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Le chancre bactérien des arbres fruitiers causé par P. syringae engendre des pertes
économiques importantes a 1’échelle mondiale. Avec I’expansion du chancre du kiwi causé
par P. s. pv. actinidiae (Psa) et le chancre de ’abricotier causé par P. s. pv. syringae (Pss), il
est nécessaire d’identifier les réservoirs des souches pathogenes. L’un des réservoirs potentiels
est le couvre-sol des vergers. Une solution pourrait étre le développement de pratiques
d’ingénierie écologique, plus précisément la gestion des couvre-sols dans le but de réduire
leur impact en tant que source d’inoculum des maladies bactériennes des arbres fruitiers
causées par P. syringae et augmenter leur role en tant que réserve de microorganismes
antagonistes des pathogenes des arbres fruitiers. Cependant, avec la découverte récente de la
complexité de la phylogénie de P. syringae et 1’existence de phylogroupes renfermant plus de
souches agressives que d’autres (Psa dans le phylogroupe 1, Pss dans le phylogroupe 2), I’un
des premiers objectifs est le développement d’une méthode de détection spécifique, par PCR,
permettant une identification rapide et précise des différents phylogroupes de P. syringae.
Actuellement la seule méthode disponible est le séquencage de genes spécifiques et
conservés. La mise en application de cette nouvelle technique de génotypage permettrait
I’analyse d’échantillons de grande taille. Cette technique pourrait également étre utilisée en
tant qu’outil de surveillance des champs et vergers. Effectivement, utiliser une technique ne
ciblant qu’un seul pathovar peut étre insuffisant sachant qu’il n’est pas rare d’avoir des
especes de plantes susceptibles a différentes souches de P. syringae. Ici seront présentés la
mise au point de cette technique, ainsi qu’un exemple d’application concret (la structure des

populations de P. syringae en vergers de kiwis).
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