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La septoriose (Septoria tritici blotch, STB)

Causé par le
5-10% de pertes champignon

annuelles Zymoseptoria tritici

70% des \ ot
fongicides en C213 8.eneSd5t et des
Europe izaines de QTL
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Stbl6qg

|dentification de U'accession de blé portant le géne Stb16qg et
cartographie du gene (FSOV 2004)

Clonage du gene Stb16qg (FSOV 2012)
Introduction dans les variétés Francaises

Contournement du gene par les populations de Z tritici
(2015/2016)
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Objectifs du projet PERSIST

» Comment Stb16qg a été contourné et comment son
introduction a faconné les populations de Z tritici?

= Comment utiliser un gene contourné pour combattre la
septoriose?
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Apparition et diffusion de la virulence Stb16qg

= Analyse des données réseaux Vigiculture et Arvalis

» |dentification des facteurs d’avirulence vis-a-vis de
Stb16qgchez Z tritici

= Comment est transmis L'avirulence/virulence lors de la
reproduction sexuée du champignon?
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Réseau Vigiculture

- ~700 parcelles/an a. Number of wheat plots monitored
| e
- ~100 variétés présentes Sk ¥ X B0 s
- 10 années (2010 4 2019) L K |
:‘tz‘ ;

- Réparties sur la France

- ~8 dates de notation en moyenne/parcelle/10 feuilles/trois
étages foliaires
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Pression Septoriose en France entre 2010 et 2019

a. Spatial variability of septoria infection

Average number of wheat plants affected by septoria
Mean from 2010 to 2019 for leaf 3

20 % 40 % 60 % 80 %
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b. Temporal variability of septoria infection

60 %

40 %

20 %

Mean percentage of plants affected per plot

Leaf 1

2010 2012 2014 2016 2018




Impact de différents facteurs sur la pression Septoriose

increase reduces septoria increase favors septoria

F Temperature Winter (***)

— Temperature May (***)
Temperature June (**) ——
i Rainfall April (***)
—— Rainfall May (***)
Rainfall June (***)
Sand content (***) —

— Wheat area (***) Environmental variables

Wheat cultivar (***) +— Farming practices variables

Sowing date (***)

Preceding effect (*) —|
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Coefficient
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Contournement de la résistance Stb16q
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*  DASSL-NORMAKDL
*  CHAMPAGHE-ARDENNE

*  NORDPASDECALAIG
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Contournement dans 'espace .. dans le temps
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|dentification du gene d’'avirulence AvrStb16qg

Deux approches de génetique: —

= Analyse d’'une Egpqlqtion bi-
Parentale de 82 individus entre
P0O323 (avirulent) et cfz008

LOD score

(virulent) phenotypée sur Cellule

et CS Stb16qg

= Une région de 76kb avec 6
proteines secretees

= GWAS (105 isolats)

Préelevement d’échantillons de
feuilles de blé portant Stb16qg sur

-log,, P value

~10 sites en France sur 4 ans e o o o

Chromosomes (N=21)
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Maintien de lavirulence lors de la reproduction sexuee
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Disease severity (%)

Disease severity (%)
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Fonds génétiques efficaces contre les populations virulentes vis-a-vis du gene Stb16qg

= 75 accessions de ble évaluées (17 variétés Francaises portant
Stb16q, 38 blés synthétiques, 20 accessions diverses résistantes)

= 12 essais au champ en conditions naturelles, 2 essais au stade
plantule avec des souches virulentes Stb16qg

= Aucune variété résistante

= 2 variétés de pays et 18 synthetiques identifiés comme
résistants au stade plantule et adulte dans 'ensemble des
essals

= 5 blés synthétiques avec résistance stade adulte uniquement

....
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Déterminants génétiques de la résistance TA4152-19

= 156 HD TA4152-19 x ND495 (90K SNP assay, phenotypé avec
cfzO08 (Cappelle, Cellule, 2016) et cfz023 (Houville la branche,
Mutic, 2017)

= 154 HD EMS 236 x Chinese spring (35K SNP, phenotypé avec
IPO9415 and IPO92006)

IPO9415

= 7 régions impliquées dans la 20
résistance: Stbé, Stb11?, g 1
Stb16qg, Stb18?, Stb20q?, g 10
QTL3D et QTL7B 5

12 3 4 5 6 78 9 101 14151617 18 19 20 21 22

Chromosome
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Déterminants genétiques de la résistance Nogal

= 68 HD Nogal x Bio110 (phénotypée avec 4 souches)
110 HD Cellule x Nogal (phénotypé avec une souche)

Présence desg;enes Stb10?,
Stb16q, Stb18:

11 familles EMS sensibles a la
souche avirulente Stb10 identifiees
a partir du criblage de 399 familles

EMS Nogal

L'introgression de la région Stb10
Nogal dans Chinese spring ne
confere pas de resistance -

17/05/2022

Necrosis 21 dpi, Composite Interval Mapping
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Creation de nouveaux alleles de Stb16q

Modification du domaine extracellulaire par le systeme CRISPR-
Cas9 cytidine déaminase

12 guides (15 acide aminés ciblés)
3500 embryons de Cellule bombardés

Forte nécrose des cals

.....
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Conclusion

Mise en place d’une carte « pression septoriose » en France sur 10 ans

Analyse du contournement de Stb16qgdans le temps et l'espace (impact de
'annee 2016 et adaptation locale des populations du champignon)

|dentification de genes candidats pour AwrStb16q (meilleure suivi de la
virulence sur le territoire)

|dentification de 20 accessions de blé résistantes a la septoriose

Identification des régions génomiques (et des marqueurs) associés a la
résistance des accessions TA4152-19 et Nogal
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