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L’agent causal de la rouille jaune du blé, Puccinia striiformis f.sp. tritici, est reparti en deux sous-populations très distinctes en France, celle du nord et celle du sud, qui sont probablement issues d’une divergence ancienne d’un clone ancestral. Différents travaux ont démontré que les individus du nord appartiennent à une population nord-ouest européenne, avec des clones migrant entre l’Angleterre, l’Allemagne, le Danemark et la France. En revanche, très peu de données sont actuellement disponibles sur la population méditerranéenne. Pour clarifier les échanges génétiques présents dans cette région, un échantillonnage de 363 individus a été réalisé au cours de deux années au  Maghreb et dans les pays limitrophes de la France (Espagne, Portugal et Italie). L’étude de la diversité génétique neutre (microsatellites et  AFLP) ou sélectionnée (virulences) montre que la sous-population du sud de la France appartient à une population de l’ouest méditerranéen très peu diversifiée. L’identification des gènes de résistance des principales variétés de blé cultivées au Maghreb a mis en évidence une forte pression de sélection pour la virulence V8, qui participerait au maintien d’une population spécifique dans la région. Le contournement de la résistance Yr9 identifiée sur la principale variété tunisienne Tébica serait à l’origine de l’épidémie de 2003 au Maghreb. La distribution des lignées clonales démontre l’existence de migrations entre le Maghreb et le sud-ouest européen au cours d’une saison culturale. Une analyse plus étendue sur le reste du Bassin Méditerranéen révèle une diversité plus importante dans l’est, soulevant la question de l’émergence de cette maladie dans le bassin de domestication des blés.
