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REGULATION POST-TRANSCRIPTIONNELLE DE L'EXPRESSION GENETIQUE PENDANT L'EMBRYOGENESE PRECOCE CHEZ LE XENOPE
Paris J., Duval C., Le Guellec K., Couturier A., Omilli F., Philippe M. et Osborne H.B.

Lab. de B1olog1e et Génétique du Deve]oppement CNRS UA 256, Univ. Rennes 1, 35042 RENNES cédex.

Un certain nombre d'études ont montré que, chez les Eucaryotes, la polyadénylation d'un RNA est important
pour sa traduction, sa stabilité, la formation des RNP et le transfert des transcrits du noyau vers la
cytoplasme. L'étude de 1'adénylation ou de la déadénylation dans les cellules somatiques est difficile
pour un certain nombre de raisons. Entre.autres, les phénomeénes sont transitoires et trés fugaces. Les
travaux sur les RNA endogénes ne peuvent étre effectués qu'aprés blocage de la transcription. Par contre
pendant au moins une partie de 1'ovogénése précoce, la régulation génétique a lieu uniguement au niveau
post-transcriptionnel. Parmi les différents systeémes embryonnaires connus, le Xénope constitue un systeme
particuliérement favourable du fait que la maturation des ovocytes et les 12 divisions cellulaires qu1
suivent la fécondation s'effectuent en absence de transcription. Nous avons abordé 1'étude des mécanismes
qui régulent 1'adénylation, la traduction et la stabilité des mRNA dans 1'embryon de Xénope en utilisant
des sondes sélectionnées par hybridation différentielle d'une banque de cDNA, Un certain nombre de cDNA
ont été isolés.Certains des mRNA correspondants ont été caracterisés de point de vue de 1'adénylation/
deadénylation; présence ou non dans la fraction polysomialle et Teur stabilité. Cette caractérisation a
été faite pour la periode de 1' embryogenese precoce allant de la fécondation jusqu'a trois heures apres
la reprise de la transcr1pt1on qui se situe 7-8 h. aprés la fécondation. Nous avons observé que:

1) ces mRNA correspondent a deux familles de RNA, Aprés la fécondation les mRNA d'une des familles sont
adénylés tandis que ceux de 1'autre famille sont deadénylés; 2) i1 y a une rélation entre 1'état
d'adénylation d'un mRNA et sa présence dans la fraction polysomialle; 3) tous ces mRNA, adénylés ou
deadénylés aprés la fécondation, sont parfaitement stables dans 1'embryon jusqu'ad la reprise de la trans-
cription; 4) les mRNA deadénylés aprés la fécondation sont dégradés aprés la reprise de la transcription
par un processus independant de la transcription mais qui nécessite la synthése protéique.
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LES PRECURSEURS DES PROTAMINES DANS LE SPERME HUMAIN.

Chevaillier P.}, Martinage A2, ArkhisA.l, Sautiere p.2 )
Laboratoire de Biologic Cellulaire, Université Paris-Val de Marne 94010 Créteil
2y.R.A., CNRS n° 409, Institut de Recherches sur le Cancer, Lille

Au cours de la spermiogenése,les histones sont généralement remplacées par de petites
protéines trés basiques,les protamines. Tandis que chez la plupart des mammiféres, les
noyaux de spermat0201des renferment seulement 1, plus rarement 2, protamines,chez 1'hommg
1 'equipement protéique présente une grande diversité: ainsi,ona pu mettre en évidence 4
protamines (HP1,HP2,HP3 et HP4),5 protéines dites 1ntermédiaires(HPIl,HPIZ,HPI3,HPSl et
HPS2) et des histones de type somatique ou spécifiques du testicule. Les 3 protamines HPJ
HP3 et HP4 font partie d'une méme famille protéique ol les homologies structurales sont
trés fortes: en particulier,les protamines HP2 et HP3 ne se différencient que par la pré-
sence d'un tripeptide additionnel & l'extrémité N-terminale de HP2. Les 4 protéines inter

médiaires HPI1,HPI2,HPS1l et HPS2 sont par leur structure étroitement reliées aux prota-

mines HP2 et HP3. En effet, ces 4 protéines possédent une séquence C-terminale en tous
points identique a celle de la protamine HP3, avec une extension N-terminale de 47
résidus pour HPI1,27 pour HPI2,15 pour HPS1 et 12 pour HPS2. La présence d'ac. glutamique
dans ces régions N-terminales contraste avec la haute basicité du reste de la molécule
que l'on retrouve dans les protamines. La protéine HPI1l, la plus longue,renferme 101
résidus et peut étre considérée comme le précurseur des 5 autres protéines.L'existence de
pro-protamines ne parailt pas restreinte a l'espéce humaine:en effet, chez la souris, une
protéine.dont la séquence a été établie A partir du cDNA correspondant, inclut dans sa
partie C-terminale la totalité de la séquence d'ac.aminés caractéristique de 1'une des
2 protamines du noyau du spermatozoide(Yelick et al.,1987). Il reste cependant a iden-
tifier les systémes protéolytiques impliqués dans le processus de maturation et a
déterminer si cette maturation se fait en cascade selon le schéma: HPI1-» HPI2~» HPS1-*HPS2
— HP2—HP3 ou si elle résulte d'événements désordonnés.



