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Introduction

La septoriose est une maladie foliaire du blé, causeée par le champignon Zymoseptoria tritici, parmi les plus dommageables en France et en
Europe. L'apparition et la distribution sur le territoire de populations du champignon résistantes aux fongicides nécessitent le déeveloppement de
varietés de blé résistantes a cette maladie. A ce jour, seulement 21 genes majeurs de resistance, appelés genes Stb, ont eté identifies chez le blé.
D’apres les résultats de GWAS obtenus lors de précédents projets FSOV ainsi que d'apres les données issues de la littérature, peu de ces genes
majeurs sont présents dans le matériel européen et aucun marqueur diagnostic n‘’est encore disponible. De plus, 'ensemble des accessions
portant ces genes sont deja contournés par le pathogene exceptés le blé synthétique M3 et TA4152-19 portant le gene Stb716q. Ce gene représente
potentiellement un nouveau mecanisme de résistance a fort potentiel pour la sélection. Au cours de ce projet, nous proposons de realiser la
\cartographie fine du gene de resistance Stb716q et I'identification de marqueurs diagnostics pour le suivi de ce gene en sélection.
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Mateériel et Methodes

Tests de résistance

- Matériel végetal
- 170 lignees HD et 9100 F2 issues du croisement entre le ble
synthétiqgue TA4152-19 (Stb16q) et I'accession sensible
ND495
- Multiplication des F2 d’interét pour réaliser des tests de
ségrégation sur les familles F3

- Tests au stade plantule en conditions controlées
- Inoculation de la premiere feuille des plantules soit par spray
soit au pinceau avec la souche IPO88018

Identification de marqueurs moléculaires

Cartographie des marqueurs publics Xbarc323 et Xcfd9, encadrant
Stb16q, sur les populations de cartographie a haute densité en
marqueurs (CsxRe et ITMI)

Utilisation des séquences contextes des marqueurs SNP de la carte
ITMI situés entre Xbarc323 et Xcfd9 pour identifier les regions
physiques du génome D associees a Stb716q

Développement de marqueurs SSR (cfd) et SNP (cfn) a partir des
sequences de la carte physique du genome D identifiees

Cartographie fine des marqueurs développés en utilisant les F2

Développement d'une banque BAC a partir de I'accession TA4152-19
et criblage de cette banque avec les marqueurs flanquant Stb76q

Reésultats
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Deux marqueurs diagnostics de Stb16q

Apres re-sequencage de
184 accessions de blé,
nous avons identifié deux
marqueurs SNP
diagnostics (cfn80044 et
cfn80045) permettant de
distinguer les accessions
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Conclusion

" Les principaux résultats de ce programme sont :

TA4152-19
- L'identification du gene Stb76q parmi le cluster de RLK
- La validation fonctionnelle du gene Stb16q

Econclusion, ce programme a permis d’obtenir deux marqueurs diagnostics du géne Stb716q qui sont utilisables en sélection.

- Le développement d’'une carte génétique fine autour du locus Stb716q (intervalle de 0,07 cM).
- L’identification d’'un cluster de genes de type récepteur a activité kinase (RLK) grace au développement d’'une banque BAC a partir de I'accession

- L’identification de deux marqueurs diagnostics (cfn80044 et cfn80045) du gene Stb716q grace au re-sequencage de 184 accessions
- L’identification de ce géne dans une tres faible minorité de variétés cultivées parmi les 592 étudiees
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