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Resume - Vitis vinifera est la seule espece endemique de vigne en Europe. Le com­
partiment sauvage Vitis vinifera subspecies silvestris a subi une forte erosion et seuls 
quelques peuplements subsistent encore actuellement. Afin de mieux connaitre les 
relations entre les compartiments sauvage et cultive, nous avons engage une etude 
de la diversite de populations naturelles. Une population de vignes sauvages du Pic 
Saint-Loup (Herault) a ainsi ete caracterisee. La cartographie de cette population 
constituee d'une quinzaine d'individus ainsi que quelques caracteristiques biologiques 
sont presentees. Le caractere dioique de la plupart des accessions a ete confirme 
avec une presence importante de pieds males (58 %). La diversite des individus est 
discutee et comparee a. l'aide de differentes approches : etude morphometrique des 
feuilles (ampelometrie), polymorphisme moleculaire a. l'aide de dix locus microsatel­
lites, degre de tolerance a. l'oidium (Uncinula necator) et au phylloxera. Dans le cas 
des marqueurs moleculaires, les donnees sont comparees aux resultats ob tenus sur 
un echantillon incluant les principaux cepages cultives et autochtones presents dans 
la region. L'analyse en composantes principales realisee a. partir de ces donnees fait 
apparaitre une separation tres nette des individus sauvages par rapport aux individus 
cultives. 

silvestris / lambrusques / ampelometrie / microsatellites / resistance 

Abstract - Characterization of genetic diversity in a population of wild 
grapes from Pic Saint Loup area and it's relationship with the cultivated 
grapes. Vitis vinifera is in fact the only species of grapevine endemic in Europe. The 
wild compartment Vitis vinifera subspecies silvestris suffers of important erosion and 
just a few populations are still subsisting today. To better know the relations between 
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the wild and the cultivated compartment we began a study about the diversity of the 
natural populations. For that, a group of about fifteen wild vines being situated on 
the Pic Saint-Loup (Herault, France) has been characterized. The mapping of the 
population and some biological characteristics are presented. We verified that most 
of the accessions owned effectively flowers showing separated sex. The majority of 
the vines (58%) were male. The diversity inside the population is discussed and com­
pared through different approaches. We analyzed the morphology of the accessions 
by ampelography and measurement of the leaves. The molecular polymorphism of 
the individuals has been evaluated with ten microsatellites loci and we checked the 
degree of tolerance of the accessions to powdery mildiou (Uncinula necator) and to 
phylloxera. With the molecular markers we also compared the data of the wild popu­
lation to the results obtained on a sample of old varieties originated from the area and 
of the actual main cultivated varieties. The principal component analysis based on 
these molecular data shows finally a very clear division between the wild accessions 
and the cultivated varieties. 

Vitis v. ssp silvestris / ampelometry / microsatellite markers / resistance 

1. INTRODUCTION 

L'aire naturelle de repartition mondiale de l'espece Vitis vinifem L. s'etend 
du Turkestan jusqu'a la fac;ade atlantique europeenne ainsi qu'en Afrique du 
Nord, autour de la Mediterranee. En France, a l'etat spontane, c'est la seule 
espece endemique represent ante de la famille des Vitacees. 

Pour les representants sauvages de Vitis vinifem L. denommes aussi « lam­
brusques », l'introduction au cours du XIXe siecle de maladies et ravageurs en 
provenance d' Amerique du Nord (phylloxera surtout mais aussi oidium, mil­
diou ... ), les accidents climatiques comme les gelees d'hiver, et les actions an­
thropiques (incendies, deforestation, disparition des haies ou du bocage, mise 
en place de barrages, remembrement, utilisation de desherbants, extensification 
de l'elevage, urbanisation) ont joue et continuent de jouer un role determinant 
dans le processus d'appauvrissement. 

L'introduction d'autres especes du genre Vitis en relation avec l'utilisation 
des porte-greffe a pu egalement engendrer des risques non neglige abIes 
d'introgression genetique a travers les semis, notamment a proximite des vi­
gnobles. A ce niveau, etant donne les possibilites de pollinisations croisees, 
la determination du statut exact des genotypes observes reste problematique 
car la differenciation entre lambrusques vraies (ou autochtones), lambrusques 
post-culturales (cepages abandonnes), lambrusques subspontanees (pepins de 
cepages), lambrusques coloniales (semis de lambrusques subspontanees) et lam­
brusques metisses (hybrides de lambrusques autochtones avec une des autres 
formes) est tres difficile [12] sans compter les risques de confusion avec des 
hybrides d'especes americaines. 

Le compartiment sauvage, Vitis vinifem L. subsp. silvestris (Gmelin) Hegi, 
est donc dans ce contexte en voie de disparition et son aire de rep art it ion en 
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tres forte regression. Les peuplements signales [1] ne sont d'ailleurs souvent 
constitues que de quelques individus, tres rarement de quelques dizaines. 

Dans la perspective de la mise en place d'une action de conservation de 
ces ressources, l'approfondissement des connaissances concernant la constitu­
tion et la dynamique de ces populations devrait permettre de mieux raison­
ner l'echantillonnage au sein de peuplements et d'apprecier la possibilite de 
la conservation in situ. Une premiere etape du travail vise it mieux cerner la 
diversite rencontree au se in d'un peuplement particulier que nous avons pris 
comme modele, au travers de differentes approches (ampelographique, molecu­
laire, resistance au bioagresseurs). Afin de mieux cerner les relations entre 
cette population et le compartiment cultive, nous avons egalement compare la 
diversite moleculaire des lambrusques it celle d'un echantillon correspondant 
aux cepages autochtones ou cultives actuellement dans la region. 

2. MATERIEL ET METHODES 

2.1. Materiel vegetal 

Suite aux renseignements fournis par le Professeur Boubals (comm. pers.) et 
aux travaux preliminaires realises par C. Cuisset [9], nous avons choisi d'etudier 
de far;on plus approfondie la population de lambrusques situee sur les ver­
sants du Pie Saint-Loup, it proximite du village de Cazevieille dans l'Herault 
(France). L'ensemble des individus recenses au cours des differentes prospec­
tions, soit quinze pieds de vignes sauvages, a ete analyse. Ces accessions ont 
ete numerotees : PSL1 it PSL15. Les proximites geographiques de ces individus 
permettent de distinguer 4 groupes (Tab. I) : les groupes 1 et 2 situes sur le 
versant sud et les groupes 3 et 4 situes sur le versant nord. Dans certains cas, du 
fait de leur proximite et des possibilites de marcottage, il etait delicat, in situ, 
d'individualiser ou non certaines accessions; c'est pourquoi, par precaution, 
quelques echantillons ont ete subdivises en « a » et « b ». Differents types 
de prelevements ont ete realises en 1998 : des jeunes feuilles pour l'extraction 
de l' ADN, des feuilles adultes pour l'analyse ampelometrique, et des boutures 
aoutees pour l'evaluation de la tolerance aux bioagresseurs. Des observations 
et des notations complementaires (villosite, sexe) ont egalement ete realisees 
sur place en 1997 et 1998 se Ion le code de descripteurs de la vigne propose par 
l'IPGRI [11]. 

De plus, afin d'etudier au niveau moleculaire les relations eventuelles entre 
ces individus sauvages et le compartiment cultive, des jeunes feuilles de 26 ce­
pages presents dans la region ou autochtones (Tab. II) ont ete prelevees dans 
la collection du Domaine de Vassal (INRA, 34340 Marseillan). 
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Tableau I. Localisation geographique et resultats des notations realisees pour deux 
descripteurs IPGRI sur la population de lambrusques du Pie Saint-Loup. 

Accessions Regroupement sur la Sexe des fieurs Densite des poils couches entre 
base de la proximite les nervures sur la face 
microgeographique inferieure de la feuille adulte 

PSL3 Male Nulle ou tnls faible 

PSLl Male Faible 

PSL2 Male Faible 

PSLIO 4 Male Faible 

PSL14 3 Male Faible 

PSL4a 2 Male Moyenne 

PSLll 4 Male Moyenne 

PSL7 3 Femelle N ulle ou tres faible 

PSL6 Femelle Faible 

PSL12 4 Femelle Faible 

PSL13 4 Femelle Faible 

PSL15 3 Femelle Faible 

PSL8 3 Non determine Nulle ou tres faible 

PSL5 1 N on determine Faible 

2.2. Ampelometrie 

Dix feuilles adultes ont ete echantillonnees et prelevees pour chaque acces­
sion. Elles ont ete sechees et mises en herbier avant d'etre analysees it l'aide 
d'une table it digitaliser (Graphtec KD 3300) reMe it un micro-ordinateur et 
du logiciel d'acquisition de donnees mis au point par Romani et al. [171. Les 
coordonnees de 51 points par feuilles sont enregistrees. Elles permettent de 
generer 121 parametres quantitatifs de longueurs, d'angles et de rapports ou 
de combinaisons qui definissent l'architecture et les principales caracteristiques 
des feuilles de vigne [81. 

2.3. Extraction de l' ADN et analyse microsatellite 

Les jeunes feuilles prelevees ont ete rapidement congelees dans l'azote liquide 
et conservees it - 80 QC. L'extraction de l'ADN a ete realisee selon la methode 
decrite par This et al. [19], it partir d'un gramme de materiel vegetal. Dix locus 
microsatellites (VVMD5, VVMD6, VVMD7, VVMDI7, VVMD24, VVMD25, 
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Tableau 11. Liste des cepages autochtones ou cultives dans la region preleves dans 
la collection du Domaine de Vassal (Inra, 34340 Marseillan). 

Araignan B Alicante Bouschet N 

Bourboulenc B Aramon N 

Clairette B Aspiran N 

Colombaud B Aubun N 

Listan B Bouteillan N 

Macabeu B Brun argente N 

Muscat a petits grains B Calitor N 

Muscat d'Alexandrie B Carignan N 

Pascal B Cinsaut N 

Piquepoul B Grenache N 

Terret G Mourvedre N 

Ugni blanc B CEillade N 

Petit Bouschet N 

Tibouren N 

VVMD27, VVMD28, VVMD32, VVMD36) ont ete testes [5,6], et leur analyse a 
ete realisee sur gel d'acrylamide denaturant avec revelation au nitrate d'argent 
selon le protocole decrit par Loureiro et al. [13]. Les differents alleles ont ete 
determines par comparaison avec des marqueurs de taille et avec des alleles 
de cepages connus, servant de reference. Les donnees ont ete enregistrees sous 
forme d'une matrice de type presence - absence de chaque allele aux dix locus. 
Les individus present ant une seule bande pour un locus donne, ont toujours 
ete consideres comme homozygote dans la mesure OU il n'etait pas possible de 
verifier la presence d'un allele nul. Dans ce cas, la presence de cet allele a ete 
alors prise en compte deux fois. 

2.4. Tests de resistance 

Les bois preleves ont ete conserves en chambre froide (4 QC) pendant deux 
mois, puis des boutures cl deux yeux ont ete realisees et mises en serre. Les sar­
ments etant tres faibles, seules 11 accessions se sont developpees avec seulement 
une cl sept boutures disponibles par accession. 

2.4.1. Ordium 

Des feuilles encore en croissance mais etalees ont ete prelevees sur les bou­
tures pour obtenir trois rondelles (1,7 cm de diametre) cl l'aide d'un 
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emporte-piece. Elles sont deposees en boite de Petri sur milieu gelose (10 gl-1 
d'agar-agar, 30 mg 1-1 de benzimidazole) avec trois rondelles de feuilles de 
Cabernet-Sauvignon comme temoin. L'inoculum est obtenu a partir de jeunes 
feuilles de Cabernet-Sauvignon prealablement desinfectees (5 min dans CaC12 
a 40 gl-l) et lavees dans de l'eau sterile puis infectees a l'aide d'une souche 
monoconidienne d'oldium donee par repiquages successifs. Deux a trois feuilles 
infectees sont utilisees pour inoculer 7 boites de Petri disposees a la base d'une 
tour d'inoculation [7]. Quatre lames gelosees sont reparties entre les boites 
pour pouvoir verifier par comptage que la densite de conidies deposees se situe 
entre 200 et 500 par cm2 . Les boites sont ensuite placees en chambre de culture 
(25 QC +/-1 QC, 50 /Le/sm2, 15 h/.i d'edairement, 70 % d'hygrometrie). Le 
developpement du champignon est observe 10 jours apres et les plantes sont 
notees sensibles lorsqu'il y a presence de conidies. 

En complement, les symptOmes de la maladie ont ete aussi observes sur les 
boutures en serre, en fin de vegetation, apres arret des traitements et developpe­
ment d'oldium (souche non controlee). 

2.4.2. Phylloxera 

Le test a ete realise suivant le protocole decrit par Boubals [2]. Des feuilles 
couvertes de galles ont ete prelevees sur des feuilles de porte-greffe et enfouies 
dans les pots des boutures a tester. Cette operation a ete realisee debut juillet 
et renouvelee mi-aoilt. Les plants ont ete depotes a la fin de l'automne pour 
observer la presence ou non de tuberosites et de nodosites. 

2.5. Analyse des donnees 

2.5.1. Donnees ampelometriques 

Soixante et un parametres de longueur, d'angle et de rapports de longueur 
et d'angle ont ete calcules pour les 15 individus pour les 10 feuilles analysees. 
Vne analyse de variance effectuee a l'aide de la procedure GLM du logiciel de 
statistiques edite par SAS@ Institute, a permis d'estimer l'effet genotype sur 
ces parametres et ainsi d'evaluer la fiabilite de leur utilisation. Trente cinq de 
ces variables quantitatives ont ete retenues pour une analyse en composantes 
principales, sur la base de resultats d'etudes anterieures dans ce domaine [8,14]. 
L'analyse en composantes principales a ete effectuee a l'aide du logiciel SAS@ 
sur les valeurs moyennes de chaque caractere. 

2.5.2. Donnees moleculaires 

Les donnees recueillies sur l'ensemble des 41 individus de l'etude ont ete trai­
tees par analyse en composantes principales non normee a l'aide du logiciel Stat­
lab. Pour ce faire, les donnees moleculaires ont ete codees en presence/absence 
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pour chacun des alleles presents dans l'echantillon (soit 80 alleles). Puis, nous 
avons double les colonnes pour lesquelles au moins un individu etait homozy­
gote. La matrice des donnees comprenait donc 41 lignes et 115 colonnes. 
Cette operation transforme les donnees en donnees quantitatives discontin­
ues et l'utilisation d'une ACP non normee se justifie dans la mesure OU les 
sommes des donnees par ligne sont identiques (M. Dauzard, communication 
personnelle) . 

D'autre part, des analyses complementaires ont He conduites sur les don­
nees recueillies pour les individus sauvages du Pie Saint-Loup. Dans un pre­
mier temps, un test d'ecart a la panmixie a ete effectue a l'aide du logiciel 
Genepop3 [16]. Des distances genetiques ont ensuite ete calculees : la distance 
d'alleles part ages ("Shared allele distance" [4]) a ete calculee a l'aide du logiciel 
developpe par J. Brzutowski (adresse web: http://gause.biology.ualberta. ca/ 
jbrzusto/sharedst.html) et des indices de similarite de Nei [15] ont ete calcules 
a l'aide du logiciel SSR (W. Lamboy, communication personnelle). A partir 
de la distance d'alleles partages, un arbre a ete defini a l'aide de l'algorithme 
NJ-tree [18] grace au logiciel Phylip [10]. 

3. RESULTATS 

3.1. Etude morphologique 

Le tableau I indique les resultats des descriptions ampelographiques portant 
sur le sexe des fleurs et la den site des poils couches entre les nervures de la 
face inferieure de la feuille adulte. Le sexe des individus sauvages decrits dans 
cette etude est separe. Ainsi, on note un pourcentage important de pieds males 
(58 % des plants pour lesquels ce caractere a pu etre observe). Ils se repar­
tissent avec les pieds femelles dans les 4 groupes geographiques. La villosite 
ne semble pas discriminer les individus, que ce soit par rapport a la position 
geographique ou en relation avec le sexe meme si les 2 seuls individus notes a 
villosite moyenne sont males; l'echantillon et ant trop faible pour en tirer des 
conclusions significatives. 

En ce qui concerne l'analyse des donnees ampelometriques, tous les para­
metres sauf trois (SP profondeur du sinus petiolaire ; F : angle de la nervure 
principale et la dent de son extremite ; D : angle des nervures petiolaires prin­
cipales et secondaires) ont montre un effet genotype hautement significatif. La 
variabilite est donc bien liee a l'effet du genotype. L'analyse en composantes 
principales n'a porte que sur trente cinq des variables quantitatives selection­
nees sur la bases d'etudes preliminaires [8,14]. Les resultats font apparaitre 
que les 4 premiers axes permettent d'expliquer 76 % de la diver site globale. 
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Figure 1. Representation de la dispersion des lambrusques du Pie Saint-Loup selon 
les axes 1 et 2 de l'analyse en eomposantes prineipales realisee a partir de 35 variables 
ampelometriques. 

Les variables qui participent le plus aux deux premiers axes sont respective­
ment: 

- les profondeurs des sinus lateraux superieurs et inferieurs (parametres U 
et 0) qui s'opposent aux variables constituees par les rapports entre les 
angles des nervures principales et les sinus lateraux (A/U, BIO, 
A+B/U+O) ; 

- la largeur de la feuille (AN2) et la longueur de la dent terminant la 
nervure N4 (L4) qui s'opposent aux variables constituees par les rap­
ports entre les sinus lateraux et les nervures principales adjacentes (0/N3, 
U+O/N2+N3). 

Au niveau des individus (Fig. 1) trois d'entre eux (PSL4a, PSL7b et PSL13) 
semblent se demarquer quelque peu du CCEur de la population. Par ailleurs, 
les pieds males se repartissent preferentiellement selon l'axe 1 alors que les 
individus femelles se dispersent selon l'axe 2. On peut egalement remarquer les 
positions relativement individualisees des echantillons PSL5, PSL6 et PSL6b 
d'une part et des echantillons PSL7 et PSL7b d'autre part. 
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Tableau Ill. Resultats syntMtiques de l'analyse des 41 individus (lambrusques et 
cepages) etudies sur dix locus microsatellites. 

% de plantes homozygotes 
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VVMD5 7 (3) 4 240 226 31,7 26,7 34,6 

VVMD6 5 (I) 4 211 191 19,5 26,7 15,4 

VVMD7 9 7 (5) 4 (2)· 264 234 34,5 53,3 23,1 

VVMDI7 6 6 (2) 4 236 212 31,7 40 26,9 

VVMD24 7 7 (3) 4 218 207 29,3 33,3 26,9 

VVMD25 8 7 (2) 6 (I) 272 242 12,2 6,7 15,4 

VVMD27 7 (4) 194 179 22 46,7 7,7 

VVMD28 10 9 (6) 4 (I) 274 230 26,8 46,7 15,4 

VVMD32 8 (3) 5 272 240 22 33,3 15,4 

VVMD36 13 11 (6) 7 (2) 297 (400) 243 17,1 26,7 11,5 

,. entre parenthese: nombre d'alleles specifiques du compartiment considere. 

3.2. Analyse microsatellite 

3.2.1. Diversite allelique 

L'analyse des 41 individus (lambrusques et cepages cultives) 11 l'aide des 
10 locus microsatellites a revele un nombre d'alleles variant de 5 11 13 par locus 
(Tab. Ill). Le nombre d'alleles observes dans la population sauvage est beau­
coup plus faible puisque 3 11 7 alleles seulement par locus ont ete observes. Pour 
quatre locus (VVMD7, VVMD25, VVMD28 et VVMD36), 1112 alleles etaient 
specifiques de la population sauvage. Le pourcentage de plantes homozygotes 
varie de 12,2 11 34,5 % dans l'echantillon total mais il est beaucoup plus eleve 
dans la population sauvage (26.711 53.3 %) notamment pour 7 locus. Le pour­
cent age d'heterozygotie par plante chez les lambrusques varie de 50 11 100 % 
avec une moyenne de 66.2 % (Tab. IV), tandis que l'heterozygotie moyenne 
au sein des cepages cultives est de 80.8 %. Le test de Hardy-Weinberg revele 
par ailleurs que la population est 11 l'equilibre ( P-val = 0.3804 pour le test de 
l'exces d'heterozygotes). 
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Tableau IV. Taux d'heterozygotie ehez les individus de la population du pie 
Saint-Loup. 

Accessions % locus 
heterozygote 

PSL1 50 

PSL2 70 

PSL3 80 

PSL4a 100 

PSL5 50 

PSL6 50 

PSL7 80 

PSL10 70 

PSLll 50 

PSL12 90 

PSL13 60 

PSL14 60 

PSL15 50 

Moyenne 66.15 

3.2.2. Relation entre 1es compartiments 

Les resultats de l'analyse en composantes principales font apparaitre que les 
3 premiers axes permettent d'expliquer 32 % de la diversite glob ale. Le plan 
des axes 1 et 2 (Fig. 2) montre une tres nette separation des individus sauvages 
par rapport aux individus cultives qu'il s'agisse des cepages actuellement cul­
tives dans la zone (Carignan, Grenache ... ) ou des vieux cepages autochtones 
(Aramon, Aspiran ... ). Aucun individu du Pic Saint-Loup ne peut ainsi resulter 
d'un croisement avec un des 21 cepages autochtones ou actuellement cultives, 
ce que confirme la recherche des individus partageant des alleles communs aux 
differents locus. On peut noter egalement que le nuage des cepages cultives est 
relativement plus compact que celui compose des individus sauvages. 

3.2.3. Structuration de la diversite chez 1es 1ambrusques 

Au sein de la population sauvage du Pic Saint-Loup, seuls les individus 
PSL3a et PSL3b d'une part et PSL5, PSL6 et PSL6b d'autre part ne sont 
pas differencies. Les autres individus presentent tous des profils distincts aux 
10 locus. En ne consider ant que les individus sauvages distincts, les indices 
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Tableau V. Resultats synthetiques des tests de tolerance aux bioagresseurs. 

Accessions Test oidium Test oidium Test phylloxera Nombre de 
in vitro en serre tuberosites plantes testees 

P8L1 8 8 

P8L2 +/-8 +/-8 1 2 

P8L4a 8 8 0 2 

P8L4b 8 8 

P8L5 8 8 1 2 

P8L6 8 8 

P8L7 8 8 4 

P8L8 8 8 1 4 

P8LlO 8 8 7 

P8L12 8 8 1 2 

P8L13 8 8 1 1 

8 : presence de nombreux conidiophores, +/-8 : presence rare de 
conidiophores (Iou 2) 

1 : presence de tuberosites, 0 : absence de tuberosites. 

de similarite de Nei [15] sont compris entre 0,2 et 0,85. Les individus les plus 
distants etant PSL15 et PSL5 (PSL6), et les plus proches, PSL10 et PSL13. Par 
ailleurs, les individus PSL2 et PSL4, PSL3 et PSL4, PSL10 et PSL13, PSL14 
et PSL3, PSL15 et PSL7 part agent au moins un allele commun sur chacun des 
10 locus analyses. Ces relations sont confirmees par l'arbre dresse a partir de 
la distance d'alleles partages (Fig. 3). En effet, les individus sont regroupes en 
trois clades bien distinctes qui englobent ces relations genealogiques possibles 
et qui peuvent egalement se rapprocher des groupes microgeographiques. 

3.3. Tests de resistance cl l'oidium et au phylloxera 

Les resultats des tests sont reportes dans le tableau V. Il faut signaler que la 
faible vigueur des plantes a ete un facteur limit ant pour l'ensemble des tests ar­
tificiels. L'ensemble des genotypes parait sensible a l'oldium. Cependant, aussi 
bien in vitro qu'en serre, le champignon s'est nettement moins bien developpe 
sur PSL2 que sur les autres accessions et que sur le Cabernet-Sauvignon (te­
moin), et ce malgre une vigueur correcte des plantes PSL2. 

L'ensemble des genotypes semble egalement etre sensible au phylloxera. Seul 
PSL4a presentait peu de symptOmes (notamment peu de tuberosites) malgre, 
la aussi, un systeme racinaire bien developpe. 
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Figure 2. Representation de la dispersion des individus sauvages (silvestris) et cul­
tives (cepages) selon les axes 1 et 2 de l'analyse en composantes principales non 
normee, realisee sur les donnees moleculaires obtenues a partir de l'etude de 10 locus 
microsatellites. 
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d'alleles partages calculees pour les 10 locus microsatellites. 



Diversite d'une population de vignes sauvages S301 

4. DISCUSSION 

4.1. Variabilite morphologique et interet des descripteurs 

Les descriptions et les analyses effectuees sur cette population de lambrusques 
permettent de faire ressortir et de selectionner les caracteres les plus import ants 
pour decrire la diversite rencontree. 

Le sexe peut bien evidemment etre considere comme un caractere impor­
tant puisque la quasi-totalite des cepages cultives sont hermaphodites ou plus 
rarement femelles [3] alors que la plupart des lambrusques de not re etude sont 
dioiques. La villosite est egalement un caractere morphologique a prendre en 
compte pour evaluer la diversite (les lambrusques sont glabres), d'autant que 
cette notation, comme celle du sexe, peut se realiser directement sur place. 

En ce qui concerne les descripteurs ampelometriques, nous retiendrons prefe­
rentiellement, sur la base des resultats de l'analyse en composantes principales, 
les descripteurs complementaires suivants : la profondeur des sinus lateraux 
(0, U), le degre d'ouverture des nervures principales (A, B), la largeur de la 
feuille (AN2, N2, N3) et la longueur des dents (L4). On retrouve ainsi en par­
tie les descripteurs generalement utilises pour decrire habituellement les indi­
vidus du compartiment cultive [8] et, par rapport a l'ensemble des parametres 
mesures, le nombre plus limite de caracteres proposes permet en definitive 
d'envisager leur utilisation pour decrire un plus grand nombre d'individus. 

Les distances entre les barycentres des individus PSL5, PSL6 et PSL6b 
(Fig. 1) alors que l'analyse moleculaire a montre qu'ils etaient identiques traduit 
l'effet de l'environnement sur les caracteres ampelometriques, ce qui explique 
leur utilisation relativement limitee en terme d'identification. Par contre, leur 
prise en compte en vue de decrire la diversite' peut etre envisagee comme une 
approche complementaire tres interessante. Ainsi dans la perspective d'un 
echantillonnage au sein de cette population, on pourrait envisager une selec­
tion des individus en comb in ant la repartition geographique, les descripteurs 
lies au sexe et a la villosite et les resultats des analyses ampelometriques. Les 
lambrusques PSL13, PSL6, PSL4a, PSL 1 et PSL 7b constitueraient alors de 
bons candidats. 

4.2. Diversite moIeculaire et relations avec le compartiment 
cultive 

La nette separation entre les deux compartiments sauvage et cultive con­
firme bien les premiers resultats que nous avions obtenus a l'aide de marqueurs 
RAPD [9]. Cette differenciation repose essentiellement sur des alleles speci­
fiques puisque 4 alleles sur les 80 sont specifiques des sauvages et 35 alleles sont 
specifiques des cepages cultives. Le compartiment cultive presente une richesse 
allelique plus grande. Par contre, dans l'analyse en composantes principales, 
le nuage des individus cultives est plus regroupe. Ces donnees confirment donc 
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l'inten~t de ce materiel sauvage dans le cadre des res sources genetiques de la 
vigne puisqu'il represente un compartiment distinct. Des etudes elargies avec 
des peuplements d'origines geographiques diversifiees permettront de preciser 
cet aspect. 

Au sein de la population de lambrusques du Pic Saint-Loup, les individus 
sont tous differents sauf PSL3 et PSL3b, que nous supposions identiques, et 
PSL5, PSL6 et PSL6b qui s'averent et re les memes individus resultant vraisem­
blablement d'un phenomene de marcottage naturel. Cette identite a ete de­
tectee par l'analyse moleculaire, ce qui souligne l'interet de cette approche. 
De plus, cette accession PSL5 (PSL6) semble etre assez differente des aut res 
lambrusques. 

Dans la mesure OU l'on voudrait echantillonner les individus sauvages les plus 
diversifies a l'aide des resultats moleculaires (distances, A.C.P., arbre) obtenus 
a partir des donnees moleculaires, un individu par clade sur l'arbre pourrait 
alors etre choisi. 

Le test de Hardy-Weinberg montre que nous avons une population a 
l'equilibre. Un pourcentage plus faible de marqueurs sont a l'etat homozy­
gote par rapport aux cepages cultives. Bien que la vigne se reproduise na­
turellement de fac;on vegetative par marcottage (ce que nous avons egalement 
pu observer), la reproduction sexuee existe et les donnees microsatellites font 
apparaitre des relations genealogiques entre les differents individus. Bien que 
des analyses complementaires soient necessaires pour verifier ces parentes pos­
sibles, il semble cependant que cette population evolue par voie sexuee et des 
croisements pourraient etre possibles me me entre les individus situes sur des 
versants differents. Il ne semble cependant pas y avoir eu de transfert recent 
avec le compartiment cultive, puisque aucun des cepages plantes a proximite ne 
semble et re un parent direct. Des analyses plus approfondies de descendances 
issues des individus de cette population seront tres interessantes pour confirmer 
ce point. 

4.3. Tolerance aux bioagresseurs 

Au cours de cette premiere approche l'ensemble des accessions recoltees sur 
le Pic Saint-Loup semble donc globalement sensible a l'oYdium et au phylloxera, 
ce qui n'est pas surprenant dans la mesure OU tous les representants connus de 
Vitis vinifera le sont. Ainsi ces plantes ont sans doute davantage resiste grace 
a leur isolement relatif et a une faible press ion d'inoculum dans cet environ­
nement particulier. Cependant, les tests realises etaient de nature qualitative 
et il serait necessaire d'analyser a nouveau plus precisement ces accessions 
afin de mettre en evidence d'eventuels niveaux de tolerance a l'oYdium (no­
tamment pour PSL2) ou au phylloxera (pour PSL4a), qui pourraient s'averer 
interessants. Cela justifierait alors pleinement de prendre en consideration ces 
accessions dans la perspective d'un echantillonnage. Cependant, pour realiser 
ces tests, une des difficultes reside dans l'obtention de plantes present ant un 
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etat physiologique correct et homogEme aussi bien au niveau de la partie aeri­
enne que racinaire afin de pouvoir analyser de fac;on quantitative leur niveau 
de sensibilite et pour permettre des comparaisons plus precises. 

En conclusion, nous avons caracterise les individus sauvages de la popula­
tion du Pic 8aint-Loup it l'aide de donnees geographiques, morphologiques et de 
donnees moleculaires. Ces approches sont tout it fait complementaires et perme­
ttent de mieux cerner la diversite du pool sauvage. Elles permettent egalement 
d'envisager un echantillonnage des individus les plus interessants. Le caractere 
du sexe est specifique pour cette population mais il serait interessant de car­
acteriser des individus sauvages hermaphrodites pour confirmer l'importance 
de ce caractere comme test initial. De meme, une analyse plus approfondie 
d'autres peuplements sauvages devra egalement etre entreprise pour confirmer 
ces donnees et permettra notamment de comparer divers peuplements franc;ais. 
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