
D e S maladies émergentes 
qui menacent les fruits 

et les légumes 
Evaluation du risque et détection 
des agents pathogènes émergents 

Les acteurs du monde agricole sont face à des modi.ficati.ons 
de pratiques culturales (i.ntensi.fi.cati.on, réduction des 

pesti.ci.des) ou de technologies, à des échanges qui. se 

Maladie de Moko sur bananes. 
globali.sent, à des éCOSyStèmeS qui_ 
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avéré. Autant de facteurs qui. favori.sent l'émergence ou la 
ré-émergence d'agents phytopathogènes des frui.ts et légumes. 
Une détection précoce de leur appari.ti.on et l'analyse des risques 
associés sont nécessaires. 
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Surveiller l'émergence de nouveaux pathogènes 

Re-émergence 
du chancre 
bactérien 
des agrumes, 
au Mali. 
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A
fin d'améliorer la gestion du risque phytosanitaire et la gestion 
des maladies des plantes associées à des pathogènes émergents, 
le Ci rad analyse deux composantes majeures des phénomènes 

d'émergence 

> Les modifications des génomes des bio-agresseurs et les forces
évolutives associées. La connaissance approfondie de ces génomes
permet de répondre à des questions sur la phylogénie et l'adaptation

des bio-agresseurs. 

> Les dynamiques épidémiologiques pouvant conduire à une structu­

ration des populations et à des émergences de nouveaux pathogènes.
L'analyse épidémiologique des populations et des forces évolutives 

majeures qui les structurent se fait à l'aide d'outils de 
génotypage. 

Cette bonne connaissance de la diversité 
génétique a permis au Cirad de dévelop­

per des nouvelles méthodes de diagnos­
tic permettant soit d'identifier un agent 

pathogène, soit de le détecter précoce­
ment in planta (plants, semences ... ). 
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Mieux comprendre l'émergence des pathogènes par la génomique 

A
fin d'appréhender les mécanismes évolutifs au se in de 
Ralstonia solanacearum, espèce bactérienne phytopatho­
gène agent du flétrissement bactérien, le Ci rad séquence 

et annote trois nouveaux génomes de Ralstonia s. et deux géno­
mes d'espèces de Ralstonia proches, en co ll aboration avec le 
Génoscope-MaGe, l' lnra et le Cnrs. Cette bactérie vascu laire 
d'origine tellurique est très préjudiciable à plus de 250 espèces 
végéta les, en particulier à des cultures maraîchères. La structure 
en mosaïque de ces génomes a été mise en évidence. Elle tra­
duit le transfert horizontal des gènes, c'est-à-d ire des échanges 
de matériel génétique entre différentes bactéries. 
L'analyse de la séquence virale de bégomovirus pathogènes 
de la tomate a montré l'existence de mécanismes de recom­
binaison au sein de la population de l'océan Indien et aussi 
l'origine africaine de ces vi rus. L'importante divergence entre les 
séquences virales identifiées à partir de plantes hôtes cu ltivées 
non originaires d'Afrique suggère l'ex istence d'une plus grande 
divers ité v irale au sein des pl antes indigènes. 

Concevoir de nouveaux outils de diagnostic 

L
a connaissance de la diversité d'agents phytopatho­
gènes ayant un fort impact économ ique a permis 
d'améliorer ou de développer de nouveaux outils 

de détection et caractér isation . 

> Deux outils de génotypage (IS-LM-PCR et MLVA) mis 
au point par le Cirad ont permis de caractériser différen­
tes souches parfois associées à des variants pathogènes 
comme chez Xanthomonas citri pv. citri, bactérie de qua­
rantaine responsable du chancre bactérien des agrumes. 
En outre, lors de sa récente ré-émergence en Afrique, 
le Cirad a utilisé ces méthodes de typage moléculaire 
pour distinguer clairement des souches à large gamme 
d'hôtes (attaquant la plupart des espèces commerciales 
d'agrumes) de souches ayant une gamme étroite limitée 

aux espèces de limettiers, et associer chacun de ces deux 
types à des épidémies différentes. 

> Un outil de diagnostic moléculaire (multiplex-PCR) 
développé par le Cirad a été appliqué à l'étude d'une 
population antillaise de Ralstonia solanacearum atta­
quant les anthuriums et des solanacées maraîchères. Une 
nouvell e souche pathogène émergente, virulente sur des 
tomates connues pour être résistantes et génétiquement 
proche des souches « Moko » destructrices du bananier, 
a été identifiée. Une méthode similaire permis de suivre 
la dynamique de deux souches de Tomato Yellow Leaf 
Curl Virus (TYLCV), un bégomovirus particulièrement 
destructeur des cultures maraîchères, dans le bassin 
maraîcher réunionnais. Ainsi, il a été possib le de suivre la 
rapide expansion d'une nouvelle souche vira le très patho­
gène récemment introduite qui a supplanté la souche 
anciennement introduite mais moins pathogène. 
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