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Themes — Biologie

Résumé — Le complexe d’espéces Ralstonia solanacearum est |’agent responsable du flétrissement bactérien chez les plantes. Il
peut étre classifié en trois espéces, quatre phylotypes et une soixante-dizaine de variants phylogénétiques nommés
sequevars. Dans le sud-ouest de |’océan Indien, il présente une répartition hétérogéne. Le sequevar 31 prédomine
partout sauf & Madagascar, & Maurice et a Rodrigues. Les tests de mise en compétition in vitro de ce sequevar
prédominant avec le sequevar 18 prédominant a Madagascar montre qu’il est plus compétitif. Dans | objectif de
comprendre pourquoi le sequevar 31 n’arrive pas a prédominer a Madagascar, des analyses de génomiques
comparatives ont été réalisées. Un effecteur bactérien, différenciant ces deux sequevars, a été mis en évidence. Des
études démontrant |’avirulence de cet effecteur face a un géne de résistance présent chez une accession d ‘aubergine
nous a permis détablir une carte de prédiction, montrant de nouveau la présence de ce contraste entre Madagascar et
les autres Tles du sud-ouest de |’‘océan Indien.

Mots-Clés — Flétrissement bactérien, bactérie, pathogéne, sud-ouest de |’océan Indien.
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1 Introduction

Le complexe d’espéces Ralstonia solanacearum est
I’agent responsable du flétrissement bactérien. C’est une
maladie qui sévit chez une grande variété de plantes, de
cultures  maraichéres, fruitiéres, ornementales et
forestieres [1].

Cet agent pathogene se retrouve sur tous les continents,
mais il est principalement recensé dans les zones
tropicales, subtropicales et tempérées chaudes [2]. Il est
caractérisé par une forte diversité génétique, constitué de
trois espéces; et de quatre lignées phylogénétiques,
appelés phylotypes, regroupant différents sequevars [3],
au nombre de 71 répertoriés jusqu’a présent. Un sequevar
est un groupe phylétique de souche partageant un seuil
d’un pourcent de divergence sur une séquence partielle
d’un gene qui code I’endoglucanase [3].

Dans le sud-ouest de I’océan Indien, les pertes agricoles
engendrées par cet agent pathogéne sont élevées. Les
différentes prospections faites dans cette région ont
montré la présence d’une diversité riche et contrastée dans
les différentes Tles [4], [5].

En effet, une hétérogénéité est observée dans la
répartition géographique des souches dans la région du
sud-ouest de I’océan Indien, ou huit sequavars du
phylotype prédominant (le phylotype 1) sont répertoriés
(figure 1). Une forte prévalence du sequevar 31 a été
établi sur toutes les Tles de la région, & I’exception de
Madagascar, de Maurice et de Rodrigues; ou ce sont
respectivement les sequevars 18 et 33 qui prédominent

[4].

Figure 1 — Contraste dans la répartition des sequevars du
phylotype | dans le sud-ouest de I’océan Indien

Nos travaux de recherche ont pour objectif de
comprendre I’origine du succes épidémiologique des
souches du sud-ouest de I’océan Indien.

2 Un sequevar plus compétitif qu’un autre

Des tests de compétition intraspécifique in vitro ont été
effectués pour évaluer I’avantage adaptatif des différents
sequevars. Pour différencier les deux souches, I’une d’elle
a été complémentée avec un géne de résistance a la
gentamicine, marqué par la lettre « G » dans nos résultats.

86

Leur abondance relative est suivie au cours du temps.
Une souche, isolée a La Réunion, appartenant au sequevar
le plus prédominant de la région (sequevar 31 ou 31R) et
une souche appartenant au sequevar le plus prévalent a
Madagascar (sequevar 18 ou 18M) ont été mises en
compétition (figure 2).
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Figure 2 — La souche de sequevar 31 réunionnaise (31R) a un
avantage adaptatif sur la souche de sequevar 18 malgache
(18M), en compétition in vitro, ou G=résistance a la
gentamicine, un marqueur utilisé pour distinguer les souches en
co-cultures compétitives

L évolution du ratio constaté a T24h et a T48h montre la
présence d’une compétition entre les deux souches (figure
2). Au regard des résultats, la souche réunionnaise (31R)
présente un avantage adaptatif sur la souche malgache
(18M). Pourtant, ce constat n’est pas le méme in situ a
Madagascar ou le sequevar 18 est plus prévalent que le
sequevar 31.

3 Une différence au niveau moléculaire

Grace a la disponibilitt de génomes de quelques
souches représentatives de chaque sequevar prédominant,
une analyse de génomique comparative a pu étre effectuée
sur ces deux souches mises en compétition. La
comparaison du nombre de  polymorphismes
nucléotidiques (SNPs) a montré un éloignement génétique
entre les deux sequevars. Un total de 26516 SNPs
different les génomes des deux souches de ces deux
sequevars.

D’une maniére exploratoire, une comparaison de
contenu en effecteurs de type Il chez ces souches a été
faite. Par définition, un effecteur de type Il est une
protéine injectée dans I’espace intercellulaire des plantes
hotes [6]. Ces effecteurs ont plusieurs roles, notamment,
la suppression de défense de la plante hote, la
modification du métabolisme, du fonctionnement et de la
structure cellulaire végétale, dans le but de faciliter
I’infection bactérienne [7].

Cette analyse a montré que, si aucun effecteur n’est
spécifique aux souches du sequevar 31, quelques
effecteurs sont propres aux souches du sequevar 18. 1l y a



également 22 effecteurs différenciant les deux souches
mises en compétition.

4 Un effecteur de type 111, cible de mutation

Les effecteurs de type Il peuvent étre reconnus par de
génes de résistance présents chez les plantes hotes et
déclencher P’immunité. Parmi ces effecteurs figure
RipAX2. Ce dernier interagit avec un locus de résistance
EBWR9 [8] chez une accession d’aubergine Solanum
melongena appelée AG91-25 [9], [10]. Il a été démontré
que la présence de RipAX2, notamment de I’allele de la
souche de référence GMI1000 est suffisante pour que
AG91-25 contrble la maladie du flétrissement bactérien.

Dans I’objectif de pouvoir proposer un plan de
déploiement raisonné de ce type d’accession résistante
dans les agroécosystémes du sud-ouest de I’océan Indien,
une sélection de 500 souches représentatives ont été
analysées. La séquence nucléique de cet effecteur
RipAX2 a été identifiée et testée sur I’aubergine AG91-
25.

Il s’est avéré que la totalité des souches réunionnaises
(tous sequevars confondus) analysées sont prédites
contrdlées. Par contre, 66% des souches malgaches
(sequevar 18 pour la plupart) ne le sont pas (figure 3). Ces
derniéres présentent des mutations majeures modifiant la
longueur et la séquence protéique de I’effecteur RipAX2.

Figure 3 — Prédiction de la virulence des souches malgaches
sur I’aubergine AG91-25 dans le sud-ouest de I’océan Indien (en
rouge les souches virulentes, non contrdlées par la résistance de
la plante et en vert celles avirulentes, controlées par la résistance
de la plante)

5 Conclusions

Notre étude montre la présence d’un contraste entre La
Réunion et Madagascar. Les souches du complexe
d’espéces Ralstonia solanacearum présentes dans les
deux fles semblent avoir une grande différence génétique.
Etonnamment, malgré I’avantage adaptatif de la souche
du sequevar 31 qui prédomine dans le sud-ouest de
I’océan Indien, cette derniére n’arrive pas a S’étendre a
Madagascar. Notre hypothése est qu’il pourrait y avoir a
Madagascar des conditions agro-écologiques différenciant
la grande ile des autres Tles de la région. L hypothése

principale porte sur Solanum aethiopicum, I’aubergine
africaine, une plante hote largement cultivée a
Madagascar, d’ou proviendrait 1’accession d’aubergine
résistante AG91-25 [11].
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