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INRA/AGROCAMPUS UMR BiO3P (Biologie des Organismes et des Populations appliquée à la 
Protection des Plantes), F-35653 Le Rheu, France

Les virus sont des parasites obligatoires, détournant la machinerie cellulaire de leur hôte pour 
se multiplier. Ces microorganismes, essentiellement à ARN, se caractérisent par un temps de 
génération rapide et un taux d’erreurs élevé lors de leur réplication. Ces erreurs correspondent 
à  des  mutations  ou  à  des  recombinaisons.  Ces  événements  génèrent  un  polymorphisme 
génétique  pouvant  conduire  à  l’émergence  de  variants  présentant  de  nouvelles  propriétés 
biologiques. Cependant, ce potentiel de plasticité génétique est contrôlé par diverses pressions 
de  sélection  et  n’aboutit  donc  pas  nécessairement  à  une  haute  diversité  des  populations 
virales.  En  effet,  la  viabilité  et/ou  l’émergence  de  tels  variants  sont  dépendants  des 
interactions entre ces virus et leurs environnements biotique et abiotique.

Le virus Y de la  pomme de terre  (PVY –  Potyvirus)  possède un génome constitué d'une 
molécule d'ARN simple brin de polarité positive d'environ 10Kb. La quasi-totalité du génome 
viral est composé de séquences codantes regroupées en un seul cadre de lecture codant pour 
une polyprotéine clivée en 10 protéines fonctionnelles. Le virus Y de la pomme de terre est un 
virus transmis par environ soixante-dix espèces de pucerons selon le mode non persistant à  
une très large gamme d’hôtes. Celle-ci inclut aussi bien des Solanacées d’intérêt agronomique 
(pomme de terre, tabac, tomate, piment), que des plantes ornementales ou adventices. Le PVY 
est  par  conséquent  mondialement  répandu  et  compte,  au  niveau  économique,  parmi  les 
pathogènes viraux les plus importants. Compte tenu de sa riche gamme d’hôte, chaque espèce 
végétale infectée peut imposer des contraintes biologiques et/ou moléculaires différentes aux 
populations virales. En réponse à ses contraintes, les populations virales pourraient adopter 
différents  profils  de  structuration.  Les  informations  disponibles  sur  la  structuration  des 
populations virales de PVY par la plante hôte sont parcellaires et hétérogènes en fonction de  
l’espèce hôte concerné. Ainsi, si de nombreuses études ont été menées au cours des vingt  
dernières années sur les isolats de PVY au sein des cultures de pomme de terre, les isolats  
PVY d’origine tabac comptent parmi les moins bien caractérisés. L’objectif de ce travail est 
donc d’évaluer l’impact de la plante hôte sur les populations virales de PVY en conduisant 
une analyse comparative des structures de populations de PVY présentes dans les cultures de 
tabac et de pomme de terre, cultures majoritairement infectées par ce virus. 


