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Dans le cadre du projet ANR EVINCE (Vulnerability of native communities to invasive
insects and climate change in sub-Antarctic islands), une caractérisation  grande échelle des virus
présents sur plantes autochtones et introduites dans les fles Kerguelen, a été entreprisc. Deux
approches ont té menées, 1"une est basée sur I'étude du métagénome viral et la seconde plus ciblée
‘consiste & rechercher des genres viraux connus par des méthodes de détection PCR polyvalentes.
Célte seconde approche a permis de mettre en évidence sur les échantillons collectés an cours de
campagnes de prospection, quelques virus connus, dont Je virus de la jaunisse nanisante de
e (Barley yellow dwarf luteovirus, BYDV). Plusieurs souches de ce virus ont été détectés sur
-aminées introduites Dactylis glomerata et Poa annua et/ou sur plusieurs plantes autochtones,
Agrostis magellanica, Festuca contracta €t, avec unc forte prévalence, Poa cookii. Afin de
graphier la répartition du BYDV sur P. cookii, une méthode de détection par immuno-
mpreinte, a été mise au point durant la campagne de prospection 2009/2010. Cette technique a
is de tester 314 échantillons de P. cookii, tépartis sur 23 sites couvrant une part significative du
oire analysé. La prévalence moyenne du BYDV a pu étre estimée a 28%, avec toutefois une
ofte variabilité entre sites. Dans le but de préciser la diversité génomique du BYDV, deux régions
u géinome ont i€ séquencées pour un certain nombre d’isolats. La premiére région correspond a
ORF 3 (P3) qui code pour la protéine de capside et dont la séquence est trés conservée au sein du
. Luteovirus. La seconde région, couvrant ’ORF6 (P6), est la région génomique la plus

idus sur 11 sites, appartiennent & un cluster regroupant aussi les isolats PAV de référence. La
sible diversité observée dans la région P6 (0,9%) suggere fortement une introduction récente.
cond groupe d’isolats n’est retrouvé que sur 4 sites et forme un cluster présentant une
ivetgence moyenne en nucléotide de 0,7% dans la région P3. Ce cluster « Kerguelen » n’a pas
*équivalent trés proche dans les bases de données et montre une divergence de 15,2% dans la zone
tudiée par rapport aux deux isolats les plus proches (BYDV-MAYV).Ces résultats laissent supposer
ue'le BYDV a trés vraisemblablement ét€ introduit dans les fles Kerguelen par I'intermédiaire de
lantes hotes infectées et/ou du puceron vecteur, Rhopalosiphum padi, unique vecteur introduit dans
a zone (Fiullé er al., 2003). L’étude de la variabilité de ’ORF3 a de plus permis de mettre en
viderice un isolat viral trés divergent, qui représente trés vraisemblablement une nouvelle espece
¢ BYDV. Il montre en effet une divergence de la séquence de sa protéine de capside de 1’ordre de
0-40% avec toutes les séquences de BYDV présentes dans les bases de données. Il sera intéressant
e déterminer si cet isolat divergent est spécifique du site de Chionis ou il a été identifié, ce site
tant par ailleurs colonisé par un clone original de R. padi (Lebouvier et al., 2010). Des efforts de
aractérisation génomique se poursuivent pour préciser la position taxonomique de cet isolat
livergent ainsi que celle du cluster d’isolats « Kerguelen ». Ces données sur la diversité du BYDV
t sut sa colonisation importante des populations d’une Poaceae autochtone posent la question de

impact de I'introduction de ce virus sur le fonctionnement de cet écosystéme .
: ullé et al. 2003. Science 15, 203-209;Lebouvier et al. 2010.. Biological invasions (in press)
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gente dans le genre. Les isolats appartenant au BYDV-PAYV, majoritaires et trés largement




