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L.a caracterisation des levures Saccharomyces cerevisiae de vin par les microsatellites
suggere qu’elles se sont repandues a travers le monde avec I’extension de la vigne

LEGRAS Jean-Luc, MERDINOGLU Didier et KARST Francis
UMR 1131 INRA-ULP - Colmar, France

Introduction :

Les levures ont eté utilisées dans le monde pour la fermentation de toute sorte de substrats sucrés. Les historiens pensent que la viticulture
a commence dans le Caucase et en Mésopotamie en 6000 avt JC. Depuis cette période, la culture de la vigne s’est répandue dans le
monde jusqu’au 19 eme siecle. Pourtant, on ne sait pas dire aujourd'hui si les levures proviennent des vignes ou d’une population locale
de S. cerevisiae. Parmi les outils génetiques déeveloppés recemment, les microsatellites ont montre leur utilité pour les etudes de structure
de populations, en particulier pour des microorganismes comme Candida albicans pour Coccidioides immitis.

Ce travail présente 1’analyse faite avec 12 loci microsatellites sur 420 souches, isolées dans différents vignobles, ou chais des différents
continents, tout comme des levures provenant d’autres boissons, ou de panification. Nous présentons le niveau de ploidie des differents
souches, et ensuite le lien entre caractéristiques génetiques et origines technologiques.

Matériels et Methodes :

. Souches: les souches de levures ont éte obtenues de differentes collections francaises INRA : UMRVVA Colmar, UMR SPO Montpellier, SRC Rennes,
URTPV Antilles, Clib INA-PG ; de collections de régionales vinicoles ITV Nantes, BNIC a Cognac, InterRhone a Avignon; de collections industrielles, et de
plusieurs collections étrangeres CBS, MUCL, NRIB Japan, D.W.I. Geisenheim, Université de Florence, Universite de Taragonne... Elles ont éte isolées dans

differents milieux fermentaires en Asie, Afrique, Australie, Amérique, et Europe.

. Loci microsatellites : les différents loci testés ici ont été décrits precédemment (1 to 4) et recemment évalues pour leur polymorphisme. Six loci tres
polymorphes et six loci peu polymorphes ont été choisis.
. Analyses statistiques : Les distances génetiques entre individus et les dendrogrammes ont eté calculees avec NTSYSPC v2.02. Les distances génetiques de Fst
basées sur les frequences alleliques ont éte calculées avec le logiciel Microsat apres 25000 bootstrap. | redas
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Tableau 1 : Nombre maximal d’alléles détectés par souche en fonction de simplifie obtenu en — e
I'origine des levures caracterisant 120 souches e
avec 12 loci ——— el
Origine Nbre de souches Souches avec .. : — UsAGali sos0
testées 1 allele max 2 alléeles max 3 alleles max 4 alleles max (COEffICleﬂt de D|Ce1 » Frglar
Vigne et Vin Neibour joining) =
Alsace 56 16 33 1 4 . Fralsace 142
Cognac 27 15 12 0 0 — s
Nantes 19 9 8 2 0 —
Montpellier 21 9 12 0 0 - ‘E‘“‘ :' ?é”?g?
Rhone 21 1 19 0 1 | e Sras
Italie 34 6 25 1 1 Auéra..:_essg
Autriche 17 2 11 3 1 — TS
Allemagne 13 1 12 0 0 L
Espagne 23 3 16 2 2 — aum amizes | Rhum
USA 10 2 8 0 0 |
autres origines 60 16 31 7 6 _
Total vin 301 80 187 16 15 w Maro. iy 4
Biere (Belgigue et Royaume Uni) 4 75 25 0 0 — R Antii2d;
Pain (divers) 27 1 8 5 13 L Grene-Sorse
Vin de palme (Nigéria) 12 2 8 1 2 —— B ety
Rhum (Antilles) 15 3 8 9 0 T —— g
Distillerie (Brésil) 8 2 4 1 1 —— e | Saké
Diverses Chine 19 2 8 9 0 . Brési GasTasy
Sakeé (Japon) 10 5 4 1 0 —— p@ewms | Vinde palme
Caracterisation des levures de differentes origines —
Les distances genétiques mesurees entre 420 individus (coefficient de Dice) =
montrent une structure claire différenciant 95% des levures de vigne et de vin des p—
autres isolats. La partie supérieure de 1’arbre simplifié en figure 2 rassemble la B
plupart des souches de levure de vigne et de vin isolées en Turquie, Australie, — S . | Distilleric
France, Italie, Espagne, Afrique du Sud, aux USA ... Les souches de laboratoire — Brésil

sont regroupees dans la partie basse de cet arbre.
Le coefficient Fst calculé entre les groupes de souches de méme origine confirme
ce resultat qui est présenté sous forme d’un arbre (fig. 2). Les distances les plus

elevées sont observées pour les souches japonaises de sake ou les souches
nigérianes de vin de palme.

Conclusion :

Nos données montrent que les souches de levure different du point de vue
genétique en fonction de leur origine technologique. Certains aspects étaient
déja connus du point de vue de I’histoire des levures (similarité entre souches
de pain et de biere). Cependant pour les souches de vin, nos donnees
suggerent que les souches de levure ont une origine commune resultant
de I'expansion de la culture de la vigne Vitis vinifera.

En consequence, les données du génome de S. cerevisiae devraient éetre
interprétees en ayant a I’esprit I’origine des souches.
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Fig. 2 : Arbre obtenu a partir du calcul des Fst

entre les groupes de souches. (La taille des groupes

est donnée dans le tableau 1 sauf pour I'Alsace : 2 groupes de
50 et 17souches)
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