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/1 Composition d’un ADN \

e tres longue molécule constituée de deux chaines polynucléotidiques
complémentaires ;

e conformation bicaténaire hélicoidale ;
e bases : adénine (A), cytosine (C), guanine (G), thymine (T') ;

e bases complémentaires : A+— T, C +— G .
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/2 Processus de réplication d’un ADN \

e phase de dénaturation : les deux brins sont séparés apres élévation de

la température ;

e phase d’hybridation : les deux brins sont répliqués a ’aide d’'une ADN
polymérase ;
— brin précoce : réplication continue dans le sens de la séparation ;

— brin retardataire : réplication discontinue dans le sens contraire de la
séparation — fragments d’Okazaki (1968).
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N

e un brin (le continent) obtenu par concaténation depuis 'origine de tous

Le brin retardataire est constitué de deux parties :

les fragments qui sont liés a leurs voisins de gauche ;

e les segments restants qui ne sont pas encore reliés au continent, ce sont
les fragments d’Okazaki (les iles). Les interstices entre ces fragments

constituent 1’océan.
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/3 Modele probabiliste de Cowan & Chiu (199\

Les sites promoteurs sont répartis selon un processus de Poisson spatial

d’intensité u, ou encore un processus de Poisson temporel d’intensité A = rpu.
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/Quelques v.a. intéressantes \

e N; : nombre de fragments d’Okazaki existant a 'instant ¢ ;

e D, : distance entre la frontiere de séparation et ’extrémité droite du

continent a l'instant ¢ ;

e P, : longueur totale des nouveaux morceaux d’ADN a l'instant ¢ (con-

tinent inclus) ;

~

e P, = rt — P, : longueur totale des interstices entre les fragments
d’Okazaki a l'instant ¢.

Probleme : lois des v.a. N;, D; et f)t 7

- /
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/Résultats connus (1994, 2000)

e Cowan & Chiu ont calculé, a 'aide de la théorie du renouvellement :

— le nombre moyen asymptotique de fragments d’Okazaki

lim E(Nt) =) —l— -

t——+4o0

— la longueur moyenne asymptotique des interstices

: - r(r+c
R v

e Piau a calculé a 'aide d’une équation de quasi-renouvellement :

— la distance moyenne asymptotique séparation-continent

: 7“+c n
t_lgrnooE(Dt) o ZU (7“—|—c)

K otl o(n) est le nombre de diviseurs de n.
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/4 Nouveaux résultats (A.L. 2002)

St p(t) = E(e*"), ¥(1) =E<e-apt> et x(1) = E(e™P).

c
O = b= et Qn (1—0%).
n pose a R e Qn( ]};[1

Théoréeme 1 (Régime transitoire)
(A= G 0<E<d

p(t) = 4

DS TT - (1— e e e REZ o5

\ n=0 k=1

x(t) = « e_réafi{ —~ Qn(b) <b_ E)’“} DA Unl)] SR
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/

Théoréeme 2 (Régime

lim (1)

t——+o0

lim
t——+o0

h(t)

lim
t——+o0

x(t)

stationnaire)

6—)\5(1—6_0‘) H [1 . (1 . e—a)an
n=1
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n=0
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/Fonctions de la théorie des partitions :

Its Applications, Vol. 2, 1976.
mn

Soit Qn(q) = [J(1—¢).
k=1
Formules d’Euler :

00 00 1
o ny—1 _ n
g(l ) ;Qn(Q) o

0 N B > qn(n—l)/Q N

nl;[o(l—i—zq ) = nz:% 00 2"

Formules de Rothe :
& — - Qn+k(q) k
(1 R qu) b= 2
n—1 qk:(k:—l)/Z

o k _ - Qn(Q) Zk:
[laseay =2 G wa

\_ q

q—séries\

Référence : G. Andrews. The theory of partitions, in Encyclopedia of Mathematics and
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Théoréme 3 (Décomposition) Les v.a. Ny, P, et D, convergent en loi

lorsque t — 400 vers les v.a. Ny, Py, Do, données par

N :ixn, P :iyn et Do =r5+izn
n=0 n=0 n=1

ou

e Xy est une v.a. de Poisson P(\d),
(Xn)n>1 est une suite de v.a.i. de Bernoulli B(b™) indépendantes de X ;

e (Y,)n>0 est une suite de v.a.i. exponentielles E(A/(rb™)) ;

e (Z,)n>1 est une suite de v.a.i. exponentielles E((Ab/r) x (1/b™ —1)).

- /
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/Corollaire 4 (Moyennes, variances, moments)

e E(Ny) =

e E(P,) =
B(PY) =

o E(Dy) =
var(Dyo) =

avec og(n) = #{k

N

T r(r 4+ c)
L N _ :
A0 + " var(Nyo) A0 + ((2r+o)
r(r 4+ c) ~ r2(r + c)?
Poo — )
Ae var(Feo) A2¢(2r + ¢)
n' T n
Qn (D) (X) ’
r o= b" r n
T(S—I—Enzzzll_bn — r(S—I—E;UO(n)b,
2 b\ 2 2 -
G () = () S

k|nt et o1(n) =)y, k. /
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/5 Indications de preuve \

e équations de renouvellement ;
e ¢équations de quasi-renouvellement ;

e équations différentielles fonctionnelles.

Proposition 5

t a(t—8)T
p(t) = )\e_o‘/ o(t — s)e_>‘3 ds + \(1 — e_a)/ ot — s)e_)‘s ds + e M.
0 0
at t
P(t) = A/ Dt —s)e ™ ds + )\eco‘t/ Y(t — s)e” PAFra/b)s gg 4 e=(Atrajt,
0 at

>

~~
~

N—"
|

a(t—6)™
)\/ X(t . S)e—AS ds + 6—(>\a—|—roz)t—|—>\a5.
0

/
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DEMONSTRATION. — Soit T; 'instant auquel apparait le premier site pro-

moteur.
T suit la loi exponentielle £(\). En conditionnant par {77 = s} :
e sit<s, N;=0,

Ni_g si 0<s<a(t—90)T,
Neys+1 st s>a(t—90)T.

e sit>s, N, =

Puis

o(t — s) si 0<s<a(t—9)7,
avec p(t]s) =E(e ™M |Th =s) =1 e “p(t—s) si a(t—06)T <s<t,

\1 si s >t.

- /
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/5.1 La v.a. N;, nombre de fragments d’Okazaki \

e Sur [0, 4], ¢ vérifie une équation de renouvellement ordinaire ;

e sur [§, +oo[, la fonction @(t) = eMp(t + ), t > 0 vérifie une équation
différentielle fonctionnelle.

Lemme 6

d —
df( ) T )\Sb(t) + >\(]~ — e_a)b @(bt) — O avec @(O) — 6—)\5(1—6 )

Proposition 7 (Solution)

n

— (A" AS(1—e-
:an% avec @, = e MU H (1 — e )b"].

n:O ) :

Corollaire 8

, o ~ —Xt _ ,—Ad(1—e”%) (1 — k
A0 el H1 e
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/5.2 La v.a. D;, distance séparation-continent \

e Sur [0,0d], x vérifie une équation de renouvellement ordinaire ;

e sur [§, +oo[, la fonction ¥(t) = eMx(t + J), t > 0 vérifie une équation
différentielle fonctionnelle.

Lemme 9

e
) = AX() + A (b) = Apel T e ((0) = e,

Proposition 10 (Solution)

\ — N ()\t)n _ ,—Trox - Qn(b) rok
X =2 ooy avee =€ ,;Qka))(b—ﬂ'

n=0

Corollaire 11

0. @)

n—1 11
lim x(t) = lm x(t)e M =e 70 H {1 + ° }

K e X e n=1 )\ 1 B bn | /
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/5.3 La v.a. P, longueur des interstices \
Soit 1)(t) = (t)eM, t > 0.

Lemme 12

~

< %(t) + (ra j A) %(t) — AT 1;(?5) T )\bromﬁ(bt) =0,
- dp, . B
\ P (0) = 1, E(O) =\ —ro.

Proposition 13 (Solution)

ro ro

L Wi L
!

D(t) =D tn
nz:% n Vo =1, 11 =)+ ra.

- /
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/5.4 La v.a. f’oo \

Transformée de Laplace : Li(p) = / e Pl (t) dt
0
On a

lim(t) = lim pLi(p).

Lemme 14

D+ A AT

Lw(p):p(p+)\_|_7aoé>_p(p—|—>\—|—T()é)L¢( b )

Corollaire 15

A
li t) =
t—}+moow< ) A ra

1 —ra Ly (Aa/b)].

Proposition 16

S (TS R
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/6 Distance inter-sites promoteurs \

Cowan & Chiu introduisent le rapport

R longueur moyenne des fragments d’Okazaki = E(Ls)/E(Nuo)

distance moyenne inter-sites promoteurs 1/p

avec

~

Lo =Dy — P

Probleme : estimation du parametre 4 7

Proposition 17

R=[0- L1+ Y o) e+t

- /
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/Expériences \

E(L) < 150 bases pour les eucaryotes
E(Neo) 1500 bases pour les procaryotes
\
c < 0,6 pour les eucaryotes
r 6.10~2 pour les procaryotes
\
Cas 6 =0 :
R 1,48 pour les eucaryotes . 1 N 117‘1% = 101 pour les eucaryotes
4,77 pour les procaryotes H f?? = 314 pour les procaryotes

— Un site promoteur devrait avoir un motif de 4 bases invariantes.

Les sites seraient espacés de 4* = 256 bases en moyenne (256 € [101;314)) ;
pour un motif de 3 bases, on aurait 4% = 64 ¢ [101; 314] ;
Qour un motif de 5 bases, on aurait 4° = 1024 ¢ [101; 314]. /




