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Botrytis cinerea est un champignon Ascomycète très polyphage, à dissémination aérienne. 
Il provoque la pourriture grise sur de nombreuses espèces d’intérêt agronomique (vigne, 
laitue, tomate, etc.). Plusieurs groupes génétiques ont été décrits, adaptés notamment à 
différentes plantes hôtes (Fournier & Giraud, 2008). Dans cette étude nous avons cherché à 
décrire exhaustivement la diversité génétique chez cette espèce et prédire l’abondance des 
groupes génétiques en fonction des conditions climatiques. Nous avons développé une 
méthode de piégeage et de caractérisation moléculaire de l’inoculum de B. cinerea présent 
dans l’air et nous avons cherché à savoir si la structure génétique évoluait au cours du 
temps, en fonction de la saison et/ou de l’origine des masses d’air.  
  
Pendant 84 journées réparties sur trois ans, les spores de B. cinerea en suspension dans l’air 
ont été collectées, puis quantifiées, sur le site de l’INRA d’Avignon. Pour 29 dates, des 
isolats ont été génotypés à l’aide de neuf marqueurs microsatellites (Fournier et al., 2002). 
Pour chaque date la trajectoire de la masse d’air susceptible d’avoir amené l’inoculum sur 
le site de collecte a été modélisée à l’aide du logiciel Hysplit.  
  
Sur les 683 souches génotypées, 67 présentaient un allèle privé sur le microsatellite 6, les 
classant dans l’espèce cryptique B. pseudocinerea (Walker et al., 2011). Le pourcentage de 
souches de B. pseudocinerea variait selon les dates de 0 à 50% (ces souches ont été exclues 
dans les analyses ultérieures). Parmi les 616 souches de B. cinerea, 443 haplotypes distincts 
ont été déterminés. La diversité clonale (R) variait selon les dates de 0,67 à 1. La 
structuration génétique déterminée avec Geneland a fait apparaître huit clusters. Deux 
clusters (5 et 6) présentaient une diversité génétique plus faible. La saison ainsi que 
l’origine des masses d’air semblent avoir un impact sur la structuration de la population 
aérienne de B. cinerea. Les différences observées sont principalement dues aux fluctuations 
d’abondance du cluster 5 : largement majoritaire en été et en automne contrairement à 
l’hiver et au printemps (test exact Fischer P=0) ainsi que majoritairement présent quand les 
masses d’air venant du nord et du sud mais pas de l’ouest (test exact Fischer < 0,001). 
  
Des analyses complémentaires seront réalisées afin de déterminer quels sont les 
paramètres qui ont le plus d’impact sur la structuration génétique en essayant de dissocier 
paramètres biotiques (plantes hôtes) et abiotiques (climat local, origine des masses d’air).   
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