
Fiche à remplir +consignes 
 

 
Nom du projet : PYROFUS 
Titre du projet : Développement d’un outil moléculaire innovant pour la caractérisation du complexe 
d’espèces de Fusarium sur blé 
Mois/Année de démarrage : Novembre 2013 
Mois/Année de fin : Novembre 2016 
Responsable scientifique : Anne-Laure Boutigny 
Partenaires :  
- Anses, Laboratoire de la santé des végétaux, Equipe de mycologie 
- INRA, UR1290 BIOGER_CPP 
- Arvalis, Institut du végétal 
Financements : PSPE1 
 
Mot clés : Fusarium, séquençage haut débit, blé, fusariose, mycotoxines, metabarcoding, orge 
 

 
Fusariose sur épi de blé 
 
 
 
La fusariose est une maladie des céréales causée par un complexe d’espèces du genre Fusarium. Elle 
fait l’objet de traitements fongicides spécifiques et les changements de pratiques agricoles induits 
par le plan ECOPHYTO 2018 pourraient modifier le complexe d’espèces associé à cette maladie. Un 
outil innovant basé sur l’analyse de séquences de marqueurs génétiques générées par séquençage 
haut débit a été développé et permet de dresser un inventaire exhaustif des espèces de Fusarium 
présentes dans des lots de céréales. Ce nouvel outil devra permettre de détecter et gérer plus 
efficacement les émergences d’espèces de Fusarium ou toute modification de la prévalence des 
espèces du complexe.  
 
Contexte et objectifs :  
 



La fusariose est une maladie des céréales causée par un complexe d’espèces du genre Fusarium. La 
diversité et la richesse des espèces de Fusarium varient en fonction de l’année, de la région, des 
conditions climatiques, de la variété de la plante hôte, de l’historique parcellaire et des pratiques 
culturales.  
Afin de réduire le risque de développement de la fusariose, des traitements fongicides sont 
préconisés à la floraison. Chacune des espèces de Fusarium du complexe présente une sensibilité 
particulière aux fongicides. Les changements de pratiques agricoles induits par le plan ECOPHYTO 
2018 pourraient modifier le complexe d’espèces associé à la fusariose.  
Ces dernières années, le développement de technologies de séquençage à haut débit a permis 
d’accéder à la diversité de communautés de microorganismes par un séquençage massif de 
marqueurs ADN (barcode) utilisés pour caractériser les espèces. L’objectif de ce projet était de 
développer un outil basé sur les technologies de séquençage à haut débit afin de détecter sans à 
priori l’ensemble des espèces de Fusarium présentes au sein d’échantillons de céréales. 
 
Principaux résultats et intérêts en lien avec le plan Écophyto :  
 
1. Définition d’amorces dans une région barcode 
Une zone d’intérêt a été ciblée au sein du gène EF1-α et des amorces ont été dessinées permettant 
l’amplification spécifique des espèces du genre Fusarium. La spécificité de la réaction d’amplification 
a été vérifiée par PCR sur plusieurs espèces de champignons du genre Fusarium ou d’autres genres. 
Les amorces finalement sélectionnées amplifient une région barcode de 640 pb au sein du gène EF1-
α.  
 
2. Analyse d’échantillons de référence calibrés 
Afin de valider la faisabilité de l’identification d’espèces de Fusarium présentes dans un échantillon 
par séquençage haut débit, des échantillons de référence calibrés ont été préparés pour mettre au 
point l’outil. Pour cela, 2 types d’échantillons calibrés ont été préparés : des mélanges ADN témoins 
et des échantillons de blé artificiellement contaminés par Fusarium. Les mélanges ADN témoins 
contenaient de l’ADN en quantité équimolaire de différentes espèces de Fusarium et d’autres 
espèces fongiques. Des échantillons de blé ont été artificiellement contaminés par différentes 
espèces de Fusarium (F. graminearum, F. poae, F. tricinctum, F. langsethiae, F. culmorum, F. 
avenaceum, F. oxysporum et F. verticillioides) et dans différentes proportions. La technologie MiSeq 
(Illumina) disponible sur la plateforme Genotoul (INRA, Toulouse) a été sélectionnée. L’analyse des 
séquences a finalement été faite sur une portion d’EF1-α de 200 pb, correspondant à la séquence 
forward. Le pipeline d’analyse, basé sur le logiciel MOTHUR v.1.36 a comporté différentes étapes 
pour traiter et analyser les séquences brutes. Le processus d’analyse a permis de retrouver toutes les 
espèces de Fusarium ajoutées dans les mélanges témoins et dans les échantillons de blé 
artificiellement contaminés. Ces échantillons de référence calibrés ont permis de valider la 
répétabilité et la sensibilité de la technique.  
 
3. Evaluation de l’outil sur des échantillons issus de parcelles agriculteurs 
En 2014 et 2015, 65 échantillons de blé tendre, blé dur et orge ont été collectés dans différentes 
régions de France. Ces échantillons ont été analysés en utilisant l’outil développé dans ce projet et 
les résultats obtenus sont présentés sur la figure 1. Jusqu’à 17 espèces de Fusarium ont pu être 
détectées dans les échantillons de blé tendre, blé dur et orge. F. graminearum et F. poae sont 
présentes dans la majorité des échantillons. Certaines espèces de Fusarium sont spécifiquement 
détectées dans l’orge : Gibberella thapsina (= Fusarium thapsinum), Fusarium torulosum, Fusarium 
subglutinans, Fusarium redolens, Fusarium oxysporum, Fusarium mahasenii ou dans le blé : 
Gibberella intermedia (= Fusarium proliferatum). 
 



 
Figure 1 : Analyse de la diversité des espèces de Fusarium sur des échantillons de champs collectés 
dans le cadre de cette étude. 
 
Perspective de transfert :  
L’année 2017 permettra de valoriser l’outil développé auprès des acteurs terrain par différentes 
actions : 
- Rédaction d’un guide d’utilisation 
- Action de transfert de l’utilisation de l’outil de l’INRA vers Arvalis et vers les acteurs terrains qui le 
demanderont 
- Rédaction d’articles de vulgarisation (Perspectives Agricoles, Innovations Agronomiques)  
- Présentation de l’outil au prochain séminaire du RFSV (Réseau Français pour la Santé Végétale) 
- Rédaction d’un article scientifique et communications orales dans des congrès 
européens/internationaux décrivant la mise au point de l’outil 
 
Perspective de recherche :  
L’outil devrait permettre de détecter et gérer plus efficacement les émergences d’espèces, ou toute 
modification de la prévalence des espèces impliquées dans la fusariose et le risque toxinogène 
associé. Un tel outil devrait participer à moyen terme à l’adoption de nouvelles stratégies et de 
nouveaux comportements en matière d’utilisation de produits phytopharmaceutiques et de 
pratiques agricoles. Des données actualisées annuellement, sur un réseau représentatif de parcelles 
permettraient de préciser la nature exacte de la pression parasitaire et de nourrir une analyse du 
risque pertinente pour les experts nationaux et régionaux.  
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