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Résumé

Xanthium italicum est une plante envahissante trouvée dans le monde entier. En dépit de quelques recherches
écologiques, morphologiques et physiologiques à propos de son mécanisme d’invasion, le mécanisme de son
invasion réussie n’a pas encore été révélé du point de vue de la génétique démographique. Donc, nous avons
visé à évaluer la variation génétique au sein de et parmi les populations de plante exotique envahissante X.
italicum en Chine, et à offrir une base théorique à son mécanisme d’invasion. À cet effet, nous avons
employé des marqueurs des répétitions de séquences inter-simples (ISSR) afin d’explorer la diversité
génétique et la différenciation génétique de 185 individus échantillonnés à partir de 10 populations. Huit
amorces sélectionnées ont donné un total de 76 bandes brillantes et perceptibles. X. italicum a montré une
diversité génétique intermédiaire au niveau de la population (pourcentage de loci polymorphe (PPL) =
60.26%, la diversité génétique de Nei (H) = 0.2098, l’indice d’information de Shannon (I) = 0.3129).
Toutefois, la diversité génétique était considérablement élevée au niveau des espèces (PPL = 100% ; H =
0.3673 ; I = 0.5425). Tant le coefficient de différenciation génétique (GST, 41.4%) que l’analyse de la
variance moléculaire ont reflété que la différenciation génétique se produisait principalement au sein des
populations. En fonction du flux génétique estimé (Nm, 0.7085) et du test Mantel, la différenciation
génétique au sein des populations pourrait provenir principalement de la dérive génétique et des activités
anthropiques. Nos résultats ont révélé la haute diversité génétique de X. italicum, cela peut aider à expliquer
son succès d’invasion en Chine. Ces connaissances pourraient contribuer à la réduction et à l’arrêt éventuel
de l’invasion de X. italicum en Chine.

1. Introduction

La relation entre la diversité génétique et le caractère envahissant des espèces exotiques a toujours été un
sujet brûlant en écologie invasive [ 1 ]. La plupart des études ont montré que le niveau de diversité génétique
d'une espèce exotique était positivement corrélé à son caractère envahissant [ 2 ], ce qui est important pour le
succès de l'invasion et l'expansion rapide de la population d'une espèce exotique [ 3 ]. Cependant, certains
chercheurs ont constaté que certaines espèces envahissantes nocives n'ont pas une grande diversité génétique
dans les zones envahies [ 4 , 5 ]. Les auteurs estiment que la faible diversité génétique causée par le clonage,
la reproduction et les événements d'auto-élevage maintient l'aptitude d'une espèce exotique dans les habitats
introduits [ 6 ,7 , 8 ]. Par conséquent, plus de preuves sont nécessaires pour révéler le mécanisme de
l'invasion réussie d'une espèce exotique du point de vue de la génétique des populations [ 9 ].

Xanthium orientale subsp. italicum (Moretti) Greuter, une plante indigène d'Amérique du Nord appartenant à
la famille des astéracées, est maintenant largement répandue dans de nombreuses régions d'Europe, d'Asie et
d'Océanie [ 10 ], ce qui constitue une menace sérieuse pour la production agricole et la conservation de la
biodiversité dans les zones introduites [ 11 ]. Après la découverte du premier arbre X. italicum dans le
district de Changping, Pékin, Chine en septembre 1991 [ 12 ], l'aire de distribution et le taux d'expansion de
X. italicum en Chine ont fortement augmenté au cours des 28 dernières années. X. italicums'est étendue à six
provinces / municipalités de Chine, y compris Beijing, Hebei, Shandong, Liaoning, Shaanxi et Xinjiang [ 13
], de l'est (province de Shenyang et Liaoning) à l'ouest (province de Yining et Xinjiang). La distance spatiale



la plus éloignée était de plus de 5000 km. En tant qu'espèce commune dans l'habitat d'origine, elle peut
s'étendre arbitrairement dans les terres envahies, évincant efficacement les espèces locales et empiétant sur
l'ensemble de l'écosystème. Cependant, le mécanisme d'invasion de X. italicumn'est toujours pas clair. Pour
élucider ce mécanisme, de nombreuses recherches ont été menées et de nombreuses hypothèses ont été
avancées. Ces hypothèses incluent l'hypothèse de «supériorité inhérente», dans laquelle le succès de certaines
plantes exotiques envahissantes est dû à ses caractéristiques biologiques uniques ou à ses avantages
intrinsèques (tels que la morphologie, l'écologie, la physiologie et les caractéristiques génétiques). Par
rapport aux espèces indigènes, les espèces exotiques ayant des avantages intrinsèques peuvent avoir une plus
grande variation génétique dans l'évolution, formant des écotypes qui sont plus adaptés à un large éventail de
conditions environnementales et utilisant plus de ressources, ou ont une capacité ou un caractère plus fort
pour résister au stress environnemental externe, de sorte que pour finalement obtenir un avantage dans un
concours ou occuper une niche que certaines espèces indigènes ne peuvent pas utiliser, envahissant ainsi
avec succès la zone [14 ]. Malgré des études sur l'adaptabilité écologique des graines [ 15 ], la compétitivité
interspécifique [ 16 ], les caractéristiques biologiques de la reproduction [ 17 ] et le potentiel allélopathique [
13 ] de X. italicum , notre compréhension de son mécanisme d'invasion réussi n'est pas encore suffisamment
complète.

Figure 1. Répartition géographique des 10 populations échantillonnées de X. italicum en Chine.
Les populations échantillonnées sont indiquées par des points pleins.

Un marqueur moléculaire est un outil important et utile en biologie moléculaire et peut être utilisé dans les
études sur les espèces envahissantes comme moyen d'identifier les populations sources, de déterminer les
voies d'invasion et d'élucider les mécanismes d'invasion et le succès [ 18 ]. De toute évidence, l'évaluation de
la variabilité génétique de X. italicum dans les aires invasives mérite plus d'attention. Par conséquent, nous
avons collecté les feuilles de X. italicum de 10 populations naturelles en Chine et analysé sa diversité
génétique et son modèle de différenciation génétique en utilisant la technique des marqueurs moléculaires
inter-simple séquence répétée (ISSR). Le but de cette étude était de révéler le niveau de diversité génétique,
le degré de différenciation génétique et le flux génétique de X. italicum populations, et d'analyser sa structure
génétique, afin de fournir une base théorique pour le mécanisme d'invasion de cet envahisseur.

2. Matériels et méthodes

2.1. Matières végétales

Un total de 185 individus, correspondant à 10 populations, ont été échantillonnés sur l'ensemble de son aire
de répartition géographique en Chine, y compris Pékin, Liaoning, Hebei, Shandong, Shaanxi et la province
du Xinjiang (Figure 1 ). L'échantillonnage a été effectué selon les méthodes décrites par Roose et al. [ 19 ].



Trois feuilles saines fraîches ont été prélevées au hasard sur un arbre et trois autres feuilles d'un arbre
différent ont été sélectionnées à un intervalle standard de 10 m. Les feuilles fraîches ont été séchées dans un
sac Ziplock avec du gel de silice, puis ramenées au laboratoire. Pour chaque population, des paramètres tels
que la longitude, la latitude et l'altitude ont été enregistrés pour des analyses plus poussées (tableau 1 ).

Tableau 1. Localités géographiques et taille des échantillons de populations de X. italicum

2.2. Extraction d'ADN et amplification par réaction en chaîne par polymérase (PCR)

L'ADN génomique total a été extrait en utilisant un kit de système de plante rapide d'ADN (Beijing, Chine),
puis dissous dans un tampon 0,1 x TE. Les amorces ISSR ont été synthétisées par Shanghai Sangon
Biological Engineering Technology & Service Co., Ltd. (Chine) correspondant à l'ensemble d'amorces (# 9)
publié par l'Université de la Colombie-Britannique (Vancouver, Colombie-Britannique, Canada) [ 20 ].

Tableau 2. Les amorces ISSR utilisées dans cette étude

La PCR a été réalisée dans un volume de réaction de 25 μl contenant 2 x Taq PCR MasterMix, 10 μM d'
amorce et 60 ng de matrice d'ADN. Les amplifications ont été réalisées dans un thermocycleur (Eppendorf,
Allemagne) avec le programme suivant: dénaturation initiale à 94°C pendant 5 min; 40 cycles de 94°C
pendant 45 s, une température appropriée de recuit appropriée (tableau 2 ) pendant 45 s, 72°C pendant 1,5
min; et la dernière extension à 72°C pendant 10 min. Un contrôle négatif sans ADN a été inclus dans chaque
série de PCR.

Les produits d'amplification ont été séparés sur des gels d'agarose à 1,5% (1 x tampon TAE) à 120 V pendant
0,5 h, colorés avec du bromure d'éthidium (0,5 mg / ml) et visualisés en lumière ultraviolette en utilisant un
système de documentation automatique sur gel (Syngene, USA ). L'échelle DL2000 (Shanghai Sangon
Biological Engineering Technology & Service Co., Ltd.) a été appliquée comme marqueur du poids
moléculaire de l'ADN [ 21 ].

2.3. Analyses statistiques

Comme les marqueurs ISSR sont principalement hérités, chaque bande a été supposée représenter le
phénotype à un seul locus biallélique [ 22 ]. Seules les bandes brillantes et discernables allant de 200 à 2000



pb ont été prises en compte dans les analyses statistiques finales. Une matrice de données binaires a été
construite en notant les bandes ISSR en tant que caractères de présence (1) ou d'absence (0).

Des estimations de la diversité génétique au sein et entre les populations ont été obtenues avec la version
1.31 du logiciel POPGENE [ 23 ]. Nous avons calculé le pourcentage de loci polymorphes (PPL), la diversité
des gènes de Nei (H) et l'indice d'information de Shannon (I). Pour l'évaluation de la différenciation
génétique des populations, la diversité génétique totale (Ht), la diversité génétique intra-population moyenne
(Hs), le coefficient de différenciation génétique (G ST ) et le flux génétique (Nm) de 10 populations ont été
calculés. L'analyse de la variance moléculaire (AMOVA) [ 24 ] a été utilisée pour évaluer statistiquement la
répartition de la variabilité génétique au sein et entre les populations à l'aide du programme DCFA1.1 [ 25 ].

Une méthode de groupe de paires non pondérées avec le dendrogramme de moyenne arithmétique (UPGMA)
a été obtenue à l'aide du logiciel NTSYS-pc 2.11 [ 26 ]. Un test de Mantel [ 27 ] des distances génétiques et
des distances géographiques a été réalisé en utilisant le progiciel GenAlEx v6.3 [ 28 ] et TFPGA v1.3 [ 29 ].

3. Résultats

3.1. Analyse du polymorphisme et diversité génétique de X. italicum

Huit amorces ISSR ont donné un total de 76 bandes claires dans les 185 individus de 10 populations, et
toutes les bandes étaient polymorphes (100%). Le nombre de bandes variait de 8 à 12, avec une moyenne de
9,5 bandes par amorce. Pop4 a le plus de PPL (93,42%), tandis que Pop10 a produit le moins de PPL
(14,47%) parmi les 10 populations. Le H le plus élevé était celui de Pop4 (0,3234), tandis que Pop10
présentait le H le plus bas (0,0564). De plus, d'autres indicateurs de la tendance de variation étaient cohérents
avec la PPL. Les valeurs de Ne et I variaient de 1,0970 à 1,5650 et de 0,0832 à 0,4812, respectivement. Le
X. italicumles populations avaient une diversité relativement plus faible au niveau de la population (PPL =
60,26%; Ne = 1,3621; H = 0,2098; I = 0,3129), mais avaient une diversité génétique significativement plus
élevée au niveau de l'espèce (PPL = 100,00%; Ne = 1,6425; H = 0,3673; I = 0,5425) (tableau 3 ).

Figure 2. Dendrogramme UPGMA basé sur les distances génétiques de Nei (1978) parmi les
populations de X. italicum .

Tableau 3. Diversité génétique de 10 populations de X. italicum.



Na: nombre d'allèles observé; Ne: nombre effectif d'allèles; H: diversité génétique de Nei
(1973); I: index d'information de Shannon; PPL: pourcentage de loci polymorphes.

3.2. Différenciation génétique et flux de gènes dans les populations de X. italicum

La différenciation génétique des populations de X. italicum , telle que calculée par AMOVA (tableau 4 ), a
montré que 22,72% de la variation totale était attribuée à une population et 77,28% de la variation totale
provenait de l'intérieur des populations. Les deux ont montré un niveau hautement significatif ( P <0,001).
Le coefficient de différenciation génique (G ST ) était de 41,4% et le flux génétique était relativement faible
(Nm = 0,7085) parmi les populations de X. italicum .

Tableau 4. Résultats AMOVA des populations de X. italicum

3.3. Relation génétique entre les populations

La distance génétique (au-dessous de la diagonale) et l'identité génétique (au-dessus de la diagonale) entre
les populations de X. italicum sont présentées dans le tableau 5 , révélant que la distance génétique entre les
populations variait de 0,0704 à 0,5255 avec une moyenne de 0,2255. La distance génétique la plus élevée
était entre les populations XA et SD, et la distance génétique la plus faible était entre les populations WLH et
SD. Un dendrogramme UPGMA a été obtenu pour estimer les relations phylogénétiques entre les 10
populations à l'aide de matrices d'identité génétique. Les 10 populations ont été séparées en trois groupes
(Figure 2). Pop1 à Pop4 formaient le groupe I, Pop5 à Pop7 formaient le groupe II et les populations
restantes (Pop8 à Pop10) formaient le groupe III. Un test de Mantel de distance géographique et de distance
génétique a été réalisé, et les résultats ont montré qu'il n'y avait pas de tendance géographique définie dans la
distribution de la différenciation génétique ( r = 0,1041, p = 0,3010).

Tableau 5. Mesures non biaisées de Nei (1978) de la distance génétique (sous la diagonale) et de
l'identité génétique (au-dessus de la diagonale) parmi les populations de X. italicum



4. Discussion

4.1. Diversité génétique des populations de X. italicum

Les résultats de l'analyse du logiciel POPGENE ont montré que la diversité génétique du Nei (H) de X.
italicum était de 0,3673. La comparaison avec plusieurs espèces exotiques de la famille des Compositae à
l'aide de marqueurs ISSR a révélé que la diversité génétique de X. italicum au niveau de l'espèce était
significativement plus élevée que celle des plantes de la même famille, comme Galinsoga quadriradiata (H
ISSR = 0,0604) [ 30 ], Chromolaena odorata (H ISSR = 0,0406) [ 31 ] et Parthenium hysterophorus (H ISSR
= 0,2887) [ 32 ].

Dans des conditions naturelles, le taux de germination des graines de X. italicum est supérieur à 90%, la
période de floraison est supérieure à un mois et l'individu moyen peut former 6200 fruits mûrs. Son pollen
peut être transmis par le vent, les animaux ou les humains, sa quantité de fruits est importante et sa surface
de fruits forme des barbes denses [ 17 ]. X. italicum n'exige pas des conditions strictes de sol et d'eau et on le
trouve souvent dans des habitats tels que les bords de routes, les terrains vagues, les terres agricoles et les
prairies [ 15 ]. En tant que mauvaise herbe nuisible avec une forte capacité invasive, X. italicuma une large
gamme de distribution et des conditions d'habitat diverses, forme facilement une seule population dense et
peut même sécréter des substances phytotoxiques, ce qui empêche les autres plantes de survivre autour d'elle
[ 13 ]. Ces caractéristiques biologiques sont adaptées à sa diffusion et à sa reproduction rapides, et la
pollinisation croisée entre différents individus offre une opportunité de recombinaison génétique, améliorant
ainsi la diversité génétique. Du point de vue de l'évolution, une diversité génétique plus élevée indique une
forte aptitude potentielle d'une espèce exotique à s'adapter aux changements environnementaux et à étendre
son aire de répartition dans de nouveaux habitats [ 33 ], ce qui peut être un facteur important à l'origine du
fort pouvoir envahissant de X. italicum .

4.2. Différenciation génétique entre les populations de X. italicum

La diversité génétique totale (Ht) et la diversité génétique au sein des populations de X. italicum (Hs) étaient
respectivement de 0,3578 et 0,2098, ce qui indique que la variation génétique se situe principalement au sein
des populations. Les résultats de l'AMOVA ont montré qu'il y avait une variation génétique significative
parmi les populations qui représentaient 22,72% de la variation totale, et la variation génétique au sein des
populations était de 77,28%. Cela peut avoir été l'effet combiné du flux génétique et de la pression de
sélection environnementale [ 34 ]. Par rapport à d'autres plantes composées envahissantes en Chine, telles
que Mikania micrantha (Gst = 36,49%) [ 35 ], Ambrosia artemisiifolia (Gst = 32,63%) [ 36 ] et Eupatorium
catarium(Gst = 27,61%) [ 37 ], il y avait une différenciation génétique très évidente parmi les populations de
X. italicum (Gst = 41,40%). On pense généralement que dans des conditions de flux génique (Nm) <1, la
dérive génétique aggravera la différenciation génétique [ 38 ]. Le flux génétique parmi les populations de X.
italicum était de 0,7085, ce qui était cohérent avec le résultat d'une différenciation génétique plus élevée
entre les populations. Ce flux de gènes a été considéré comme un facteur responsable de la structure



génétique du X. italicumpopulation parce que l'introduction de nouveaux allèles dans la population par flux
génique est une source très importante de variation génétique, qui affecte la diversité génétique de la
population et produit une nouvelle combinaison de caractéristiques. En outre, les emplacements de ces
populations de X. italicum sont non seulement géographiquement éloignés les uns des autres, mais
également caractérisés par des climats distincts: les populations WLH, JZ, DWC, GHC, GT et XA ont un
climat de mousson continental tempéré; les populations LTS et SD ont un climat maritime tempéré; et les
populations SHZ et YL ont un climat continental aride / semi-aride tempéré typique [ 39 ]. Des conditions
climatiques différentes pourraient entraîner des pressions de sélection environnementale différentes chez ces
populations; par conséquent, X. italicum peuvent rapidement accumuler des variations génétiques favorables
pour s'adapter à différents climats et environnements dans un large éventail de régions.

4.3. Relation génétique et analyse de grappes parmi les populations de X. italicum

La variation génétique d'une espèce envahissante peut être utilisée pour déterminer son origine géographique
et confirmer si elle provient de populations uniques ou multiples [ 40 ]. Les données de quarantaine de X.
italicum de diverses douanes chinoises ont montré qu'ils provenaient de trois pays différents [ 41 , 42 , 43 ].
Combiné avec les résultats de l'analyse par grappes, il a été déduit que X. italicum pouvait provenir de trois
origines différentes. Les résultats des tests de Mantel ont montré qu'il n'y avait pas de corrélation
significative entre les distances génétiques et géographiques parmi les populations de X. italicum ( r =
0,1041, P= 0,3010). La population GT était géographiquement éloignée des populations GHC et DWC, mais
leur distance génétique était relativement proche et regroupée en un seul groupe; la population XA était
géographiquement proche des populations WLH et SD, mais leur distance génétique était élevée et ne
montrait aucune agrégation. La propagation à longue distance de X. italicum est accomplie par des activités
anthropiques, telles que le transport de marchandises et le commerce, mais sa propagation à courte distance
est accomplie par les animaux, le vent et l'eau [ 44 ]. Par conséquent, il a été spéculé que les voies d'invasion
de X. italicum peuvent être des diffusions artificielles et naturelles. Par exemple, les populations YL, SHZ,
XA, WLH, JZ, LTS et SD étaient très éloignées et pouvaient donc être diffusées par des facteurs humains.
Cependant, les populations de GT, GHC et DWC sont relativement proches les unes des autres et peuvent
donc se former par diffusion naturelle d'une population envahissante qui a produit un grand nombre de
graines.

De plus, la majeure partie de la variation génétique des plantes envahissantes existe généralement entre les
populations [ 45 ], alors que celle de X. italicum existe principalement au sein des populations. Une
explication possible de cette découverte était que les perturbations causées par les activités anthropiques
(telles que le transport des humains, des semis, du bétail et des céréales) affectaient la distribution et le flux
génique des populations de X. italicum , ce qui a conduit à une différenciation génétique et à des
changements dans la structure génétique de sa population. . Les graines de X. italicum ont des épines
barbelées à leur surface, ce qui rend ses graines faciles à transporter par les humains ou les animaux. Cela
conduit à l'apparition de multiples événements d'introduction, améliorant ainsi la communication génétique
entre X. italicumpopulations. Une autre explication était que deux espèces du genre Xanthium , X. sibiricum
et X. spinosum, ont la même distribution de domaine et l'hybridation avec X. italicum [ 17 ], ce qui a
probablement produit des populations hybrides, modifié leur différenciation génétique et favorisé son
invasion réussie [ 46 ]. En conséquence, la diversité génétique des introductions multiples et de la
recombinaison génétique a conféré à l'espèce exotique un potentiel d'évolution et un pouvoir envahissant
plus élevés, lui permettant d'occuper des zones de distribution plus larges au cours de l'introduction et de
générer des dommages plus importants.

Les espèces exotiques qui ont connu un goulot d'étranglement génétique finissent par devenir des espèces
envahissantes réussies. C'est ce qu'on appelle le «paradoxe génétique». Des introductions multiples peuvent
compenser dans une large mesure la diminution de la diversité génétique causée par un effet fondateur ou un
effet de goulot d'étranglement. Les effets d'introductions multiples et l'effet fondateur sur la diversité
génétique sont antagonistes, mais ils pourraient se produire dans différents événements d'invasion de la
même espèce exotique [ 47 ]. Nos résultats ont montré que X. italicumles populations avaient une très grande
diversité génétique, la variation génétique se produisant principalement au sein des populations, et le modèle
de sa structure génétique existante était lié à ses caractéristiques biologiques et aux perturbations humaines.
On pense généralement que deux possibilités peuvent conduire à une plus grande diversité génétique dans les
populations de plantes envahissantes: (i) les populations de mauvaises herbes existantes peuvent être établies
par des individus provenant de plusieurs sources différentes, ce qui leur permet de maintenir des niveaux



plus élevés de diversité génétique; (ii) d'autres populations de mauvaises herbes peuvent être établies par un
petit nombre d'individus fondateurs, mais au stade du développement de la population végétale, le flux de
pollen et la régénération des plantules peuvent introduire une diversité génétique supplémentaire, ce qui
conduit à une plus grande diversité génétique des populations.

La technologie des marqueurs ISSR était un outil efficace pour étudier le polymorphisme génétique des
espèces exotiques. Cependant, il marque principalement le gène dominant, qui ne distingue pas
l'hétérozygote de l'homozygote, de sorte que l'information génétique est limitée. L'utilisation de marqueurs
plus co-dominants et de données de séquence de l'ADNc ou de l'ADN nr (ITS) pour étudier la diversité
génétique et le flux de gènes, serait avantageuse et nous permettrait de mieux comprendre les mécanismes
invasifs de cette plante. En conclusion, nos résultats montrent la grande diversité génétique de X. italicum ,
ce qui peut aider à expliquer le succès de son invasion en Chine. Ils soutiennent la première hypothèse selon
laquelle le chinois X. italicumles populations se sont probablement dispersées de trois endroits différents,
selon les données génétiques et douanières de cette mauvaise herbe en Chine. Cependant, des informations
génétiques plus précises sur cette plante exotique sont nécessaires. Ainsi, une étude comparative de la
diversité génétique entre les populations de X. italicum dans leurs habitats d'origine et dans les zones
envahies est un sujet certainement intéressant et important pour les recherches futures, car il pourrait être
pertinent de déterminer l'origine de cette plante ainsi que de diminuer et arrêter finalement son invasion en
Chine.
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