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Comparaison entre Fusarium oxysporum f. sp. albedinis
et Fusarium oxysporum des sols de palmeraies par I'étude du
polymorphisme de longueur des fragments de restriction (RFLP) (*)
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Résumé. L’analyse du polymorphisme de longueur des fragments de restriction (RFLP) de 'ADN ribosomique (ADNr)
et de PADN mitochondrial (ADNmt) a été réalisée sur un échantillon de 17 isolats de F. oxysporum collectés dans 3
palmeraies, & partir de palmiers fusariés ou de la rhizospheére de plantes qui leur sont associées. Les profils de
restriction de ’ADNr ne mettent pas en évidence de polymorphisme entre les isolats. Par contre, 'analyse des RFLP
de YADNmt différencie clairement 2 groupes d'isolats avec toutes les enzymes de restriction testées: les isolats de F.
o. albedinis (RFLP1) et les isolats de F. oxysporum de racines et du sol (RFLP2). Le polymorphisme de PADNmt entre
les isolats semble &tre dit 4 une difference de taille de Uordre de 8 kb ainsi qu’a des variations dans le nombre de sites
de restriction.

Summary. RESTRICTION FRAGMENT LENGTH POLYMORPHISM (RFLP) BETWEEN FUSARIUM OXYSPORUM F. SP. ALBEDINIS AND
FUSARIUM OXYSPORUM FROM PALM GROVE SOILS. Analysis of restriction length polymorphism of ribosomal and
mitochondrial DNA (rDNA and mtDNA) was conducted on 17 isolates of Fusarium oxysporum collected in three palm
groves areas, from wilted palms and from rhizosphere of associated plants. No polymorphism was evidenced among
the isolates with restriction profiles of rDNA. In contrast, analysis of mtDNA RFLPs clearly distinguished the isolates
of F. 0. albedinis (RFLP1)from the other Fusarium oxysporum fromroots and soil (RFLP2). The mtDNA polymorphism
between the isolates seems to originate from about a 8 kb-length difference as well as restriction sites changes.

Introduction

Fusarium oxysporum f. sp. albedinis (Kill et
Maire) Malencon et Gordon, est 'agent du Bayoud
du Palmier dattier (Pheenix dactylifera L.).
Apparue au Maroc vers 1870, 1a maladie a affecté
la plupart des palmeraies marocaines
(provoquant la mort de 12 millions d’arbres parmi
les meilleurs variétés) avant d’atteindre

progressivement une partie des palmeraies

algériennes et de menacer celles de Tunisie.

(*) Ce travail a été réalisé au laboratoire de Phytopathologie des
Plantes Tropicales de 'ORSTOM et financé par FORSTOM.

Une grande partie des recherches entreprises
jusqu’a présent dans les différents pays concernés
a porté sur la caractérisation du parasite dont la
morphologie et le pouvoir pathogéne sont sujets
4 variation selon 'origine des isolats. Les souches
de F. oxysporum f. sp. albedinis isolées du rachis
de palmes infectées présentent & la fois une
morphologie caractéristique - thalle de couleur
rose saumon et mycélium frisé - et une agressivité
élevée. Par contre, celles provenant du sol, de
racines de palmfers et de certaines plantes de
culture associées (Luzerne, Henné) considérées
comme porteurs sains présentent wune
morphologie variée et un pouvoir pathogéne faible
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ou nul (Djerbi et al., 1985 et 1985a; Sedra et
Djerbi, 1985).

La compatibilité végétative entre les souches,
utilisée comme critére d’identification et
d’évaluation du polymorphisme génétique au sein
des populations naturelles, a permis de séparer
les souches de F. oxysporum f. sp. albedinis,
réunies en un seul groupe de compatibilité
végétative (ou GCV), de 5 autres formes spéciales

de F. oxysporum (Djerbi et Den Brader, 1990). De "

facon plus précise, Tantaoui et Boisson (1991) ont
pu différencier les isolats de palmes (GCV1) de
ceux issus de racines ou rhizosphére de palmier
(GCV2 et 3) ainsi que des isolats de rhizosphére

de Luzerne (GCV2), Henné (GCV3) ou Orge
(GCV4). -

Tous ces résultats montrent qu’il existe une
large diversité au sein des populations de F.
oxysporum associées au palmier dattier, sans
qu’il soit toujours possible d’identifier clairement
les souches de F. oxysporum f. sp. albedinis, et de
déterminer siles variations du pouvoir pathogéne
doivent étre attribuées a des pathotypes différents
de cette forme spéciale. Afin de caractériser la

- forme spéciale albedinis, mais aussi pour

déterminer les relations génétiques existant entre
les différentes composantes des populations de F.
oxysporum des sols de palmeraies, nous avons

TaBLEAU I. - Nom, origine, groupe de compatibilité végétative et groupe RFLP des isolats de Fusarium

oxysporum étudiés.

Référence . Origine GCV (a) Groupe RFLP

Fusarium oxysporum

f. sp. albedinis :
127 palme GCV 1 1
BFG1 palme GCV 1 1
BSL1 palme GCV 1 1
SLY palme GCV 1 1

Fusarium oxysporum :
ZL14 rhizosphére luzerne GCV 2 2
ZL29 rhizosphére luzerne GCV 2 2
714 rhizosphére luzerne GCV 2 2
ZL19 rhizosphére luzerne GCV 2 2
1Z197 rhizosphére palmier GCV 2 2
AZ4 rhizosphére palmier GCV 2 2
Al5 racine palmier GCV 3 2
Als racine palmier GCV 3 2
H3 rhizosphére henné GCV 3 2
H4 rhizosphére henné GCV 3 2
ZC15 rhizosphére orge GCV 4 2
ZC17 rhizosphére orge GCV 4 2
ZC21 rhizosphére orge GCV 4 2

(@) Groupe de compatibilité végétative déterminés par Tantaoui et Boisson (1991).
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recherché des marqueurs moléculaires

spécifiques.
Pour cela, nous avons choisi d’analyser les:

populations de F. oxysporum par des approches

moléculaires de type RFLP (Restriction Fragment
Length Polymorphism) qui permettent d’estimer
la proximité génétique des souches. Chez F.
oxysporum, des travaux récents ont montré que
les profils de restriction de ’ADN ribosomique
(ADNr) et de 'ADN mitochondrial (ADNmt)
permettent de caractériser une variabilité inter-
et/ou intra-forme spéciale, et révélent des taux de
polymorphisme différents selon la spécialisation
parasitaire. Ainsi, chez les F. oxysporum des
cruciféres qui comprennent trois formes spéciales,
Kistler et al. (1987) ont montré que les profils de
restriction de TADN ribosomique sont identiques
pour les trois formes spéciales alors que ceux de
PADN mitochondrial sont caractéristiques de
chacune d’elle. Par contre, chez F. oxysporum f.
sp. pisi (Whitehead et al., 1992) et chez F.
oxysporum f. sp. vasinfectum (Fernandez et
Assigbetse, 1992) différents groupes RFLP de
YADNr ont été obtenus en fonction de la virulence
ou de Porigine géographique des souches. Chez
les 7. axysporum des cucurbitaceae de nombreux
groupes RFLP de PADNmt ont été observés au
sein de chacune des formes spéciales (Jacobson et
Gordon, 1990; Kim et al., 1992 et 1993). Cette
variabilité de ’ADN mitochondrial a été retrouvée
lors des études réalisées sur des Fusarium
oxysporum non pathogénes du sol chez lesquels
de nombreux GCV avaient été déterminés
(Gordon et Okamoto, 1992 et 1992a; Jacobson et
Gordon, 1992).

Nous présentons ici les résultats dune étude
préliminaire du polymorphisme de longueur des
fragments de restriction de ’ADNr et de TADNmt
menée sur une collection de 17 isolats -de
Fusarium oxysporum provenant de palmiers et
de sol et appartenant & 4 groupes de compatibilité
végétative (Tantaoui et Boisson, 1991).

Matériel et méthodes

Isolats de Fusarium oxy-
sporum étudiés.LeTableau Iindique
la source d’isolement et le groupe de compatibilité
végétative des 17isolats de I, oxysporum étudiés.
La morphologie, Torigine géographique et le
pouvoir pathegéne des isolats ont été décrits par
Tantaoui et Boisson (1991). Les quatre isolats de

TasLravu 1. - Caractéristique des sondes d’ADNmt
isolées de F. oxysporum f. sp. conglutinans
4Kistler et Benny, 1989).

Sonde Caractéristique

mtDNA molécule purifiée (52 kb)
pUF1-9 fragment EcoR I (4,0 kb) cloné dans pUC119
pUF1-11  sous-clone de pUF1-14: .

fragment EcoR I (6,0 kb) cloné dans pUC119
pUF1-14 fragment EcoR I (7,6 kb) cloné dans pUC119
pUF1-22 fragment EcoR I (4,0 kb) cloné dans pUC119
pUF1-38  fragment EcoR 1(5,0 kb) cloné dans pUC119

F. oxysporum f. sp. albedinis proviennent de
trois palmeraies Marocaines différentes et
présentent un pouvoir pathogéne important. Les
treize autres isolats de F' oxysporum proviennent
d’une méme palmeraie et sont peu ou pas
pathogénes. Le mycélium de chaque isolat a été
produit & partir d'un ¢lone monospore par culture
en fiole de Roux sur milieu G.Y.P. (glucose 2%,
extrait de levure 0,5%, peptone 0,5%) pendant 6
jours a 25°C. Le mycélium a été récolté par
filtration, rin¢é avee de l'eaun stérile,
immédiatement congelé a l'azote liquide, puis
lyophilisé.

Extraction et digestion de
17’ AD N . I’ADN total des souches a été extrait
a partir de mycélium lyophylisé selon la technique
de Lee et al. (1988). Trois & cinqg |tg I’ADN ont été
digérés respectivement par 20 a4 30 u des
endonucléases suivantes: Bgl II, Cfo 1, EcoR 1,
Hind 111, Hae 111, Hinf I, Msp 1, Pst 1, et Xho 1
(Boehringer Manheim, Meylan, France). Les
fragments d’ADN ont ensuite été séparés par
électrophorése sur gel d’agarose a 0,8% (pour les
enzymes a site de 6 bases) ou 1,2% (pour les
enzymies & site de 4 bases) dans un tampon TAE
(Tris-acétate 0,04M; EDTA 0,001M), a 30V
pendant ‘6 h, etttransférés sous-vide (Alkaline
Vacuum Transfer, TE 80 TransVac,- Hoefer
Scientific Instrument, San Francisco, USA) sur
une membrane de Nylon N+ (Amersham, France).
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TaBLEAU ITL. - Taille en kilobases (kb) des fragments @ADN mitochondrial obtenus aprés digestion de TADN
des souches de F. oxysporum avec les enzymes Hae III, EcoR I, Bgl I1 et Pst I et hybridation avec la sonde
d’ADNmt total. Groupe 1:isolats de F. 0. albedinis ; groupe 2:isolats de F. oxysporum deracines de palmier
et du sol. Les fragments spécifiques des isolats du groupe 1 sont indigués en gras.

Hae 11 EcoRT Bl Pst1
1 2 1 2 1 2 1 2
23,0 14,5 14,5 19,0
8,0 12,0
21,0 12,1 12,1 10,0
50 . 50 8,5
13,0 13,0 7,8
4,6 46 3,8 6,2 6,2
4,6 46 3,8 3,8 5,5 5,5
6,0
41 41 5,0 5,0 2,6 2,6 4,6 4,6
2,3 4,3 4,3
2,2
3,7 3,7 1,6 1,6 2,1 2,1
13 15
3,9 3,9 1,2 1,1 R
2,7 3,7 3,7 11 0,9
2,6 2,6 ‘ 1,0
2,5 2,5 0,6
2,1 2,1 18
20 - 29
14
1,2 1,2
1,0 1,0
0,8 0,8
0,7 0,7
0,6
0,5 0,5
0,2 0,2
0,1 0,1 '
Somme 48,2 35,6 54,4 48,6 51,3 39,0 55,2 44,3
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Hybridation et détection
des fragments d°’ADN ribo-
somique.Lesfragments ' ADN obtenus aprés
digestion par les enzymes EcoR I, Hind 111, Pst 1
et Xho I ont été hybridés avec une sonde ’ADN
contenant l'unité ribosomique de Sordaria
macrospora (8,5 kb) (Landry et Le Chevanton,
com. pers.) marquée a la peroxydase, et détectés
par chemi-luminescence (Kit ECL, Amersham,
Les Ullis, France).

Hybridation et détection
des fragments d’ADN mito-
chondrial. Les hybridations ont été réalisées
avec de TADNmt de Fusarium oxysporum f£. sp.
conglutinans (soit avec la molécule entiere
d’ADNmt purifiée, soit avec des sondes contenant
des fragments EcoR 1 d’une région variable
(Kistler et Benny, 1989), dont les caractéristiques
sont données dans le tableau II). Les sondes ont
été marquées radioactivement avec de la (032 P)
dCTP par random-priming (kit Multiprime,
Amersham) et hybridées pendant 3h a 65°C
(tampon d’hybridation: Rapid Hyb Buffer,
Amersham). Aprés 2 lavages & température
ambiante dans du 2xS8C, 0,1% SDS, 1 lavage a
65°C dans-du 1xSSC, 0,1% SDS, et 1 lavage a
65°C dans du 0,7xSSC, 0,1% SDS, les fragments
d’ADN hybridés ont été détectés par
autoradiographie.

Résultats

Etude du polymorphisme de
longueur des fragments de
re striction de 1’ADN riboso-
migue.Lasonde dADNr a été hybridée sur les

fragments d’ADN obtenus aprés digestion avec,

les enzymes de restriction & site de 6 bases (EcoR
I, Hind 111, Pst I, et Xho I). Le mé&me type de profil
a été obtenu pour toutes les souches testées.
Seules les enzymes EcoR I et XAo I possédent des
sites de coupure dans I'unité ribosomique: 4 sites
pour V'enzyme EcoR 1 et un seul site pour Xao 1.
Aucun polymorphisme de taille ou de type
présence/absence de site n’a été observé entre les
17 souches éfudiées. La taille de Punité
ribosomique de F. oxysporum f. sp. albedinis est
de 8 kb environ, du méme ordre que celle d’autres
formes spéciales de F. oxysporum (K. oxysporum
des cruciferes, Kistler et al., 1987, F. oxysporum
f. sp. vasinfectum, Fernandez et Assigbetse, 1992).

Fig. 1-Profils d’hybridation de la sonde ADNmt total sur 'TADN
des souches de Fusarium oxysporum digéré parVenzyme BglII.
Lesflzches 2 gaucheindiquentla taille des fragments ¥FADNdu °
marqueur de poids moléculaire.

BEtude du polymorphisme de
longueur des fragments de
restriction de 1’ADN mito-
chondrial. Dans un premier temps, la sonde
constituée d’ADNmt total (molécule d’ADN
mitochondrial: entidre de F. oxysporum f. sp.
conglutinans) a été hybridée sur TADN des souches
digéré par chacune des neuf enzymes, afin de
metire en évidence le polymorphisme de FADNmt
qui pourrait exister entre les différents isolats. Les
profils obtenus avec les enzymes Hae III, Pst I,
EcoR1,Bgl1l, Cfolet Msp1différencient nettement
deux groupes de souches. Le tableau III présente
les fragments ADNmt observés pour les quatre
premiéres enzymes. Le premier groupe RFLP1
rassemble les souches de F. oxysporum f. sp.
albedinis (127, SLY, BFG1 et BSLI) et le deuxiéme
RFLP2 est constitué des 13 autres souches de F.
oxysporum. Avecl’enzyme Bgl 11, les 4 souches 127,
SLY, BFG1, et BSLI, toutes isolées de palmes
d’arbres fusariés, se distinguent de toutes les autres
par la présence notamment d'un fragment
supplémentaire de 7,8 kb (Fig. 1). Les tailles
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TaBLEAU IV. - Taille (en kb) des fragments ' ADN obtenus par hybridation des sondes  ADNmt sur ’TADN
total des souches digéré par différentes enzymes de restriction et interprétation des changements entre les
deux groupes (I: insertion d’ADN; S: modification du nombre de sites de restriction). Groupe 1:isolats de F.
o. albedinis ; groupe 2: isolats de F. oxysporum de racines de palmier et du sol.

Sonde Digestion Groupe 1 Groupe 2 Changement entre 2 et 1

pUF1-38 Cfol 2,2-1,0-0,8-0,6-0,4-0,3 2,2-1,0-0,8-0,4-0,3 1
Hinf1 2,1-0,9 2,1-1,9 1
Hind 111 14,0-10,0 12,0 I
Pst 1 19,0-1,1 12,0-1,1 I
Xhol 10,0 23,0 S
pUF1-9 Xho1 10,0 23,0 S

pUF1-14 . Hinf1 1,8-1,4-1,0-0,9 2,1-1,9-1,6 I+8

(hybridation forte) (hybridation faible)

Pst 1 19,0 12,0-8,5 I+8
pUF1-11 Cfol 0,8-0,7-0,6-0,5-0,3 pas d’hybridation 1
Hae 111 2,6-1,4 pas d’hybridation I
Msp1 ©8,0-1,5-1,0-0,6 pas d'hybridation I

des fragments ont été calculées par rapport a la
migration des fragments du marqueur de poids
moléculaire (ADN du phage lambda digéré par
EcoR 1 ou par EcoR I et Hind III), avec une
précision a 100 pb prés dans la gamme de taille de
0,5 a 8 kb. Pour les tailles supérieures a 15 kb, la
détermination est beaucoup plus difficile, ceci
pouvant expliquer les différences de taille totale de
PADNmt obtenue selon les enzymes de restriction.

. De plus, comme nous avons utilisé de VADNmf

hétérologue comme sonde, tous les fragments ne
sont peut-étre pas révélés dans chaque digestion.
Nous avons donc ensuite testé des fragments de
PADNmt de F. oxysporum f. sp. conglutinans
provenant d’'une région variable (Kistler et Benny,
1989) sur les fragments d’ADN obtenus aprés
digestion parles enzymes Cfo I, Hae 111, Hinf1, Msp

I, Pst I, et Xho 1. Les sondes pUF1-38, 1-9 et 1-14

reconnaissent des séquences ’ADN chez toutes les
souches testées et présentent des profils
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d’hybridation de 1 & 5 bandes, plus faciles a
interpréter que ceux obtenus avec PADNmt total.
Les couples sonde/enzyme pUF1-38/Cfo I, pUF1-
38/Hind 111, pFU1-38/Hinf1, pFU1-38/Pst I, pUF 1-
38/Xnho 1, pFU1-9/Xho 1, pUF1-14/Hinf I et pUF1-
14/ Pst 1 mettent en évidence un polymorphisme
entre les souches du groupe RFLP1 et celles du
groupe RFLP2. Les résultats des hybridations sont
présentés dans le tableau IV. Les autres couples
sonde/enzyme testés ne révélent pas de différence
entre les souches.

A titre d’exemple les Figg. 2A et 3
présentent les résultats des couples pUF1-14/
Hinf I et pUF1-38/Pst 1. La plupart des poly-
morphismes détectés semblent étre dus & des
changements dans la position des sites de
restriction (différences de taille de ADNmt)
plutét qu’a des variations de type présence/
absence de site. En effet, avec la sonde pUF1-14
on observe des différences d’intensité



d’hybridation entre les fragments des souches
127, SLY, BFG1 et BSLI (forte intensité) et les
fragments des autres souches (faible intensité)
(photo n° 2A). Nous avons vérifié que cette
différence d’intensité n’était pas due & une
mauvaise qualité ’ADN ou 3 une différence de
concentration entre les ADN des souches en
rehybridant les mémes membranes avec d’autres
sondes. La photo 2B présente les résultats de
Thybridation de la sonde pUF1-9 sur 'ADN des
souches digéré par Hinf1, précédemment hybridé
avec la sonde pUF1-14 (photo 2A). Quatre
fragments d’ADNmt sont détectés chez toutes les
souches, avec la méme intensité.

De plus, la sonde pUF1-11, qui est un sous-
clone dela sonde pUF'1-14, testée avecles enzymes
Hae I1I, Cfo 1 et Msp I ne s’hybride que sur des
séquences d’ADN des souches 127, SLY, BFG1 et
BSLI, et ceci avec une forte intensité, laissant
présumer l'existence d’'une grande homologie de
séquence (tableau IV). Le fragment ’ADN de F.
oxysporum f. sp. conglutinans contenu dans les
sondes pUF1-11 et pUF1-14 serait donc présent
chez les souches 127, SLY, BFG1 et BSLI et
absent chez les autres. L’ ADNmt des deux groupes
de souches semble done différer par une variation
de type insertion/délétion d’environ huit
kilobases.

Discussion et conclusion

Nous avons entrepris ce travail dans le but
d’estimer la diversité génétique des F. oxysporum
associés aux palmiers atteints de Bayoud et
d’obtenir des marqueurs moléculaires permettant
d’identifier les isolats appartenant a la forme
spéciale albedinis. Les profils de restriction de
PADN ribosomique obtenus avec les enzymes
testées n’ont pas mis en évidence de
polymorphisme entre les isolats du sol et ceux
issus de palmiers fusariés. En revanche, 'analyse
des RFLP de 'ADN mitochondrial permet de
distinguer 2 groupes de souches parmi les 17
isolats: les souches 127, SLY, BFG1 et BSLI
(groupe RFLP1), et le deuxidme groupe (RFLP2)
constitué des 13 autres isolats (tableau I). Les
souches du premier groupe appartiennent a la
forme spéciale albedinis. Elles proviennent de
trois palmeraies différentes, et sont classées dans
le méme groupe de compatibilité végétative

(GCV1).Par contre, les souches du groupe RFLP2

sont des F. oxysporum issus de racines de palmier
ou du sol d'une méme palmeraie et sont réparties
dans 3 GCV différents (Tantaoui et Boisson,
1991).
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Fig. 2 - Profils dhybridation des sondes ’ADNmt pUF'1-14 (A)
et pUF1-9 (B) sur YADN des souches de Fusarium oxysporum
digéré par Yenzyme Hinf 1. Les fléches & gauche indiquent la
taille des fragments ’ ADN du marqueur de poids moléculaire.

Le polymorphisme de restriction observé entre
les deux groupes de souches semble provenir d'une
différence de taille de YADN mitochondrial. La
taille moyenne calculée en additionnant celle des
différentes bandes hybridées pour les enzymes Ps¢
I ou EcoR1 est de 54,8 kb environ pour les souches
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Fig. 8 - Profils d’hybridation de la sonde ADNmt pUF1-38 sur PADN des souches de F. oxysporum digéré par I'enzyme Pst 1.

du groupe RFLP1 et de 46,5 kb pour les souches du
groupe RFLP2 (tableau III). Une différence de
taille d’environ 8 kb pourrait donc étre & I'origine
des polymorphismes observés avec chacune des
enzymes testées, cette différence pouvant étre due
a une ou plusieurs insertions (ou délétions) dans le
génome mitochondrial, comme cela a souvent été
observé chez les champignons (Taylor, 1986) et
chez le F. oxysporum des cruciféeres (Kistler et
Benny, 1989) et des cucurbitaceae (Jacobson et
Gordon, 1990; Kim et al, 1992). Les profils de
restriction des deux groupes de souches different &
la fois par des variations au niveau de la position
des sites de restriction et par la présence de bandes
supplémentaires chez les souches 127, SLY, BFG1
et BSLI, trés bien mises en évidence avec les sondes
pUF1-11 et pUF1-14. Aingi, il semble aisé de
distinguer les isolats de F. oxysporum f. sp.
albedinis des F. oxysporum saprophytes du sol.
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Cependant, les profils de restriction, obtenus
notamment avecl'enzyme EcoR1, sont a rapprocher
de ceux déja décrits chez d’autres formes spéciales.
Chez les souches du groupe RFLP1, sept fragments
d’ADNmt sont obtenus (tableau III) dont la taille
est proche de celle des fragments décrits chez F.
oxysporum f. sp. conglutinans (Xistler et Benny,
1989) et vasinfectum (Fernandez et Assigbetse,
1992). Les profils EcoR I obetnus chez les souches
du groupe RFLP2 (tableau III) different par le
fragment de 3,7 kb ou de 3,9 kb de ceux décrits chez
F. oxysporum f. sp. raphani (Kistler et Benny,
1989), melonis (Jacobson et Gordon, 1990) et
niveum (Kim et al., 1992). Ainsi, bien que les profils
de restriction de TADN mitochondrial ont permis
de différencier les isolats de F. oxysporum de
palmes de ceux de racines ou du sol, ils ne semblent
pas suffisamment spécifiques pour permettre
d’identifier la forme spécialisée albedinis.




Aucun polymorphisme n’a été observé entre les
isolats issus de racines de palmier ou de la
rhizosphére de cultures associées. Un seul
haplotype d’ADN ribosomique et mitochondrial a
été obtenu avec toutes les enzymes testées. Ces
souches appartiennent & trois groupes de
compatibilité différents, et constituent donc des
populations entre lesquelles aucun échange
génétique n’est possible. Le fait que nous n’ayons
pas observé de polymorphisme suggére que les
souches dérivent d'une méme ancétre commun et
que les mutations ayant conduit 4 la différenciation
en trois groupes de compatibilité se sont produites
récemment.

Chez F. oxysporum f. sp. melonis, une stricte
correspondance entre les profils de restriction de
PADNmt des souches et leur appartenance & un
GCV a été établie (Jacobson et Gordon, 1990), mais
il semble que cela soit un cas particulier puisque
chez d’autres formes spécialisées comme F.
oxysporum f. sp. cubense (Ploetz, 1990), ou F.
oxysporum f.sp. elaeidis (Flood et al., 1992) et dans
les populations de F. oxysporum du sol ol de
nombreux groupes de compatibilité sont observés,
de telles corrélations n’ont pas été mises en évidence
(Gordon et Okamoto, 1992 et 1992a; Jacobson et
Gordon, 1992).

En ce qui concerne Fusarium oxysporum f. sp.
albedinis, & notre connaissance aucune autre
étude n’a encore été entreprise sur la diversité
génétique des souches par Panalyse RFLP. Ce
travail sera étendu & un population plus importan-
te de souches, et mettra en oeuvre des techniques
de biologie moléculaire révélant davantage de
polymorphisme: sondes moléculaires répétées
{(fingerprint) (Levy et al., 1991) ou technique
d’amplification au hasard d’ADN polymorphique
(RAPD) (Welsh et McLelland, 1990; Williams et al.,
1990).
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