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Watson et Crick : double heéelice

1 pas de ’hélice : 10 paires de base, 3.4 nm (forme usuelle)
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Un autre modele — le triple hélice

Pauling & Corey, PNAS 39 : 84 (1953)
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ADN - structure

la molécule ’ADN peut étre

linéaire (nos chromosomes), ou
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Ross Inman
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http://www.biochem.wisc.edu/inman/empics/

Chromosomes
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22 chromosomes diploides et 2 chromosomes sexuels

tailles : 250 - 109-23 - 10 paires de base
taille totale du génome humaine : 3 - 102 pb

NCBI
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http://www.ncbi.nlm.nih.gov/

Qu’est-ce qu’on trouve dans notre génome
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fureteur genome . ucsc.edu
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genome.ucsc.edu

Composition

unique

séquences
intra-géniques

2000 M
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humain

3200 M

510 M

répétées en
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répétées

dispersées

1400 M

reliés aux genes

1152 M
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pseudogenes

fragments

géniques

introns, UTRS

after Watson et al Molecular Biology of the Gene (2004)
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Composition %s

LTR
refrotransposons

DNA transposons
Simple sequence

repeats
duplications
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Miscellaneous
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Miscellansous ; ;
; Protein-coding
unique sequences
genes

Intromns

Copyright @ 2005 Nature Publishing Group
Nature Reviews | Genatics

Gregory Nat Rev Genet, 6 :699-708, 2005
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Beaucoup de genomes

L DOE JOINT GENOME INSTITUTE
US DEPARTMENT OF ENERGY
OFFICE OF SCIENCE
@ Home Version 4.0
Complete Genome Projects: 12367
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@ Finished: 2874 / Permanent Draft: 9493
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Genomes Online
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Taille de génomes
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Gregory Nat Rev Genet, 6 :699-708, 2005



