAATCATAAGCATCTAAATTCTCTATCTCTTCCATATGAAGTTCATCAAAAACCTCTTCTTTATTTATTCCTACGAAAATACTTTCGCCTAAATCAATTTAGTCTTATA

------------------------------------------------------------------------------------------------------------------

------------------------------------------------------------------------------------------------------------------

CCACATGCTGGTCTTGCTTATGGATTAGATAGACTTATAATGTTCCTTGCAGGTACTGAAAACATCAAGGACGTAATAGCCTTCCCTAAAAATCAAAATGCATTCTGTCCTCTT

GGTGTACGACCAGAACGAATACCTAATCTATCTGAATATTACAAGGAACGTCCATGACTTTTGTAGTTCCTGCATTATCGGAAGGGATTTTTAGTTTTACGTAAGACAGGAGAA

ACAGAGGCTCCTAATGTTGTAGATGAAAATCAGATTGAGGAGCTTGGAATAAAAGTTGAAAGTAAAGAAGAAGAATAAGAGCTCC 3’
TGTCTCCGAGGATTACAACATCTACTTTTAGTCTAACTCCTCGAACCTTATTTTCAACTTTCATTTCTTCTTCTTATTCTCGAGG 5’
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5’AGCTTATGGGAGAATCTTTAAATGGATTGAA-----------------------------AAAGAAGAAGAATAAGAGCT 3’
3’ATACCCTCTTAGAAATTTACCTAACTT-----------------------------TTTCTTCTTCTTATTC 5’

5’CCCA 3’
3’GGGTTCGA 5’

CC 3’
TCGAGG 5’

5’CCCAAGCTTATGGGAGAATCTTTAAATGGATTGAA-----------------------------AAAGAAGAAGAATAAGAGCTCC 3’
3’GGGTTCGAATACCCTCTTAGAAATTTACCTAACTT-----------------------------TTTCTTCTTCTTATTCTCGAGG 5’

5’CCCA 3’
3’GGGTTCGA 5’
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VI.3. Clonage d’un gène de bactérie
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LB + Amp
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399
455

399

b-galactosidase 
intègre et active b-galactosidase 

disruptée et inactive

XGal XGal



109

Identification du bon clone et 
amplification du plasmide


