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Introduction: Transmise par les pucerons Rhopalosiphum padi a I'automne, la jaunisse nanisante de |'orge (BYDV) peut provoquer des pertes de
rendement pouvant atteindre 30 g/ha en blé d’hiver, le puceron pouvant causer des pertes de rendement allant jusqu'a 37% par sa seule
alimentation. Le but du projet était d’identifier des génotypes résistants au puceron R. padi et au virus BYDV dans un panel de ressources
géenétiques afin de pyramider les résistances dans des génotypes élites pour obtenir des ressources génétiques résistantes au virus et a son
vecteur utilisables.

Résume: La résistance au BYDV de 700 génotypes de blé hiver, génotypés avec la puce AXIOM TaBW420K, a été phénotypé 2 années en France
en infestation naturelle et en Allemagne en infection controlée; la teneur en virus a été mesurée par ELISA. Le panel a également été évalué
pour sa tolérance au puceron en chambre de culture. Une analyse d’association a été menée avec le package R GAPIT. Des marqueurs KASP ont
éte développés pour les MTA. Les résistances au virus et tolérances au puceron identifiées ont éte pyramidées dans les genotypes élites Mutic,
RGTReform et Ceylon.
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Résultats: Le phénotypage de la tolérance au puceron est tres chronophage (22
génotypes/semaine) et le phénotypage en champ de la jaunisse est difficilement  Notes des individus sélectionnes pour les croisements 3 voies
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GWAS: 'étude de génétique d’association a été menée avec les résultats de phénotypage des 2 premieres années avec 162723 SNP de la
puce TaBW420K pour 689 individus. Quatre marqueurs situés au niveau du gene de resistance bdvl du chromosome 7DS se sont réveélés
associés a la résistance a la jaunisse au champ en 2017 chez FD, 2 marqueurs sur les chromosomes 5B et 5D sont liés a la note d’avril 2018 de
résistance au champ chez FD et 5 marqueurs des chromosomes 1AL, 3B, 4AL, 4B et 2A sont liés a |la résistance a |la jaunisse en serre du JKI en
2017. Aucun marqueur n’est lié a la résistance aux pucerons. Des marqueurs KASP de ces MTA ont été développés.

Discussion/Conclusion: La combinaison d’une meilleure tolérance aux pucerons et des genes de résistance a la jaunisse nanisante de l'orge,
bdv2/bdv3, a permis d’améliorer la résistance des individus. En effet, des descendants de croisements combinant la meilleure tolérance aux
pucerons d’Agror et la résistance apportée par les génes bdv2/bdv3 de TC14 ou P29 dans un receveur Mutic ont permis d’obtenir des teneurs

en virus moindre que dans les individus résistants TC14 et P209.
Le phénotypage reste un frein majeur au developpement de génotypes résistants au BYDV et R. padi car méme en infections controlées, |a
résistance globale reste tres difficile a évaluer. Seule la mesure Elisa semble donner une estimation stable de |a résistance au BYDV.
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