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DERNIERE HEURE

Ni genes, ni junk,
mais des TAR/TUF !

Jean-Claude Kaplan

> Uexistence d’une catégorie nouvelle
d’ARN ne codant pas de protéines, globa-
lement appelés ARNnc (noncoding RNA),
est suspectée depuis la découverte de
’ARN interférence, puis des ARNmi. Par
ailleurs, "abondance croissante dans les
banques de données des EST (expressed
sequence tags) et des séquences obte-
nues par la méthode SAGE, contrastant
avec le décompte révisé a la baisse des
geénes de protéines [1], laissait suppo-
ser que le transcriptome est plus qu’une
simple collection d'ARNm codant des
protéines. Un autre argument indirect
allant dans le méme sens est 'abondance
des TFBS (transcription factor binding
sites), au nombre de plusieurs centaines
de milliers, en particulier dans les régions
dites désertiques (ce qui suggére qu'ily a
de la transcription en dehors des genes),
et aussi dans les parages de genes de
développement et de genes de facteurs
transcriptionnels.

La preuve qu’il existe bien un monde
totalement méconnu d'ARN vient d’étre
administrée grdace a la méthode de
balayage massif du génome par tiling
array tres dense, assurant une couver-
ture exhaustive du génome. Cinquante
millions de sondes ont été utilisées dans
la publication de P. Bertone et al. [2]
qui ont ainsi exploré 1,5 Gb du génome
non répété avec 134 microarrays de 39
000 sondes chacun, explorant les trans-
crits émanant des deux brins. €n plus
des transcrits attendus (ARNm de pro-
téines), ils ont trouvé plus de 10000
transcrits nouveaux correspondant a
des régions non-codantes (intergéni-
ques et introniques). Ils appellent les
régions du génome ainsi révélées des
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TAR (transcriptionally active units).
Une seconde publication [3] utilisant
le méme principe et interrogeant ’ADN
de 10 chromosomes humains (environ un
tiers du génome) distribué en 70 millions
d’oligos (avec un pas de 5nucléoti-
des) a rapporté des résultats similaires.
Dans cet article, les nouveaux transcrits
sont appelés TUF (transcripts of unk-
nown function), conformément a I’usage
en vigueur dans le projet « ENCODE ».
Il reste a s’assurer que ces résultats
ne sont pas le simple reflet d’un bruit
de fond transcriptionnel, c’est-a-dire
d’une transcription reldchée quelque
peu aléatoire. Si tel n’est pas le cas, cela
signifierait que le génome non répétitif,
c’est-a-dire environ la moitié du génome
total, n’est pas constitué comme on le
pensait jusqu’a présent de seulement
2 % d’ADN soi-disant «utiles » parce
que codant, les 98 % restants étant
qualifiés d’« inutiles » (le «junk » DNA)
parce qu’on ne sait pas a quoi ils servent.
Ainsi, on aurait totalement méconnu
jusqu’ici un monde sous-jacent, celui
des ARNnc, qui pourrait étre 10 fois plus
vaste que celui du transcriptome classi-
que. Il reste a en dresser un inventaire et
a en analyser les fonctions. Si ce monde
est bien réel, ces ARN devraient avoir
des fonctions régulatrices, et former un
écheveau qui sera difficile a débrouiller,
car ces entités sont souvent transcrites
dans les deux sens et chevauchantes,
avec des régions de transcription hyper-
dense (appelées « foréts » de transcrip-
tion), comme I’a montré une analyse
exhaustive de 181000 transcrits de la
souris, dont les limites 5’ et 3’ ont été
caractérisées [4].
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Il n’est pas déraisonnable de penser qu’un
territoire aussi grand puisse étre affecté
par des mutations, et que la pathologie
jouera, une fois de plus, un role d’éclai-
reur. Il existe déja un certain nombre
d’observations de situations patholo-
giques qui pourraient bien appartenir a
cette catégorie [5]. Néanmoins, ’examen
attentif de ces publications n’emporte
pas toujours la conviction, ce qui laisse
présager une validation difficile de la
pathogénicité des mutations affectant le
nouvel ARNome.

A peine a-t-on déchiffré le génome,
qu’un nouveau défi se présente, com-
pletement inattendu et sans doute plus
difficile a relever que le simple grand
séquencage. Il n’a fallu que 10 ans pour
éditer la séquence compléte du génome,
il faudra beaucoup plus pour la lire.
Neither genes, nor junk, but...
TAR/TUF !
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La SFG (Société Francaise de Génétique) et la SFGH (Société Frangaise de Génétique Humaine)
organisent conjointement un colloque sur le theme :

Mitose et méiose:
mécanismes moléculaires et dysfonctionnements

Ce colloque est dédié & Georges Rizet, professeur de génétique a la faculté d’Orsay et un des
tout premiers spécialistes de la question

La journée sera organisée autour de six lectures d’'une heure
(45 minutes d’exposé et 15 minutes de discussion)
Les lectures seront en langue anglaise ou francaise

9h00-9h30 Marguerite Picard (Orsay) : Hommage a Georges Rizet

9h30-10h30 Valérie Borde (Institut Curie, Paris) : Genome-wide targeting of meiotic DSBs with fusions
of Spol1 with a sequence-specific DNA binding domain

11h00-12h00  Raphaél Mercier (INRA, Versailles) : De Pisum sativum a Arabidopsis thaliana : 'apport
des plantes dans I'étude de la méiose

13h30-14h30 Roger Karess (Gif-sur-Yvette) : The mitotic checkpoint in Drosophila: an exception to prove
the rule?

14h30-15h30  James M. Turner (laboratoire P. Burgoyne, Londres) : Meiotic sterility, chromosome pairing
and the mammalian pachytene checkpoint

16h00-17h00 Sophie Rousseaux (Grenoble) : Post-meiotic re-organization of chromosomes during male
gameto-genesis : from fundamental data to human reproduction

17h00-18h00  Denise Zickler (Orsay) : La prophase de méiose ou comment s'apparier pour mieux se
séparer

Ce colloque est ouvert a tous les membres des sociétés savantes, aux enseignants-chercheurs, chercheurs et doctorants, dans la limite des places
disponibles, aprés inscription auprés du trésorier de la SFGH
Pour de plus amples informations, vous pouvez joindre :
Odile Kalogeropoulos (SFG) Tél: 33 (0)1 40 61 38 04 / Fax:33 (0)1 40 61 34 56
ean-Louis Serre (SFGH) Tél:33(0)1 39254689/ Fax:33(0)1 39254678




