
Initiation à la virologie 

Chapitre I : Généralités sur les virus [www.virologie-uclouvain.be]

Objectifs du module

Qu’est-ce qu’un virus?

Comment les virus évoluent-ils?

Pourquoi tant de diversité parmi les virus?
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A la fin de ce module « Généralités sur les virus », vous serez capable de

 Énumérer et expliquer les caractères généraux des virus

 Nommer les différentes parties de la structure des virus

 Expliquer l’importance, dans la transmission, de la présence ou l’absence d’une enveloppe

 Enumérer et expliquer brièvement les caractères pris en compte dans la taxonomie des virus

 Donner des exemples de différents « types » de virus, en fonction de leur classification

 Enumérer et expliquer brièvement les différentes étapes générales du cycle viral 

 Montrer, par un exemple, les liens existant entre :
- nature du génome viral 
- mode d’expression des gènes
- réplication du génome 

 Enumérer et expliquer les différents types de variation génétique des virus et donner un 
exemple de mutation ponctuelle, de recombinaison et de réassortiment 

 Expliquer la différence dans la fréquence de mutation des virus à ARN et à ADN. 

Prérequis

Bonnes connaissances en biologie cellulaire et moléculaire

Questions et réflexions 

Qu’est-ce qui définit la spécificité des virus pour certaines cellules ?

Quels mécanismes sont à la base de la variabilité génétique des virus ?

Questions et réflexions

Qu’est-ce qui définit la spécificité des virus pour certaines cellules ?

Quels mécanismes sont à la base de la variabilité génétique des virus ?

Comment a-t-on découvert les virus ? 
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Un phénomène particulier est celui observé avec le virus de la 
grippe chez l’homme (influenza). Sous la pression immuni-
taire de la population humaine mondiale, le virus évolue en accu-
mulant progressivement des mutations, ce qui entraîne un glis-
sement antigénique ou « drift ». Cela lui permettra de retrouver 
périodiquement une population humaine non immunisée contre 
le virus mutant présent. C’est la raison pour laquelle les vaccins 
contre le virus de la grippe doivent être adaptés chaque année.

1.1. Mutation de substitution 

La mutation de substitution est le remplacement d’un nu-
cléotide par un autre. Ces mutations peuvent être 1) des 
transitions, où une purine remplace une purine (A ou G) ou 
une pyrimidine une pyrimidine (C ou T/U), ou 2) des trans-
versions où l’échange se passe entre purine et pyrimidine. 
Ces dernières surviennent moins souvent.

1.2. Acide aminé

Lorsqu’une mutation se produit dans une partie codante 
du génome, il n’y a pas toujours un changement corres-
pondant d’acide aminé. Le code génétique donne des com-
binaisons  de trois nucléotides (= codon) codant pour un 
acide aminé (voir tableau). Comme il y a 4 nucléotides dif-
férents, cela offre 64 combinaisons possibles, mais il n’y a 
que 20 acides aminés naturels. Pour le même acide aminé 
il y a donc différents codons possibles (jusqu’à 6). Lors 
d’un changement du troisième nucléotide dans un triplet, 
il y a peu de chances de changement d’acide aminé, alors 
que les changements du premier ou deuxième nucléotide 
entraînent presque toujours une modification. 

1.3. Séquençage viral d’un mélange

Lorsque nous avons à faire à une quasi-espèce, nous 
sommes en présence d’un nuage de mutants, c.à.d. com-
posé de virus aux codes génétiques différents. Un séquen-
çage (la définition de la séquence des nucléotides) global 
nous donnera une idée fausse des mutants présents ou ne 
nous permettra pas de conclure. Soit les différents variants 
sont présents en quantité trop faible (moins de 20%) et 
nous ne les détecterons pas, soit il y aura confusion sur les 
codons. 
Supposons qu’un séquençage global nous indique qu’il y a 
un mélange, par exemple: T, T ou G, T ou G. Les codons 
possibles sont TTT (codant pour la phénylalanine), TGG 
(tryptophane), TTG (leucine), TGT (cystéine), sans que 
nous puissions savoir ce qui est réellement présent.
Pour définir clairement la population on analysera séparé-
ment les différents mutants en les clonant (en introduisant 
les gènes viraux dans des bactéries, par l’intermédiaire de 
phages ou de plasmides, on parvient à séparer les génomes 
en séparant les bactéries qui les contiennent). 
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I.6.1. Code génétique 
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2. Recombinaison et réassortiment
    

Des virus semblables peuvent échanger des régions génétiques 
homologues (et parfois non homologues) lors de l’infection d’une 
même cellule. La polymérase passera d’un brin à l’autre au cours 
de la réplication. Cela peut être favorisé, par exemple par la pré-
sence simultanée de deux exemplaires du génome comme on 
l’observe dans le VIH (virus diploïde). Ce phénomène permet au 
virus de se modifier rapidement. Le VIH a au cours de son évolu-
tion donné lieu à de nombreux sous-types. Dans les populations 
humaines où il y a une forte transmission de ce virus, les infec-
tions mixtes avec plusieurs sous-types ne sont pas rares et des 
formes recombinantes avec des caractéristiques de deux virus « 
parents » ont émergé.

Une forme particulière est le réassortiment, qui peut survenir 
lorsque le génome du virus est segmenté, comme cela est le cas 
dans le virus de la grippe, influenza. Le virus influenza A est à 
l’origine un virus d’oiseaux aquatiques et dans ces espèces de 
nombreux types différents de ce virus sont présents. Dans de 
rares cas, des infections mixtes peuvent survenir en impliquant 
par exemple un virus d’oiseau et un virus humain. Lorsque cela 
survient, les segments des virus, qui sont au nombre de huit, peu-
vent se mélanger et donner lieu à de nombreux variants. Les virus 
issus de ces infections mixtes présentent des combinaisons va-
riées de segments provenant des deux virus d’origine (voir figure)
(théoriquement 28 = 256 possibilités de combinaisons). Il est 
possible qu’un de ces nouveaux virus soit particulièrement adapté 
à l’hôte humain et donne lieu à ce qu’on appelle une pandémie 
grippale, c.à.d. une expansion rapide du virus dans la population 
humaine non immune à ce nouveau virus. Des réassortiments 
avec des conséquences moins importantes existent également : 
récemment on a décrit un virus influenza A H1N2 (hémagglu-
tinine 1, neuraminidase 2) qui est un virus réassorti à partir des 
deux types circulant d’influenza A, H1N1 et H3N2.
 

I.6.2. Réassortiment génétique des virus

 
Virus A

Virus A/BCellule

Virus B

39



I. Généralités sur les virus	

I. généralités sur les virus
7. Quiz et tests   8. Bibliographie

Plusieurs possibilités s’offrent à vous :

- Tableau d’évaluation des connaissances 

- Questions fermées et questions ouvertes à réponse brève et  
   unique

- Jeux 

- Questions ouvertes
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7.  Quiz et tests

8.  Bibliographie

s Pour accéder aux quiz et tests : [http://www.virologie-uclouvain.be] 
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