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La production d'huîtres creuse, Crassostrea gigas, est aujourd'hui la principale production française de coquillages.
Depuis 1991, des épisodes de mortalité estivale sur le naissain sont observés sur le littoral français. Les causes de
ces épisodes de mortalité n'ont pas été clairement identifiées et semblent faire intervenir un ensemble de facteurs. Le
seul moyen de lutte contre ces maladies infectieuses chez les mollusques d'élevages est l'identification et la détection
des pathogènes pour contrôler les risques d'infection. De nombreuses études ont établi le caractère pathogène de
certaines souches de Vibrio splendidus chez l'huître creuse. Aucun critère phénotypique ne permet de discriminer ces
souches entre elles. Les méthodes moléculaires sont donc apparues nécessaires pour les discriminer. L'étude en PCR
RFLP du gène codant pour l'ARNr 16S montre un polymorphisme au niveau des profils de restriction. Ce gène ne
pouvait donc pas être utilisé en taxonomie pour étudier les V. spendidus. Notre étude s'est dirigée vers le gène gyrB.
La construction d'un arbre phylogénique à partir de séquences GyrB montre que V. splendidus I et II appartiennent à 2

espèces différentes. En outre, la technique PCR RFLP a été développée pour détecter spécifiquement ces 2 espèces de V. splendidus.
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