Populations de mildiou de la pomme de terre et de la tomate en France en 2025 :
caractéristiques et conséquences

Le mildiou, causé par Phytophthora infestans, reste une menace majeure pour la production de
pomme de terre et de tomate par les agriculteurs, les maraichers et les jardiniers amateurs. Présent
dans et aux abords des cultures (parcelles de production, jardins de particuliers, tas de déchets
avoisinant les champs, repousses), le parasite est capable d’initier des épidémies a partir de
nombreuses sources, surtout lorsque la prophylaxie (bachage ou destruction des tas de déchets et des
repousses, utilisation de plant sain certifié¢) est insuffisamment mise en oeuvre. Son tres fort potentiel
de multiplication (plus de 50 000 descendants sur une seule tache de maladie en une seule semaine)
lui confere a la fois un tres grand potentiel épidémique (dissémination et extension des foyers), mais
aussi une forte capacité d’évolution génétique : ainsi, de nouveaux génotypes ou lignées clonales
apparaissent régulierement qui, devenant parfois invasifs, impactent directement la lutte.

Depuis 2013, un suivi national des populations de P. infestans est organisé chaque année en France
pour surveiller ces évolutions, grace a un réseau mobilisant un grand nombre d’acteurs régionaux
(réseau BSV, chambres d’agriculture, instituts techniques, producteurs de plants, coopératives,
négociants, industriels, CETA, etc.) et au soutien scientifique d’INRAe. Cette épidémiosurveillance
repose sur:

> une collecte simple d’échantillons biologiques, par simple écrasement d’un tissu symptomatique
sur une carte FTA® permettant de fixer et de conserver I’ADN de I’échantillon ;

Whatman™

» chaque fois que c’est possible, un enregistrement de ces prélévements via I'application
participative VigiMildiou, accessible gratuitement sur la plateforme E-phytia ;

» une caractérisation génotypique du parasite, a partir de I’ADN contenu sur ces cartes. Ceci
fournit 'empreinte génétique de chaque individu, et donc I'identification des principales lignées
clonales et variants nouveaux présents sur le territoire.

Cette méthode d’identification étant partagée au niveau européen, les données frangaises peuvent
étre mises en regard de celles des pays voisins, ce qui permet de mieux tracer et comprendre les
changements affectant les populations du parasite et ses voies de dissémination. La compilation a
I’échelle européenne est effectuée et rendue publique tous les ans par le réseau EuroBlight sous forme
de cartes interactives: https://agro.au.dk/forskning/internationale-platforme/euroblight/pathogen-
monitoring/genotype-map.




Quelques résultats marquants pour la campagne 2025
Une pression de maladie trés hétérogene dans le temps et dans I'espace

Aprés une campagne 2024 marquée par une épidémie précoce et sévere dans toutes les régions de
production, 2025 s’est au contraire signalée par un différentiel important dans l'intensité de maladie
entre régions. Une forte pression de maladie s’est établie dés le début du printemps dans les régions
les plus océaniques (Bretagne, iles de I’Atlantique), alors que le reste du territoire n’a connu que des
attaques tres tardives et de faible intensité, du fait de la sécheresse persistante entre mai et
septembre. Le retour des pluies en fin d’été a amené des démarrages d’épidémies dans le Nord et le
bassin parisien a partir de septembre, mais la pression est restée faible a modérée alors que I'Ouest,
plus arrosé, a connu une épidémie importante durant toute la campagne.

Des génotypes nouveaux supplantent partout les lignées historiques

Malgré ces disparités régionales, I’activité et I'efficacité du réseau de collecte d’échantillons déployé
sur le terrain a permis a nouveau d’obtenir un nombre important d’échantillons. Ce sont ainsi pres de
300 cartes FTA qui ont été analysées au cours de la campagne, fournissant une image actualisée et
fiable de la composition des populations sur le territoire national. La plupart de ces cartes proviennent
de pomme de terre, seuls une vingtaine d’échantillons issus de tomate ayant été réceptionnés,
principalement en début de campagne dans la moitié Sud du pays.

Comme le montre la figure ci-dessous, six enseignements principaux peuvent étre tirés des données
de génotypage obtenues :

> La lignée EU_36_A2 (rose pale) reste trés largement majoritaire dans toutes les zones
d’échantillonnage ;

> la lignée EU_43_A1l progresse assez fortement, en particulier dans I’Ouest, pour atteindre
désormais environ un quart des prélevements. Des analyses préliminaires, qui seront
rapportées de maniere plus compléte dans une autre note, réalisées sur les échantillons
prélevés en 2024 montrent que ces souches résistent aux fongicides de la famille des CAA
(notamment le mandipropamide) ;

> la lignée EU_37 A2 (vert foncé) persiste de maniére trés limitée uniqguement en
Normandie, sans doute a relier au recul de I'emploi du fluazinam (matiere active a laquelle
cette lignée est résistante) ;

> la lignée historique EU_13_A2 (bleu) est désormais trés rarement détectée, alors que
I'autre lignée importante durant la décennie précédente, EU_6_A1l a disparu entiérement
des échantillons collectés ;

> la lignée EU_45 A1 (jaune pale) voit son expansion, observée lors des deux campagnes
précédentes, stoppée. Il y a méme un recul de cette lignée clonale dans les régions du
Nord. EU_45_ A1 est retrouvée seulement dans le Centre et le Sud de la France ;

> enfin, les premiers cas de détection de la lignée EU_46_A1 en France sont signalés, dans
quelques parcelles des Hauts de France. Le devenir de cette lignée est a surveiller
attentivement a I'avenir, car elle est potentiellement porteuse de résistances a plusieurs
matiéres actives importantes dans les stratégies actuelles de contréle du mildiou.

Sur tomate, les échantillons de la moitié nord de la France appartiennent majoritairement aux lignées
EU_39 Al et EU_44 Al, génétiquement assez proches I'une de l'autre. Dans la moitié sud, les
populations sur tomate restent dominées par la lignée EU_23_Al. Ces observations confirment une
différenciation assez nette entre populations présentes sur pomme de terre et sur tomate, méme si
des lignées comme EU_36_A2 ou EU_43_A1 sont détectées sur chacun de ces hotes.
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Fréquence des lignes clonales de Phytophthora infestans dans les différentes régions frangaises en 2023,
2024 et 2025. Chaque lignée est représentée par une couleur, et « n » est le nombre d’échantillons analysés

pour chaque région.

Poursuivant I'analyse entreprise lors de la campagne précédente, et comme le montre le graphique
suivant, les populations initiales sont plus diverses que celles retrouvées dans le courant de I'épidémie,
signant I'importance de la sélection exercée par I’'hGte et par les pratiques culturales. L’augmentation
sensible de la fréquence de EU_43 A1l au cours de la saison correspond ainsi vraisemblablement a
I'emploi des CAA pour controler les épidémies. Il est donc intéressant de continuer a analyser ces
évolutions temporelles en cours de campagne pour ajuster le cas échéant les programmes de lutte .

Evolution des populations de P, infestans au cours des saisons 2024 et 2025
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Evolution de la composition des populations de Phytophthora infestans en France au cours des saisons
épidémiques 2024 (haut) et 2025 (bas). Chaque lignée clonale est représentée par une couleur, et « n » est
le nombre d’échantillons analysés lors de la période considérée.



Quelles conséquences immédiates pour la lutte ?
Caractéristiques des souches francaises.

La lignée dominante actuellement, EU_36_A2 ne montre pas de perte de sensibilité aux matieres
actives autorisées actuellement, a la différence de EU_37_A2 dont la faible sensibilité au fluazinam est
désormais bien établie, et surtout de EU_43 A1 dont les isolats prélevés en 2024, et testés depuis,
résistent aux fongicides de la famille des CAA. Sur le plan du pouvoir pathogeéne, EU_36_A2 semble un
peu plus agressive que EU_13 A2 et EU_37_A2 (les moins agressives), mais moins que la lignée
historique EU_6_A1. EU_36_A2 aurait une période de latence (temps écoulé entre I'inoculation et
I"apparition des premiéres spores) assez courte, ce qui peut entrainer un enchainement rapide des
cycles épidémiques en conditions climatiques favorables ; ceci pourrait expliquer son expansion rapide
lors des quatre derniéeres saisons. De plus, ces souches semblent bien se conserver sur tubercules, ce
gue tend a confirmer la fréquence initiale élevée de cette lignée dés le début de campagne.

Nous n’avons que tres peu d’information sur les caractéristiques des autres lignées détectées dans le
suivi, en particulier les lignées émergentes EU_45 Al et EU_46_Al : leur rareté dans les
échantillonnages actuels n’a pas permis de constituer des collections de souches représentatives, et
donc d’en comparer les caractéristiques biologiques et pathologiques (tests d’inoculations) avec celles
des autres lignées présentes sur le territoire.

Comparaison avec les populations européennes.

Le développement rapide de EU_36_A2 et de EU_43 A1, remplacant EU_13 A2, est visible dans la
plupart des pays d’Europe de I'Ouest. Il n’est par ailleurs pas anodin de noter que les phénomenes de
perte de sensibilité a diverses matiéres actives tendent a s’accentuer et a s’accélérer : sensibilité faible
aux phénylamides chez EU_13_A2, au fluazinam chez EU_37_A2, et la résistance au mandipropamide
voire a I'oxathiapiproline chez une majorité des souches de EU_43_Al. L’expansion, bien réelle, de
EU_43 A1l est actuellement moins rapide en France qu’elle ne I'a été au Bénélux ou au Danemark, ou
cette lignée est devenue rapidement majoritaire. Ceci est sans doute la conséquence d’une stratégie
d’emploi plus adéquate en France des matiéeres actives (pas de ‘blocs de traitements’ avec les mémes
familles, alternance stricte, etc.) qui freine visiblement la sélection de ces souches résistantes.
Toutefois, cette expansion, méme controlée, impose la plus grande vigilance quant a la performance
de la lutte chimique et a I’élaboration des programmes de traitements.

La surveillance se poursuivra en 2026, avec des outils supplémentaires ou plus largement mobilisés

Les données de surveillance sont un élément de plus en plus important pour le pilotage de la lutte
contre le mildiou. Le dispositif déployé ces derniéres années sera donc reconduit en 2026 avec la
collaboration des mémes acteurs. Les personnes en régions souhaitant participer a la collecte des
échantillons, sur pomme de terre comme sur tomate, peuvent se rapprocher des contacts indiqués ci-
dessous, qui leur fourniront des cartes FTA vierges, un mode d’emploi et les instructions pour I'envoi
des échantillons. L'INRAe continuera pour sa part a assurer le génotypage et la synthese des résultats.
Nous tenons a remercier ici I'ensemble des acteurs de terrain, dont I'implication dans la collecte des
échantillons pemet de suivre au plus prés I'évolution des populations de P. infestans sur I’'ensemble du
territoire francais, mais aussi d’étre des intervenants reconnus dans le consortium européen de
monitoring des souches de mildiou.



Ce dispositif bénéficie de développements déja opérationnels ou en cours d’évaluation :

» d’une part, la possibilité de relier trés simplement observation du stade épidémique et

collecte d’échantillons, grace a I'application participative VigiMildiou, développée dans le
cadre du projet SYNAPTIC (https://ecophytopic.fr/recherche-innovation/proteger/projet-
synaptic). Cette application, téléchargeable gratuitement via les plateformes de
téléchargement GooglePlay et AppStore (acces direct depuis la page dédiée du portail
Ephytia: https://ephytia.inra.fr/fr/P/176/VigiMildiou), permet a tous les acteurs,
professionnels ou particuliers, de renseigner en quelques secondes et depuis un
smartphone la présence de mildiou. Ces observations sont évidemment I'occasion de

prélever des échantillons, via les cartes FTA, échantillons qui entreront alors dans le
dispositif de surveillance annuelle. C’'est donc un moyen pour chacun de contribuer
directement a I'effort de suivi des populations de P. infestans, au bénéfice de tous !
d’autre part, le développement de méthodes génétiques rapides pour suivre la résistance
a plusieurs matieres actives ( notamment les CAA et I'oxathiapiproline) en routine dans les
échantillons collectés. Grace au financement acquis dans le cadre du projet PARSADA ASAP
(2025-2029), ces outils génétiques ont été validés en 2025, et sont actuellement employés
pour caractériser plus complétement les isolats collectés en 2024 et en 2025 — ces résultats
qui feront I'objet d’une note séparée publiée prochainement. lls seront déployés en
routine dés la campagne 2026 pour le typage des échantillons collectés dans le réseau
d’épidémiosurveillance mildiou.

A suivre donc !

Contacts

Collecte d’échantillons :

Bretagne Julie Le Moal (j.lemoal@plantsdebretagne.com)
Arnaud Barbary (a.barbary@plantsdebretagne.com)
Hauts de France, Normandie, Grand Est
Pauline Dewaegeneire (pauline.dewaegeneire @inov3pt.fr)
Clément Mabire (clement.mabire@comitenord-sipre.fr)
Soléne Garson (s.garson@arvalis.fr)
Pierre Deroo (p.deroo@arvalis.fr)
Centre Val de Loire, Pays de la Loire, Nouvelle Aquitaine, Rhénes Alpes
Philippe Laty (philippe.laty@comitecentreetsud.fr)
Aurélie Augis (a.augis@arvalis.fr)

Autres régions
Guillaume Saubeau (guillaume.SAUBEAU @florimond-desprez.fr)
Denis Gaucher(d.gaucher@arvalis.fr)

Typage, analyse des résultats et rédaction de la note : INRAe, UMR IGEPP, 35653 Le Rheu

Romain Mabon (romain.mabon@inrae.fr)
Michele Guibert-Rolland (michele.guibert-rolland@inrae.fr)
Didier Andrivon (didier.andrivon@inrae.fr)




