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Les exons ne sont pas forcément codants
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Dans un court article paru dans Cell Genomics, trois chercheurs rappellent que les exons ne sont pas
forcément des séquences traduites en protéines et mettent en garde contre I’emploi de I’expression
« séquencage de I’exome » pour désigner une technique qui séquence surtout les exons codants.

Alors que certains ouvrages universitaires définissent les exons comme des séquences dont la traduction aboutit a la
formation d’'une protéine (en particulier « le » Alberts [1] et « le » Stryer [2]), Julie Aspden et ses collaborateurs
rappellent dans un court article que le terme exon désigne en réalité une séquence d’ARN toujours présente aprés
I’épissage, contrairement aux introns [3]. Le terme d’exon désigne aussi bien cette séquence sur I'ARN que son
équivalent dans I’ADN.

Les exons contenus dans une molécule d’ARN messager correspondent donc aussi bien aux séquences traduites en
protéine qu’aux séquences non traduites qui la flanquent en 5’ (5'UTR, pour untranslated regions) et en 3’ (3'UTR). Par
ailleurs les ARN non codants (ARNt, ARNr, etc.) sont également formés d’exons (Figure 1). Ainsi, chez I'étre humain,
seuls 23 % des exons sont codants tandis que 32 % correspondent a des extrémités 5' et 3’ non traduites et 37 % a des
ARN non codants.
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Par ailleurs, les auteurs insistent sur la dénomination trompeuse donnée a la technique de séquencage de I'exome (ou
séquencage de I'exome entier, de I'anglais whole-exome sequencing) qui, contrairement a ce que son nom suggere,
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séquence surtout les exons codants au détriment des exons non codants. C’est ainsi que 89 % des bases séquencées
par séquencage de l'exome correspondent a des séquences codantes, ce qui méne a une importante sous-
représentation des extrémités non traduites et des ARN non codants dans les bases de données issues des techniques
de séquencage de I'exome (Figure 2). Pour désigner la technique consistant a séquencer essentiellement les transcrits
codants, et éviter ainsi toute ambiguité, les auteurs proposent d’employer I'expression de séquencage de I'exome
codant (CES, coding exome sequencing).

Figure 2 - Exons et données de
séquencage de I'exome
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Sans nier I'intérét de disposer d’informations sur les exons codants, les auteurs soulignent la nécessité de s’intéresser
également aux exons non codants. En effet, les extrémités 5’ et 3'UTR sont indispensables a la stabilité, a la localisation
et a la traduction correcte des ARNm. Ces extrémités contribuent également a la régulation de la traduction via
I'interaction avec des protéines et des microARN. En outre les ARN non codants jouent également des réles importants.
Par exemple le microARN miR-204 est indispensable au fonctionnement des photorécepteurs de la rétine chez I'étre
humain, tandis que Xist, un long ARN non codant, est impliqué dans I'inactivation du chromosome X chez les
Mammiféres.


https://planet-vie.ens.fr/sites/default/files/styles/popup/public/2023-12/Exons%20et%20donn%C3%A9es%20de%20s%C3%A9quen%C3%A7age%20de%20l%27exome.jpg?itok=bD4Ta9Uv
https://creativecommons.org/licenses/by-nc-nd/4.0/deed.fr
https://doi.org/10.1016/j.xgen.2023.100296
https://doi.org/10.1016/j.xgen.2023.100296

0O CREDITS

AUTEUR(S)/AUTRICE(S)

Pascal Combemorel

Agrégé de SVT, il est le responsable éditorial du site Planet-Vie depuis septembre 2016.

RELECTURE SCIENTIFIQUE

Morgane Thomas-Chollier

Maitre de conférences en bioinformatique a I’'Ecole normale supérieure.

LICENCE DU TEXTE DE L'ARTICLE

[GMC

Creative Commons - Attribution

BIBLIOGRAPHIE

Alberts, B. ., Wilson, J. ., Hunt, T. ., & Johnson, A. . (éd.). (2008). Molecular biology of the cell (5. ed). New York, NY:
Garland Science.

Berg, J. M., Tymoczko, J. L., Gatto, G. J., & Stryer, L. . (2015). Biochemistry (Eighth edition). New York: W.H. Freeman \&
Company, a Macmillan Education Imprint.

Aspden, J. L., Wallace, E. W., & Whiffin, N. . (2023). Not all exons are protein coding: Addressing a common
misconception. Cell Genomics, 3, 100296. http://doi.org/10.1016/j.xgen.2023.100296 (Original work published 2026)


https://planet-vie.ens.fr/auteurs/pascal-combemorel
https://planet-vie.ens.fr/auteurs/morgane-thomas-chollier
https://creativecommons.org/licenses/by/4.0/deed.fr

