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"gene end", signal d’"editing", motifs aux extrémités 3’-OH des génomes et anti-génomes), leur
reconnaissance par l’ARN polymérase dépend de leur positionnement par rapport à la protéine N (cf.
figure 14a). L’existence d’une telle règle pourrait être liée au processus d’édition (cf. transcription). Si
cette édition a lieu lors de la réplication (ce qui arrive), le génome ainsi synthétisé perd la capacité de
coder pour une protéine essentielle et devient un "poids mort" dans le processus de réplication. Grâce
à la "règle de six", un tel génome n’est pas répliqué.

Figure 14a. La règle de six : le contexte de phase
Une séquence de nucléotides, dont l’adénosine représente
un signal particulier pour l’ARN polymérase, est présentée
en interactions avec la protéine N. - 1. Le site d’interaction

est correct et le signal est reconnu. - 2. Suite a l’ajout en
amont d’un nucléotide par un événement d’"editing", le site
d’interaction de l’adénosine a été décalé en position 3. Le

singal n’est plus reconnu.

Une fois la réplication embrayée, la synthèse des macro-molécules virales se poursuit de façon
exponentielle. Plus de génomes signifie plus de transcription, donc plus d’ARNm viraux, donc plus de
protéines virales, donc plus de réplication etc. Jusqu’à ce jour on n’a pas démontré que les
Paramyxovirus peuvent bloquer spécifiquement les transcription et traduction cellulaires. C’est
vraisemblablement parce que ces processus cellulaires sont "étouffées" par l’excès de messagers
viraux que les transcription et traduction cellulaires disparaissent. Durant cette phase, les génomes
viraux néo-formés suivent des chemins divergents. La majorité est inactive et s’accumule dans le
cytoplasme. Une autre partie, faible, difficile à évaluer, est active dans la réplication et la
transcription. Un dernière fraction, qui varie selon le type cellulaire entre env. 5-20 %, est prise dans
le processus d’assemblage et se retrouve dans les particules virales.

5. Assemblage

Le complexe d’assemblage

Avec l’accumulation des protéines virales, essentielles comme accessoires (encore une fonction pour
les protéines C, Cf. également), une fraction des génomes viraux sont progressivement soustraits aux
processus de transcription et de réplication pour être impliqués dans l’assemblage. L’assemblage
consiste en la rencontre des différents partenaires viraux en vue de former de nouvelles particules
virales. On accepte généralement que cette étape se déroule à la membrane plasmique (figure 16). Les
deux glycoprotéines F et HN sont ancrées dans la membrane (sous forme respectivement de trimère et
de tétramère), exhibant une queue cytoplasmique de 30 à 40 acides aminés, leur domaine principal
érigé à la face externe. A la face interne de la membrane, un réseau para-cristallin de M formant un
feuillet en contact avec les queues cytoplasmiques de HN et F, sert d’endroit de fixation des
nucléocapsides. Tous les composants majeurs du virus sont ainsi rassemblés en vertu de leur capacité
à interagir entre eux. La championne des interactions est sans nul doute la protéine M, qui est vue
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