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La biodiversité du Banana streak virus ou BSV est façonnée par deux phénomènes, 

le processus épidémique « naturel » de la maladie et le réveil de séquences EPRV 

(séquences BSV intégrées au génome des bananiers de type Musa Balbisiana noté 

B). De manière à mieux connaître l’importance de ces deux phénomènes l’un par 

rapport à l’autre en conditions naturelles, deux foyers épidémiques de BSV ayant des 

historiques différents ont été étudiés parallèlement en Equateur et Colombie. En 

Equateur, le  foyer est uniquement constitué de bananiers de génotype A (génome 

AAA, Musa acuminata noté A) et a pour origine probable des hybrides 

interspécifiques AAB infectés qui ont été ensuite arrachés, en Colombie, le foyer est 

constitué de bananiers hybrides interspécifiques (génome AAB) à l’origine de la 

maladie,. La présence de BSV a été recherchée dans 40 échantillons par foyer, par 

Immunocapture PCR avec des amorces soit spécifiques soit polyvalentes. La 

diversité des séquences virales a été étudiée par séquençage de la région reverse 

transcriptase (fin de l’ORF3). L’homologie entre les séquences exprimées et le 

génome des bananiers a ensuite été étudiée par Southern de manière à déterminer 

l’origine probable (endogène ou exogène) du virus épisomal mis en évidence.   

 

 
 
 
 
 


