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Résumeé — La structure génétique des cécidomyies a été atudiée dans 14 localités
du centre et du sud de [a Tunisie par P’étude des allozymes. Les espéces Mayetiola
destructor et Mayetiole hordei, identifiées par leurs alléles diagnostiques a deux locus,
n’ont pas montré d'association stricte avec la céréale infestze (blé, orge ou avoine).
L’analyse du polymorphisme de six locus a révélé que, chez M. destructor, Pgm3 est
porté par un chromosome sexuel et hémizygote chez les males comme c’est le cas du
locus PGM étudié aux U.S.A. Chez M. hordei, des hétérozygotes ont été rencontrés
chez les males aux six locus, mais en nombre trés significativement inférieur a celui des
femelles au niveau des deux locus (Mdh2 et Hk). De ce fait, I'étude de la structure des
populations de M. hordei a été menée uniquement sur les femelles. Bien que M. hordeti
ait une hétérozygotie moyenne deux fois plus élevée que M. destructor, la structure
génétique des deux espéces présente les mémes caractéristiques. La différenciation
génétique entre populations est faible (Fst < 0,05) mais significative (P < 0,05), il n’y
a pas d’isolement par la distance et les flux géniques sont comparables dans les deux
espéces (5,7 €< Nm < 9.6). Les conséquences de ces résultats sur la lutte contre les
cécidomyies par une éventuelle utilisation de cultivars de blé résistants sont discutées.

structure génétique / flux géniques / déterminisme du sexe / allozymes /
Mayetiocla destructor et hordei

Abstract — Genetic structure of Hessian flies in Tunisia. The genetic struc-
ture of M. destructor and M. hordei was investigated by sampling 21 fields of cereals
in 14 localities of central and southern Tunisia. As previously shown, there was
no strict association between the cereal species (wheat, barley and cat) and the
Mayetiola species. M. destructor males displayed no heterozygosity at the Pgmd
locus, indicating that they were hemizygous as is the PGM locus in North America.
In M. hordei, heterozygous males were observed at all loci, but strong heterozygote
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deficits were found at two loci (Mdh2 et Hk). Since no such deficit was observed in
females, the population structure of M. horde: was studied only in females. Although
heterozygosity was two fold higher in M. hordei than in M. destructor, the two
species were similar for other genetic characteristics, including a low (Fst < 0.05) but
significant (P < 0.05) genetic differentiation, no isolation by distance, and similar
rates of gene flow (5.7 < Nm < 9.8). These results are discussed in relation to their
consequences in the event of controlling Tunisian Hessian flies using wheat cultivars
that are resistant to a M. destructor biotype.

genetic structure / gene flow / sex determination / allozymes / Mayetiola
destructor and hordet

1. INTRODUCTION

La cécidomyie des céréales est un ravageur important en Tunisie. L'existence
d’au moins deux espéces avait été suggérée par des observations de terrain et
des &tudes, en plein champ et en chambre de culture, des taux d’infestation de
cultivars résistants de blé américain [11]. Cela a é{é récemment confirmé par
une analyse génétique qui a montré la présence de deux taxons sympatriques,
génétiquement, isolés et caractérisés par des alléles diagnostiques & au moins
deux locus, Pgi et Mdh2 [12]. Ces deux taxons correspondent aux espéces
Mayetiola destructor et Mayetiola hordei observées au Maroc sur la base de
différences anatomiques observées sur le puparium et le post-abdomen des
adultes par microscopie [5]. En effet, les mémes alléles diagnostiques existent
dans les deux pays [12] (Pgi 1%, Pgi** et Mdh2'%? chez M. destructor; Pgi'4%,
Pgi0 Mdh2% et Mdh2%° chez M. hordei).

Contrairement & ce que 'on observe au Maroc ou les deux espéces sont
sympatriques sur la totalité de leur aire de répartition, les observations symto-
matologiques [11] suggéraient qu’en Tunisie seule M. destruetor était présente
(absence de galles sur les plants infestés de blé ou d’orge, en particulier a
Djedeida}, alors que dans le sud il n'y avait que M. hordei {présence de galles
sur tous les pieds infestés d'orge). Par ailleurs, M. destructor du nord de la
Tunisie appartiendrait au biotype D. En effet, les génes de résistance H5, H11
et H13 des cultivars américains de blé 658, KS 811152 et Arthur 71 caractérisant
ce biotype [8] sont efficaces dans cette région [11]. Ce biotype a aussi été trouvé
au Maroc [1,3], et il est possible gu'il soit présent dans tout le Maghreb. La
méthode de lutte contre les cécidomyies qui semble actuellement la plus efficace
et la plus économique est 'utilisation des variétés de céréales résistantes a la
cécidomyie [9]. Or pour pouvoir étre utilisée 4 grande échelle, elle demande une
connaissance plus approfondie des populations de ce ravageur et, en particulier,
des relations génétiques existant entre populations.

Pour répondre 4 ce besoin, nous avons entrepris 'analyse de la structure
génétique des cécidomyies du centre et du sud de la Tunisie. Les questions
posées étalent : (1) La structure génétigue des deux espéces (M. destructor et
M. hordei) est-elle comparable? (2) Les échantillons prélevés au niveau d'un
champ correspondent-ils & des unités panmictiques 7 (3) Comment s’opérent les
flux géniques entre localités en relation avec la distance géographique qui les
sépare 7
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Figure 1. Localités dans lesquelles ont été échantillonnées Mayetiola destructor et
Mayetiolo hordei dans des champs de blé, d’orge et d’avoine en Tunisie.

2. MATERIEL ET METHODES
2.1. Les échantillons

Au total 21 stations réparties dans 14 localités (Fig. 1) ont été échantillon-
nées en tenant compte des pratiques culturales. Chaque station correspond a
un champ de blé, d’orge ou d'avoine contenant des plantes infestées (Tab. I).
Les plantes sont généralement prélevées selon un transect a travers le champ
et regroupées dans un sac. Les échantillons sont ramenés an laboratoire et
conservés dans des cages voilées jusqu’a ’émergence des adultes. Les adultes
sont prélevés chaque jour et conservés 4 —80°C jusqu’a leur utilisation. Les
individus des stations A (Djedeida) et F (Goubellat) proviennent des mémes
prélévements que ceux qui ont servi & mettre en évidence des alléles diagnos-
tiques entre les deux espéces de Mayetiole [12]; les échantillons Al et F2,
précédemment nommés DW(—) et GB(+), ont été utilisés comme témoins lors
des électrophoréses.

2.2. Etude électrophorétique

Elle a été effectuée sur des adultes. Cing systémes enzymatiques ont é&té
révélés apres électrophorése sur gel d’amidon 4 9% en utilisant le tampon TC
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8,0 {14] : les phosphogluco-isomérases (PGI), les malate-déshydrogénases
(MDH)}, les hexokinases (HK), les phosphoglucomutases (PGM) et les malique-
enzymes (ME). Nous avons nommé les alléles et les locus détectés en fonction
de leur migration électrophorétique selon les conventions adoptées précédem-
ment [12].

2.3. Analyse des données

Les résultats ont été saisis avec le logiciel EXCEL, ce qui a permis un tri
facile des deux espéces (M. destructor et M. hordei} en fonction des alléles
observés & au moins un des deux locus diagnostiques, Mdh2 et Pgi. L'analyse
des données a é&té effectuée sur chaque espéce i l'aide de la version 3.1d. du
logiciel GENEPOP [15]. Les excés et déficits d’hétérozygotes au sein de chaque
échantillon et pour chaque locus, ou pour Pensemble des échantillons et des
locus ont été évalués par le paramétre Fis [21]. Les écarts a la panmixie (testés
en considérant les deux hypothéses alternatives : déficits et excés en hétérozy-
gotes) et les associations génotypiques entre paires de locus ont été analysés
statistiquement en utilisant le test exact décrit par Rousset et Raymond [17]
au niveau de chaque locus et de chaque échantillon, et le test combiné [4]
au niveau de I'ensemble des locus ou/et des populations. Une analyse de la
variance des déséquilibres entre paires de locus sur 'ensemble des échantillons
a été faite par la méthode des « D-Statistics» [13] qui décompose la variance
totale (Dit) en variance intra (Dis) et inter (Dst) populations et qui permet de
tester la neutralité des locus analysés. Cette analyse a été faite grace au logiciel
LINKDOS [6].

La différenciation génétique entre populations a été estimée par le calcul des
Fst [21] et analysée statistiquement au niveau de chaque locus et sur ’ensemble
des locus [17]. L’isolement par la distance a été étudié en analysant la régression
entre la différenciation {estimée par Fst/[1 — Fst]) et le logarithme de la dis-
tance géographique séparant les échantillons considérés [16]. Enfin, le nombre
efficace de migrants par génération (Nm) a été estimé 4 partir de F statistiques

1/(Fst —

1
selon I'équation Nm = ) [22], ainsi que par la méthode des alléles

privés [18]. Nous avons utilisé le test de Bonferroni [10] pour tenir compte de
I"'ensemble des tests réalisés quand nécessaire.

3. RESULTATS

3.1. Distribution des espéces dans les échantillons

Le décompte des individus appartenant aux espéces M. destructor et M.
hordei, identifiées par leurs alléles diagnostiques aux locus Mdh2 et/ou Pygi
(Tab. I), confirme qu'il n'y a pas d’association stricte entre espéce de céréales
et espéce de cécidomyie [12]. Ainsi, M. destructor était l'espéce majoritaire
(95 %) dans un champ de blé (F3) et la seule espéce dans les quatre autres
champs de blé (Al, E, L2, M1) ainsi que dans deux des 15 champs d’orge (A2
et F1). Cette espéce a également été trouvée a faible fréquence (< 5%) dans
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Tableau I. Origine géographique et caractéristiques des échantillons de cécidomyies
tunisiennes. Les espéces Mayetiola destructor et M. hordei ont été identifées par leurs
allozymes aux locus diagnostiques Pgi et Mdh2.

Echantillons Localités Plante Galle M. M.  Total
héte destructor hordei
Al Djedeida Blé non 161 0 161
A2 " Orge non 13 0 13
B Mornaguia Orge oui 0 40 40
C Quest de Medjez El Bab Orge  oui 0 31 31
D Beja Orge oui 0 16 16
E Slouguia Ble non 39 0 39
F1 Goubellat Orge non 8 0 8
F2 " Orge  oul 0 163 163
F3 " Ble non 37 2 39
F4 " Avoine oui 2 10 12
G Ain Toungua Orge  oui 0 31 31
H Téboursouk Orge oui 4 103 107
1 Borj Masoudi Orge  oui 1 3 32
J Sers Orge oui 0 47 47
K1 Zouarine Orge  oui 0 36 36
K2 " Orge oui 0 20 20
L1 Dahmani Orge  oul 2 38 40
L2 " Ble non 20 0 20
M1 Kairouan Blé non 8 0 8
M2 " Orge  oui ¢ 31 31
N Téboulbou (Gabés) Orge  oui 0 21 21

trois champs d’orge (H, I et L1). M. hordei s’est révélée la seule espéce présente
dans les échantillons provenant de 10 champs d’orge. Aucune galle n’a été mise
en évidence dans les champs de céréales oit M. destructor était majoritaire, que
cette céréale soit du blé (5 champs) ou de l'orge (2 champs). Notons enfin que
le seul échantillon prélevé sur avoine (F4) contenait les deux espéces.

3.2. Analyse de la composition génétique des échantillons

3.2.1. Associations entre le sexe et les génotypes allozymiques

Les études cytogénétiques menées sur M. destructor, ont montré que, chez
les femelles, les cellules somatiques contiennent deux paires d’autosomes et
deux paires de chromosomes sexuels (X1 et X2). Chez les méales, X1 et X2 sont
monosomiques par suite de I’élimination des chromosomes sexuels d’origine
paternelle au début de 'embryogenese [19,20]. Une étude de liaison, incluant
sept locus dont trois (PGM, PGI et MDH) peuvent étre équivalents 4 ceux que
nous avons analysés ici, a été publiée [2]. Elle a révélée que PGM et PGI sont
liés (7,5 cM) et portés par le méme chromosome sexuel alors que MDH est auto-
somal. Nous avons recherché si les locus étudiés dans nos échantillons tunisiens
pouvaient étre portés par un chromosome sexuel en examinant s’il existait des
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génotypes hétérozygotes chez les males aux locus polymorphes (Pygi, Hk, Me,
et Pgm8). Aun locus Pgi, cingq des 16 hétérozygotes observés dans I'ensemble
des échantillons étaient des méiles; aux locus Ak et Me un seul hétérozygote
a été observé et dans les deux cas il s’agissait d’une femelle; enfin, au locus
Pgm3, les 45 individus hétérozygotes observés étalent des femelles. Etant donné
le faible polymorphisme des locus Hk et Me, la différenciation génotypique
entre males et femelles n’est pas significative (P > 0,5) et I’absence de males
hétérozygotes n’indigue pas nécessairement que ces locus sont portés par un
chromosome sexuel. Par contre, la différenciation génotypique entre sexes est
hautement significative (P < 0,0001) pour le locus Pgmd. Nous pouvons donc
conclure que ce géne est porté par un chromosome sexuel et qu’il correspond
vraisemblablement au locus PGM étudié précédemment [2]. En ce qui concerne
Pgi, il est clair qu'il n’est pas équivalent au locus PG déja décrit [2].

Contrairement & M. destructor, aucune étude des chromosomes ou du déter-
minisme du sexe n’a été effectuée chez M. hordei. L’examen des génotypes a
montré l'existence d’hétérozygotes chez les méales au niveau de tous les locus
étudiés. Ainsi, parmi les hétérozygotes observés, 11 sur 21 sont des males au
locus Pgi, 81 sur 185 au locus Mdh2, 19 sur 109 au locus Hk, 1 sur 4 au locus Me,
et 36 sur 75 au locus Pgm3. Enfin le seul hétérozygote observé au locus Mdhi
est un méle. La proportion d’hétérozygotes chez les males et les femelles n’est
pas significativement différente (P > 0,05) aux locus Pgi, Me et Pgm3. Par
contre, il y a moins d’hétérozygotes chez les les méales que chez les femelles aux
locus Mdh2 et Hk (pour Mdh2 : 81 males hétérozygotes sur les 209 examinés
contre 104 femelles hétérozygotes sur les 230 étudiées, P = 0.08; pour Hk :
19 males hétérozygotes sur les 204 examinés contre 90 femelles hétérozygotes
sur les 203 examinges, P < 0,0001).

3.2.2. Excés et déficits en hétérozygotes dans les échantillons

Les écarts 4 la panmixie ont &té analysés en évaluant le paraméire Fis
pour chaque échantillon et chaque locus. Chez les deux espéces, quelques excés
d’hétérozygotes sont constatés, mais aucun n’est significatif (P > 0,20). Par
contre il existe de nombreux déficits d’hétérozygotes.

Chez M. destructor (Tab. II), en considérant que les méles sont hémiploides
au locus Pgm3, quatre déficits significatifs (P < 0,05) ont été observés au
niveau de trois locus : Pgi (échantillons Al et F3), Me (échantillon E) et Pgm3
(échantillon Al). Seuls deux de ces déficits restent significatifs (P = 0,05) quand
on tient compte de ensemble des tests effectués (test de Bonferroni [10]).

Chez M. hordei, en considérant les deux sexes de chaque échantillon {don-
nées non montrées), 24 déficits significatifs (P < 0,05) ont été observés. Ils
concernent les locus Mdh2 (échantillon G), Me (échantillons ¥2 et N), Pgm3
(7 des 11 échantillons étudiés) et Hk (tous les échantillons). Etant donné les ano-
malies observées entre sexes dans la distribution des génotypes hétérozygotes
(voir ci-dessus), nous avons réitéré les calculs en ne considérant que les femelles
(Tab. IIT). Aucun excés d’hétérozygotes ne s’est révélé significatif (P > 0,21)
et seulement huit déficits Pétaient (7 < 0,05); parmi eux trois le sont restés
(P = 0,05) quand on a considéré I'ensemble des tests (test de Bonferroni [10]) :
locus Hk (dans I’échantillon H), Me (échantillon F2) et Pgm3 (échantillon M2).
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Tableau II. Fréquences alléliques et valeurs de Fis dans les échantillons de M. des-
tructor. Les déviations de I'équilibre de Hardy-Weinberg significatives (P < 0,05) au
niveau de chaque échantillon et de chaque locus sont soulignées; elles sont notées*
quand elles restent significatives en tenant compte de I'ensemble des tests (test de
Bonferroni).

LOCUS Al A2 E F1 F3 L2 M1 Tous
les
échantillons
PGI

N ) ©® 68 (3 61 (20 (8)
100 09 08 099 1,00 096 098 0,75

120 004 017 001 - 0,04 003 0,25
Fis 034" -0,14 - - 0,66 - —0,27 0,20
MDH2

(141) (9 (38) (8) (34) (20) ()
100 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00 -
Pis - - - - — - - -

HK
Ny @ (O (39) (M) (22) (18) (8)
100 1,00 - 1,00 1,00 100 0,94 1,00
110 - - - - - 0,06 -
Fis - - - — - 1,00 - 0,66
ME
(N) (130)  (9) (38)  (0) (26) (20) (0)
100 1,00 1,00 097 - 1,00 1,00 -
110 - - 0,03 - - - -
Fis - - 1,00 - B - - Q,LQZ
PGM3
N @) o @ © a  © (7
60 0,16 - 0,19 - 0,41 - 0,33
70 0,03 -
80 - - 0,02 - - - -
90 0,32 - 0,40 - 0,32 - 0,47
100 0,48 — 0,42 - 0,27 - 0,20
105 0,01 — - - - - -
Fis 0,23* - —0,11 - 0,22 - —0,26 0,10
MDH1
N () @ @G © (© (20 (0
120 1,00 - 1,00 - - 1,00 -
Fis - - - - - — - -
Tous
Fis - - - - - - - 0,13

Déficits P < 0,001 P =1 P = 0,008

1

P=10,008P=0,03P =0,8 P < 0,0001




Tableau ITI. Fréquences alléliques et déviations de I'équilibre de Hardy-Weinberg observées chez les femelles M. hordei. Les déviations
significatives (P < 0,05) sont soulignées; celles qui restent significatives aprés un test de Bonferroni sont notées*. La taille des

échantillons est indiquée entre parenthéses.

LOCUS B C D P2 P4 G H 1 J K1 K2 L1 M2 N Tous les
échantillons
P‘“m @ ae & G @ 0y @) (8) (22) (5 (4 (21) (220 Q4)
140 1,00 1,00 0.70 0,97 0,94 1,00 1,00 1,00 0,98 1,00 1,00 1,00 1,00 0,93
160 - — - 0,03 0,06 - - - 0,02 - - - - 0,07
Fis - - —0,33 —0,02 - - - - - - - - - -0,04 -0,11
MDH2 a9y 1) (5 52 (8  an (2 (8) () @5 @ (2 () (9)
80 0,61 0,58 1,00 0,74 0,75 0,41 0,67 0,63 0,50 0,43 0,75 0,50 0,69 0,42
90 0,39 0,42 - 0,26 0,25 0,59 0,33 0,37 0,40 0,57 0,25 0,40 0,31 0,58
Fis 0,16 0 - -0,14 -0,27 0,54 0,17 0 -0,090 —0,19 -—0,20 0,17  -0,20 -0,39 —-0,01
HK (@5 (2 (10 (0 (18  (27) (7) (1 @3 (@ @8 (18 (1)
60 0,13 0,20 - 0,03 — - 0,04 - 0,02 - — - - -
70 0,23 0,03 - 0,20 - 0,25 0,30 0,14 0,12 0,11 - 0,17 0,08 0,14
20 0,32 0,037 1,00 0,42 - 0,47 0,20 0,29 0,62 0,58 - 0,39 0,58 0,32
ag 0,32 0,40 - 0,35 - 0,28 0,46 Q0,57 0,24 0,31 1,00 0,44 0,33 0,54
Fis 0,29 0,33 - 0,21 - 0,44 0,67 0,32 0,13 -0,20 - 0,22 0,31 0,11 0,20
ME (22)  (19) ()  (40) (o)  (18)  (20) (8) (22)  (15) (@ (21 () (9)
a5 - - - 0,01 - - - - - — - - - 0,28
90 1,00 1,00 1,00 0,97 - 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00 0,72
100 - - - 0,02 - - - - - - - - - -
Fis - - - 0,77* - - - - - - - - - 0,77
PGM3 (0) (8  (© () (®) Q1 (33) (8) (18) (19 (4 (21)  (19)  (13)
40 - 0,17 - 0,12 - 0,26 0,20 0,26 0,22 0,24 0,35 0,18 0,17 0,16
50 - 0,83 - 0,88 - 0,74 0,71 0,74 0,78 0,76 0,60 0,82 0,83 0,84
Fis - -0,17 - 0,20 - -0,17 0,47 0,19 0,23 0,18 -0,50 0,34 1* 0,44 0,27
MDHL gy (s (@ (23 (@ (M 4 (@) (2 (15 @ () (0 ()
110 1,00 0,97 - 1,00 - 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00 - -
120 - 0,03 - - - - - - - - - - - -
Fis - - - - - - - - - - - - - - -
Tous
Fis - - - - - - - - - - - - - - 0,21
Déficits P=007TP=0,19 P=1 P<0,0l P=1 P=001P<00lP=0,18P=006P=068 P=1 P=0,05F<0,01l P=0,06 P < 0,001

[}

78

P 12 YR ‘H
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Ce résultat indique que la distribution des génotypes chez les femelles M. hordei
suit globalement la loi de Hardy-Weinberg et il montre que les déficits observés
quand on tient compte des deux sexes sont essentiellement dus aux méles.

3.3. Flux géniques entre populations

Ils ont été analysés en étudiant la structure génétique des populations &
partir de ’étude des Fst. Comme les estimations des flux géniques basées sur
les Fst supposent que les génes étudiés ne soient pas soumis a la sélection, nous
n’avons considéré que les femelles de Vespéce M. hordei, et nous avons recher-
ché dans un premier temps s’il existait dans nos échantillons des associations
alléliques non aléatoires qui pourraient étre dues 3 la sélection.

3.3.1. Associations alléliques entre paires de locus

Nous avons analysé les déséquilibres de Haison entre paires de locus. Chez
M. destructor, aucun n’est significatif (P > 0,05) que l'on considére les échan-
tillons indépendamment ou ensemble. Chez M. horde:, un seul déséquilibre
de liaison (P = 0,008) est observé quand on considére les échantillons indé-
pendamment (entre les locus Hk et Me dans 'échantillon F2) malis il n’est
pas significatif (P > 0,05) quand on tient compte de ’ensemble des tests
(test de Bonferroni [10]). Au niveau de I’ensemble des échantillons, le seul
déséquilibre significatif (P = 0,05) est observé entre les locus Hk et Me. Une
analyse par les D-statistiques [13] a révélé que, chez les deux espéces et pour
Pensemble des paires de locus, Dig < Dgr et Dig > Dgp. Ce résultat indique
des déséquilibres non systématiques créés par la dérive au sein de chaque site.
Ces analyses permettent de conclure que, tant chez M. destructor que chez
M. hordei, il y a indépendance du polymorphisme des locus étudiés, et que les
déséquilibres observés quand on considére 'ensemble des échantillons de chaque
espéce s’expliquent par la dérive génétique.

3.3.2. Différenciation génétique entre populations et flux géniques

L’importance de la différenciation génotypique a été appréciée par l'indice
Fst (Tab. IV). La différenciation génotypique globale est faible et du méme
ordre de grandeur chez Mayetiola destructor et M. hordei (Fst = 0,045
et 0,039 respectivement); toutefois dans les deux espéces elle est significa-
tive (P < 0,05). Quand on examine cette différenciation aux différents locus
(Tab. IV), on constate que chez M. destructor, elle n'est significative qu’au
locus Pgi (P = 0,03), alors que chez M. hordei elle Pest 4 5 des 6 locus étudiés
(P <0,0017).

L’organisation de la structure génétique est indépendante de la distance
géographique séparant les échantillons dans les deux espéces. En effet, la pente
de la régression entre Fst/(1 — Fst) et la distance géographique (exprimée en
logarithme) est négative, et la corrélation entre les deux parameétres n'est pas
significative (P > 0,50). Le nombre de migrants efficaces par génération évalué
4 partir des Fst [22] est de 5,69 chez M. destructor et 6,23 chez M. hordei.
Des valeurs comparables sont obtenues par la méthode des alléles privés [18] :
9,58 et 8,02, respectivement. Ces résultats indiquent de forts flux géniques, peu
compatibles avec des adaptations locales importantes.
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Tableau I'V. Différenciation génotypique chez M. destructor et M. hordei et proba-
bilités sous 'hypothése d’absence de différenciation (Fst = 0).

Locus M. destructor M. hordei

Fst P Fst P
PGI 0,069 0,03 0,095 < 0,0001
MDH?2 - - 0,052 0,0006
HK 0,029 0,20 0,044 0,0017
ME —0,005 0,43 0,110 0,0008
PGM3 0,041 0,16 —0,018 0,94
MDH1 - - — -
Tous : 0,042 0,05 0,039 < 0,0001

4. DISCUSSION

Notre étude sur 21 échantillons, prélevés dans le centre et le sud de la
Tunisie, confirme les résultats récemment obtenus [12]. En particulier, il n’y
a pas d’association stricte entre Iespéce de cécidomyie infestante et la nature
de la céréale infestée : M. destructor et M. hordei sont toutes les deux capables
de coloniser le blé, 'orge et I'avoine et, dans de nombreux cas, les deux espéces
peuvent étre présentes sur une méme culture. Par ailleurs, l'infestation n’est
associée & la formation de galles que lorsque M. hordei est l'espéce la plus
commune de la, culture considérée.

La structure génétique des deux espéces est comparable. Toutes deux pré-
sentent une différenciation génotypique globale significative (P < 0,05) bien
que faible (Fst < 0,05). Cette différenciation semble &tre due essentiellement &
la dérive génétique et les flux géniques estimés par le taux de migrants efficaces
par génération (Nm) sont de méme ordre de grandeur chez les deux espéces,
c’est-a-dire entre 5,7 et 9,6. Enfin, nous n’avons pas mis en évidence Pexistence
d’un isolement par la distance dans la zone géographique étudiée.

Ces conclusions sont faites sur la base de I'analyse des données obtenues
uniquement sur les femelles de M. hordei. En effet chez cette espéce, nous avons
montré que le nombre d’hétérozygotes est trés significativement (P < 0,0001)
plus faible chez les males que chez les femelles au niveau des deux locus
Mdh2 et Hk. Cela est associé & de trés forts écarts a la panmixie quand on
considére les deux sexes; mais ils disparaissent lorsqu’on considére unique-
ment les femelles. Trois hypothéses peuvent étre avancées pour expliquer ces
observations. La premiére implique la présence d’une forte sélection contre les
hétérozygotes chez les males. Elle semble néanmoins peu vraisemblable car elle
devrait conduire 4 terme 4 un isolement sexuel entre formes, & moins qu’elle
ne soit compensée par une forte sélection en faveur des hétérozygotes chez les
femelles (ce qui n’a pas été observé puisqu’il n'y a pas d’excés d’hétérozygotes
significatifs chez les femelles). La seconde hypothése implique que, contraire-
ment & M. destructor, le déterminisme du sexe n’est pas dii & 'absence d’un
chromosome X (c’est-a-dire 4 un génotype X/0) chez M. hordei, mais qu’il
est associé a4 un facteur sexuel (comme cela est le cas par exemple chez les
Culicidae [7]) sur le méme chromosome que les génes Mdh2 et Hk. Ainsi, les
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males pourraient étre hétérozygotes pour ces locus, mais la liaison qu’ils ont
avec le facteur sexuel génére des déséquilibres de liaison d’autant plus forts que
le taux de recombinaison est faible. Ces déséquilibres de liaison apparaissent
comme des écarts 4 la panmixie dans les analyses statistiques considérant les
deux sexes. Enfin, la troisiéme hypothése se base sur les connaissances acquises
sur la détermination du sexe chez M. destructor. Chez cette derniére espéce,
I'haploidie somatique des chromosomes sexuels serait due & 'élimination du lot
chromosomique paternel au début de I'embryogenése [20]. Il est possible que
chez M. hordei, ce phénoméne existe aussi mais qu’il ne soit pas complet, de
sorte qu’une partie des méles qui paraissent homozygotes pourraient é&tre des
hémizygotes. L’analyse du mécanisme du déterminisme du sexe chez M. hordei
mériterait d’étre approfondie car, d'un point de vue évolutif, elle permettrait
d’avancer dans notre compréhension de l'évolution du sexe.

En ce qui concerne la lutte contre les cécidomyies par Pintroduction de
variétés résistantes de blé américain, 'observation de forts flux géniques entre
populations suggére, d'une part, que les génes contrdlant les différents biotypes
présents en Tunisie ont une large répartition géographique et, d’autre part,
que les cécidomyies ont une capacité de recolonisation importante. Ces deux
facteurs sont favorables & la sélection rapide de populations virulentes pour
les variétés de blé qui pourraient &tre introduites. Par le terme de «popula-
tions virulentes », il faut entendre soit des biotypes de M. destructor virulents
par rapport aux variétés de blé choisies, soit un éventuel remplacement de
M. destructor par M. hordei, puisque cette derniére espéce est aussi capable
d’infester le blé. Il serait important, dans le futur, de mieux caractériser le
nombre et la nature des biotypes de M. destructor et de M. hordet présents
en Tunisie afin d'identifier et, si possible quantifier, la nature des pressions de
sélection que les cultivars résistants de blé sont susceptibles de provoquer. Ces
données pourraient alors étre utilisées dans des modélisations qui, associées a
des expérimentations en plein champ, pourraient servir de base pour déterminer
la meilleure gestion & mettre en place.
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