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Maladie de la septoriose sur le blé

Zymoseptoria tritici

- Ascomycete (Dothideales)
- Heterothallic (Mat1, Mat2)
- Dimorphic (yeast, mycelium)
- Latent necrotroph

Dimorphism of Z.tritici:
A: yeast form
B: mycelium form 
(Picture by Solweig LUCE)

Development of a Septoria tritici blotch epidemic (Suffert et al., 2015)
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Plant infection stages of Zymoseptoria tritici (Steinberg, 2015)

Latent phase (“asymptomatic phase”) Necrotrophic



INTRODUCTION

04/04/2024

Génétique de la résistance à Z. tritici

Credit: Rothamsted 
Research 

Gènes de résistance connus dans le Blé Tendre:
(revus par Brown et al., 2015)

- 23 gènes de résistance Stb
- 89 QTL dont 27 meta-QTL
- Des études GWAS récentes…

Peu d’études conduites dans le Blé Dur:
- Quelques études GWAS
         (Kidane et al., 2017; Ballini et al., 2020)

- QTL dans la variété de pays ‘Agili39’
         (Ferjaoui et al., 2022)

Clonage des gènes Stb6, Stb16q, Stb15
(Saintenac et al. 2018 & 2021; Hafeez et al. 2023)

- Codent pour des RLK (‘receptor-like protein 
kinases’) de trois sous-familles différentes
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> Différentes isoformes d’Avr3D1 
conduisent à différents niveaux d’infection 
(Meile et al., 2023)

Avr3D1, une petite protéine secrétée qui 
déclenche une résistance partielle à STB 
(Meile et al., 2018) 

AvrStb6, une petite protéine secrétée 
responsable de l’avirulence sur les variétés 
de blé portant le gène de résistance Stb6 
(Zhong et al., 2017) 

> L'interaction Stb6-AvrStb6 conduit à une 
réaction de résistance complète à la maladie 
(asymptomatique)

Interactions qualitative et quantitative entre gènes Stb et gènes AvrStb
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INTRODUCTION
FSOV 2018 S DivR – Des outils moléculaires pour la sélection de résistances diversifiées et 
efficaces contre la septoriose du blé

Objectif: Intégrer nos connaissances sur la génétique de la résistance à la septoriose et la 
génétique du pouvoir pathogène de Zymoseptoria tritici pour développer des outils 
moléculaires permettant de sélectionner des variétés de blé plus durablement résistantes à 
la maladie.

WP1 : Une collection d'isolats et de populations récents de Z. tritici
> Constitution d’une nouvelle collection de souches de référence et d’une banque d’ADNs de Zt

WP2 : Une méthode pour suivre l’émergence des virulences dans les populations de Z. tritici
> Identification des gènes AvrStb et suivi de leurs fréquences alléliques dans les populations de Zt

WP3: Des marqueurs SNP associés aux gènes de résistance Stb présents dans les variétés 
de blé tendre françaises
> Identification des résistances dans les variétés françaises par des études GWAS et méta-analyses
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PERFORMANCE Network

Geographic distribution of trials from PERFORMANCE 
Network between 2004 and 2017

Repartition of trials from PERFORMANCE Network 
between 2004 and 2017

- >1000 essais en France depuis 
2004

- Protocoles communs mis-à-jour 
chaque année

- Suivi des résistances aux 
fongicides dans les populations 
de Z. tritici

- Déterminer la performance des 
traitements dans un contexte de 
développement des résistances

a- Constitution d’une banque d’ADN de populations françaises de Zt
b- Une nouvelle collection de souches de référence de Zt

(Garnault et al., 2019, 2020)
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a- Constitution d’une banque d’ADN de populations françaises de Zt
b- Une nouvelle collection de souches de référence de Zt
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a. Banque d’ADNs b. Isolats de référence

1 échantillon = 
~50 feuilles avec des 

lésions provenant de la 
même parcelle (même 
variété et traitement)

Banque de 261 ADN      (1 
ADN  / échantillon)

- 53 ADNs en 2018
- 100 ADNs en 2019
- 108 ADNs en 2020

Collection de 625 isolats (5 
isolats / échantillon)

- 344 isolats en 2017
- 258 isolats en 2018
- 23 isolats en 2019
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PERFORMANCE Network

a- Constitution d’une banque d’ADN de populations françaises de Zt
b- Une nouvelle collection de souches de référence de Zt

04/04/2024

a. Banque d’ADNs b. Isolats de référence

1 échantillon = 
~50 feuilles avec des 

lésions provenant de la 
même parcelle (même 
variété et traitement)

Banque de 261 ADN

Suivi des populations par 
séquençage d’amplicons

Collection de 625 isolats

Caractérisation du pathotype 
de 40 isolats de Zt
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a- Constitution d’une banque d’ADN de populations françaises de Zt
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STB1 STB3 STB4 STB5 STB2

STB6 STB6 STB6 STB6 STB6 STB6 STB6 STB6

STB9 STB7 STB8 STB9 STB7 STB7 STB13 STB15 STB16q

STB10 STB11 STB14

STB12
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Fréquence de virulences parmi les 
isolats de Z. tritici collectées en France 
en 2009 (n=103; en bleu) et en 2018 
(n=40; en orange).

> La fréquence d’isolats virulents est 
très variable d’une variété à une autre 
mais a globalement peu évoluée entre 
2009 et 2018.
> Des isolats virulents ont été 
identifiés sur toutes les variétés mais 
les gènes de résistance Stb2, Stb5, 
Stb8, Stb11, Stb10 et Stb12 restent 
les plus efficaces.
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Identification de gènes impliqués dans le pouvoir pathogène par GWAS 
Utilisation des pathotypes de 103 isolats 
français collectés en 2009 pour l’identification 
de gènes Avr par GWAS (Projet ANR Gandalf).

> L’architecture génétique de la pathogénicité 
de Z. tritici est complexe: polygénique et 
majoritairement quantitative.
> Les gènes de pathogénicité sont pour la 
plupart spécifiques de la variété hôte testée.
> Nous avons identifié 65 gènes de 
pathogenicité candidats, dont 19 sont 
surexprimés pendant l’infection incl. AvrStb6 et 
AvrStb9.
DivR: Validation fonctionnelle de 3 gènes 
candidats

Amezrou et al., 2024. Nature Communications 15
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a- Validation fonctionnelle de gènes d’avirulence candidats 

> Les gènes impliqués dans la pathogénicité de Z. tritici peuvent encoder des petites 
protéines secrétées typiques des effecteurs, mais peuvent aussi encoder des protéines 
prédites sans signal de sécrétion. 

Zt_3_00467, un gène typique des effecteurs Zt_6_00682, une méthyltransférase

Amezrou et al., 2024. Nature Communications 15
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c- Fréquence des virulences dans les populations françaises de Zt
Mise au point d’une méthode de séquençage ciblé d’amplicons pour suivre les virulences, les 
résistances aux fongicides et les flux de gènes dans les populations de Z. tritici. 

Bellah et al., 2023. PLoS ONE 18
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c- Fréquence des virulences dans les populations françaises de Zt
La conception des amorces a été optimisée en intégrant les données de polymorphisme de 
632 génomes de Zymoseptoria tritici.

Bellah et al., 2023. PLoS ONE 18
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c- Fréquence des virulences dans les populations françaises de Zt

- 65 amplicons: gènes de pathogénicité candidats
- 41 amplicons: gènes de résistance aux fongicides
- 691 amplicons: marqueurs neutres, suivi de la diversité génétique

Deux répétitions: 2 418 905 407 paires de lecture (338,89 Gb) NovaSeq 6000 Illumina 
sequencing of 

amplicons
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Amplification in microfluidic 
chambers on a chip

Banque d’ADNs

192 samples

Bellah et al., 2023. PLoS ONE 18



WP2 : Suivi des populations de Z. tritici

04/04/2024

c- Fréquence des virulences dans les populations françaises de Zt
TXA0371173 – AvrStb6

A

B

> Faible différenciation génétique entre les 
populations françaises de Zt (marqueurs neutres)

> Capacité de suivre les fréquences alléliques 
dans les populations de Zt, ex. identification de 3 
variants pour un amplicon ciblant AvrStb6.

Bellah et al., 2023. PLoS ONE 18



WP3. Les gènes de résistance Stb

04/04/2024

a- Génétique de la résistance dans les variétés de blé françaises

220 variétés

4 essais au champ
4 inoculés avec IPO-09415

4 essais plantules
IPO-09415
IPO-09455
IPO-09006
IPO-323

285 variétés

5 essais au champ
4 inoculés avec INRA16-TM0229 
1 en inoculation naturelle

6 essais plantules
IPO-09593 (220 variétés)
INRA09-FS0732 (240 variétés)
INRA09-FS0813 (240 variétés)
INRA16-TM0016
INRA16-TM0229
ST99CH_3D7

DivR
(2013-2014) (2019-2021)

TaBW420K 
Axiom 
array

Matrice de 151,248 SNPs 

Panel de variétés évalué 
avec 10 isolats de Z. tritici 

GWAS
MLM & BLINK
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a- Génétique de la résistance dans les variétés de blé françaises

> 57 régions génomiques impliquées dans la 
résistance (40 sur plantules, 17 au champ), répartis 
sur 20 des 21 chromosomes du blé:

- Parmi les  QTL détectés, 10 sont nouveaux
- Les 3 QTL les plus significatifs colocalisent avec 

les gènes de résistance Stb6, Stb9 et Stb18

> Spécificité des QTL vis-à-vis du stade de 
développement: 

- 1/20 QTL détecté à la fois sur plantules et 
plantes adultes avec le même isolat

> Spécificité des QTL vis-à-vis de l’environnement: 
- 1/17 QTL détecté dans plusieurs essais au 

champ avec le même isolat
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TAKE-HOME MESSAGES
WP1 : Une collection d'isolats et de populations récents de Z. tritici

> Des isolats virulents ont été identifiés sur tous les gènes de résistance Stb connus mais la 
fréquence d’isolats virulents est très variable d’un gène à l’autre – les gènes de résistance 
Stb2, Stb5, Stb8, Stb11, Stb10 et Stb12 restent les plus efficaces.

WP2 : Une méthode pour suivre l’émergence des virulences dans les populations de Z. tritici

> DivR a contribué à la validation fonctionnelle des gènes de pathogénicité de Z. tritici – ces 
gènes peuvent encoder des petites protéines secrétées typiques des effecteurs, mais 
peuvent aussi encoder des protéines prédites sans signal de sécrétion. 
> Cette connaissance des gènes de pathogénicité nous a permis de développer un outil de 
séquençage d’amplicons ciblés pour le suivi des virulences dans les populations de Z. tritici

WP3: Des marqueurs SNP associés aux gènes de résistance Stb présents dans les variétés de blé tendre françaises

> Identification de 57 régions génomiques impliquées dans la résistance dont 10 nouveaux 
QTL détectés.
> La génétique de l’interaction entre le blé et Z. tritici est complexe – polygénique, 
majoritairement quantitative, et fortement spécifique de la variété, du stade de 
développement de la plante et de l’environnement.
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TAKE-HOME MESSAGES
Publication des résultats du projet DivR

+
article en cours de préparation:

A large phenotyping assay reveals 
the genetic architecture of 

resistance to Septoria tritici blotch 
in French wheat cultivars 



merci
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