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Résumé

Le Vulpin est une graminée annuelle, allogame, foéguente dans les cultures de céréales d’hiver.
Elle présente une fréquence élevée de résistancénerbicides. Cette résistance s’explique en
partie par des mutations dans le gene de I'ACCase, enzyme normalement bloquée par les
herbicides. Afin de comprendre comment apparaegiropage la résistance, nous avons étudié la
distribution spatiale de ces mutations a différerdehelles : dans le nord-est de la France et dans
'ensemble du département de la Cote d’Or (théséadea Menchari, février 2007), ainsi que sur le
parcellaire agricole de Fénay, au sud de Dijongéstdl de Benjamin Ponchon, avril-mai 2007).
Les données acquises suggerent que la dispersiole yiollen et les graines opéere a une échelle
locale et dépend de la structure du paysage agr{ci@lcoupage en exploitations et en parcelles,
répartition des cultures d’hiver et de printemps).

L’objectif de ce stage est de décrire les flux daas entre les populations de vulpins présentes su
un parcellaire et de les interpréter en fonctionlalestructure de ce parcellaire, sur la base de
données de marqueurs moléculaires neutres, etisanfaappel aux meéthodes d’analyse de la
« génétique du paysage » (Madaehl. 2004 Landscape genetics : combining landscapgegcand
population genetics. TREE 18, 189-197).

Déroulement du stage et techniques mises en oeuvre

Dans un premier temps, nous utiliserons I'échamtiibge réalisé au printemps 2007, constitué de
plus de 500 plantes, récoltées sur 12 parcellesuaute la commune de Fénay, et localisées
individuellement par GPS. Ces plantes ont déjagénmdtypées pour les mutations du gene ACCase
conférant une résistance aux herbicides. Nousnak/serons a I'aide de marqueurs moléculaires
neutres AFLP. Ces données permettront de décrirstriecture génétique des populations, et
d’identifier les événements de dispersion par déshades d’assignation. Les résultats seront
interprétés en relation avec la description du gikice (sur la base de photos aériennes et d’'une
description exhaustive des parcelles et des cslpnésentes).

Dans un second temps, ces données pourront étq@détérs par un nouvel échantillonnage sur les
mémes parcelles, ce qui permettra de tester srdatgre génétique des populations est stable au
cours du temps, en fonction des modifications dispge (succession des cultures).
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