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Résumé: Le projet PERSIST avait pour objectif de mieux Introduction: La septoriose est I'une des maladies les plus
comprendre la dynamique de contournement des génes de dommageables pour la culture du blé en France (Figure 1). Chaque
résistance a la septoriose dont le géne Stb16q et d'identifier des  gnnée, les pertes de rendement sont estimées entre 350 et 700
millions d’euros pour la France. Seulement 23 génes majeurs de
résistance ont été cartographiés génétiquement et tous sont
territoire frangais variable en fonction des régions. Des analyses contournés par la population francaise de Z. tritici. A titre
complémentaires ont permis d’identifier des candidats pour le d’exemple, le géne Stb16q utilisé récemment dans les variétés de
gene davirulence AvrStbi6g, de montrer que lavirulence se blé francaises a perdu son efficacité suite a l'apparition de
transmets par reproduction sexuée sur des variéteés portant le gene  ,onylations de Z. tritici virulentes contre ce géne. Afin de limiter
ces contournements et préserver les résistances introduites dans
les variétés Francaises, il est ainsi important de comprendre
didentifier des accessions de blé et des QTL de résistance COmment s‘opere ces contournements mais il est également
permettant de conférer une résistance contre les isolats virulents crucial d’étudier comment utiliser ces génes méme contournés
vis-a-vis de Stb16q, ressources pouvant étre utilisées pour pour construire des résistances efficaces. Le projet PERSIST avait
pour objectif d’apporter des éléments de réponses en se focalisant

stratégies/solutions pour limiter ces contournements et améliorer
I'éfficacité de ces génes. L'étude des réseaux Vigiculture® et Arvalis
a montré une perte progressive de |'efficacité du géne Stb16q sur le

Stb16qg et de montrer une forte structuration de la population
virulente Stb16q suggérant la possibilité d’utiliser efficacement ce
gene dans certains contextes de culture. De plus, ce projet a permis

développer de nouvelles variétés de blé résistantes vis-a-vis de la

lation de Z. tritici virulent: Stb16q. . .
population de Z. tritici virulente sur q sur Pétude du gene Stb164.

Figure 1: Symptomes causés
par le champignon Z. tritici

1 - Apparition et diffusion de la virulence
Stb16q sur le territoire frangais

L'analyse des données des réseaux Vigiculture® et
Arvalis a permis de montrer une adaptation
progressive de la population de Z. tritici au gene
Stb16g comme a d’autres résistances (Rubisko).
Elle a également mis en avant que l'année 2016,
une année a forte pression parasitaire, avait été
charniere pour la diffusion de cette virulence l M|
(Figure 2). L'étude de croisement entre isolats de ! T
Z. tritici a montré que l'avirulence vis-a-vis du I A
géne Stb16q pouvait se transmettre lors de la
reproduction sexuée du champignon sur des blés
portant le géne Stb16q (Figure 3) permettant de de France entre 2012 et 2019
prolonger I'efficacité du géne de résistance.

Figure 2: Evolution des sévérités de septoriose sur les variétés de
blé Apache, Cellule (Stb16q) et Rubisko dans différentes régions sévérité de maladies (a et c) et I'intensité de la reproduction
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Figure 3: Impact de co-inoculation d’isolats de Z. tritici
avirulents (avr) et/ou virulents (vir) sur le géne Stb16gq sur la

T

sexuée (ADIc, b et d) sur les variétés Apache (sans Sth16q) et
Cellule (avec Stb16q) sur trois années et avec deux protocoles
différents (A et B).

2 - Identification du géne d’avirulence AvrStb16q

Deux approches de génétique ont été utilisées pour identifier le géne AvrStb16q. Une
étude QTL a partir de la population bi-parentale issue du croisement entre I'isolat
IPO323 avirulent vis-a-vis de Stb16q et I'isolat cfz008 prélevé sur la variété Cellule et
virulent Stb16q. Cette analyse a permis de mettre en évidence un QTL majeur présent
sur le chromosome 11 (Figure 4). Six génes exprimés lors de I'infection de Z. tritici et
codant de petites protéines secrétées ont été identifiés dans la région et sont en cours
de validation fonctionnelle. Une analyse de génétique d’association a partir d’une
collection d’isolats virulents et avirulents de Z. tritici vis-a-vis de Stb16q a révélé
d’autres QTL impliqués dans la virulence de Z. tritici. Lidentification du géne AvrStb16q
permettra de mieux comprendre les événements moléculaires a I'origine du
contournement mais également de suivre cette virulence dans les populations
frangaises afin d’adapter le déploiement de Stb16q.
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Figure 4: QTL impliqué dans la virulence Stb16q identifié suite au
phénotypage de la variété Cellule (bleu) ou Taichung-29 (rose) avec les
descendants du croisement entre Iisolat IPO323 et cfz008.
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3 - Identification de géniteurs et de régions génomiques pour la resistance a la septoriose

évidence 20 accessions de blé résistantes a la septoriose sur I'ensemble des essais.

Une collection de 75 variétés de blé comprenant notamment 17 variétés Frangaises portant le géne Stb16q et
35 blés synthétiques ont été évalués pour leur résistance a la septoriose au cours de 12 essais au champ et lors ~ «-
de deux essais au stade plantule avec deux isolats virulents contre le géne Stb16q. Ces essais ont mis en

L'analyse QTL de populations réalisées a partir du blé synthétique TA4152-19, résistant dans I'ensemble des *?
essais au champ et pour lequel aucune souche virulente n’a été identifié a ce jour, montre la présence de sept
QTL de résistance présents chez cette accession, les deux genes Stb6, Stb16gq, trois QTL positionnés sur les
genes Stb11, Stb18, Stb20q et un QTL situé sur le chromosome 3D et un sur le 7B. De méme, I'étude de deux
populations produites a partir de la variété Nogal, résistante a plusieurs souches virulentes Stb16g montre la
présence de trois QTL de résistance chez cette variété situés au niveau des genes Stb10, Stb16q et Stb18
(Figure 5). Ces combinaisons de QTL de résistance expliquant vraisemblablement la résistance large spectre 3D (stb16g) et sur le 6D (Stb18) ont été identifiés &
observée chez ces accessions, pourrait étre utilisées pour développer de nouvelles variétés résistantes. partir de I'analyse de la population Nogal x Bio110.
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Figure 5: Un QTL sur le chromosome 1D (Stb10), sur le
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