Structure génétique de populations d’armillaire (Armillaria ostoyae), parasite du pin maritime (Pinus pinaster) en forêt landaise 
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L’armillaire (Armillaria ostoyae) est l’un des plus répandus et des plus dommageables agents de dépérissement du pin maritime dans les Landes de Gascogne. Sa présence est reportée depuis le début du 20ème siècle dans la partie côtière de ce massif forestier,  cette dernière  étant considérée encore actuellement comme la plus atteinte par les dégâts provoqués par ce champignon. Les enquêtes phytosanitaires menées par le DSF (Département de la Santé des forêts) ont révélé une augmentation récente de la présence de ce champignon dans l’est du massif landais. Dans cette étude, nous avons analysé la diversité génétique de l’armillaire à l’aide de marqueurs moléculaires en vue de connaître sa structure et d’essayer de dégager la dynamique des populations de ce parasite à l’échelle du massif. 
Pour ce faire, 531 isolats d’armillaire ont été prélevés dans 31 peuplements de pin maritime présentant des taches de mortalité provoquées par A. ostoyae et répartis dans tout le massif.  L’analyse moléculaire à l’aide de cinq marqueurs microsatellites de ces 31 populations d’armillaire (10 à 30 isolats/population) a permis de caractériser 94 génotypes différents. Aucun de ces génotypes ne sont communs à plusieurs populations. La diversité génétique des ces populations est très variable (de un à neuf génotypes/population), et décroît significativement de la côte vers l’intérieur du massif. Cependant, l’absence de corrélation entre la distance génétique et la distance géographique des populations laisse entendre que la colonisation de l’ensemble du massif s’est réalisée de manière aléatoire. De plus, les génotypes d’une même population ne sont pas plus liés entre eux qu’à ceux des autres populations. Ces résultats suggèrent d’importants flux de gènes entre les populations et posent la question de l'efficacité de la dissémination aérienne du parasite. 
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