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Communication orale
Génétique et évolution des populations

Identification d’effecteurs de Melampsora larici-populina par une approche
originale : de la génomique des populations a la génomique fonctionnelle

A. Persoons, S. De Mita, F. Halkett, S. Duplessis

INRA, Université de Lorraine, UMR 1136 Interactions Arbres — Microorganismes (IAM), F-54280
Champenoux, France

L’interaction hote-pathogéne implique un dialogue moléculaire entre les partenaires,
gouverné notamment par la relation gene-pour-géne. Parmi les molécules mises en jeu, les
effecteurs produits par 1’agent pathogeéne lui permettent d’interférer avec les réactions de
défense de la plante, conduisant au succés de l'infection et & la maladie'. Ces effecteurs font
I’objet de nombreuses recherches chez les champignons qu'ils soient pathogénes ou
mutualistes. Les effecteurs mis a jour jusqu’a présent ont permis de mettre en évidence des
caractéristiques communes et notamment d'en regrouper une large majorité sous le terme de
PPS. Des travaux ont par ailleurs permis de montrer que certains effecteurs évoluaient sous la
pression des systémes de reconnaissance de I’hote'. Cependant les fonctions des effecteurs
restent majoritairement inconnues et leurs séquences codantes sont trés variées, limitant les
approches de génomique comparative. Afin de dépasser cette limitation, nous proposons de
rechercher les effecteurs fongiques par une identification des loci soumis a sélection lors d’un
éveénement de contournement de résistance. Notre modele d’étude est Melampsora larici-
populina, I’agent de la rouille du peuplier, principale maladie des peupleraies européennes.
Son génome est séquencé et assemblé et une recherche systématique des PPS a été réalisée’.
Ainsi I’objectif de cette étude est d’identifier I’ensemble des régions génomiques impliquées
dans ce contournement en utilisant une étude combinée de génétique et de génomique des
populations couplée a une validation des effecteurs candidats par une approche de génomique
fonctionnelle™. Nous avons appliqué les outils de la génétique des populations sur une
collection de 600 isolats issus de populations échantillonnées en France de 1992 a 2012 et
typés a ’aide de 25 marqueurs microsatellites’. Cette étude a permis de mettre en évidence
trois groupes génétiques distincts dont un groupe pré-contournant aujourd’hui disparu et un
groupe formé par les individus contournants. Grace a l'analyse de la structuration génétique
faconnée par cet événement, nous avons appliqué une approche de génomique des
populations, basée sur le reséquengage d’une centaine d’isolats. Les analyses en cours de scan
génomique ont d’ores et déja permis de mettre a jour des régions génomiques d’intérét, dont
certaines codent des PPS qui représentent des effecteurs candidats pour 1’analyse
fonctionnelle.
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