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Les peupleraies cultivées subissent depuis plus de 20 ans des pertes economiques majeures liees aux attaques repetees de rouilles foliaires a Melampsora larici-populina,

agent pathogene endemique en Europe. Deux genes de résistance appeles
Bastien 2004, Jorge et al, 2005). Le premier R1 est un gene de resistance o
contrOle le caractere de taille des fructifications lors de I'interaction compati

R1 et Rus ont eté mis en evidence respectivement chez P. deltoides et P. trichocarpa (Dowkiw et
ualitative, il est contourné par le facteur de virulence 1. Le second Rus est un gene majeur qui

nDle. R1 et Rus colocalisent avec des QTLs de résistance exprimes en conditions controlées et au

champ. La présence de l'allele Rus conduit a une réduction significative de I'infection. Ces deux genes sont localisés sur le chromosomel9. Dans une autre expéerience, un
locus de résistance qualitative, appelé Mer, hérité de P. deltoides clone S9-2, contourné par la virulence 7 a éte cartographié sur le chromosome 19 (Cervera et al, 2001, Pinon
et Frey, 2005).

Le projet consistait a

- Identifier des genes candidats positionnels par une approche de cartographie fine

- Evaluer, dans les populations naturelles de P. nigra le niveau de polymorphisme nucléotidique de ces genes

Alighement des cartes physigues de I'haplotype rus et de I’'haplotype Rus, et des deux avec la sequence du genome. Les alignements ont été réalisés a I'aide d’'une carte génétigue parentale
fine etablie a partir de 1412 individus issus du croisement P. deltoides (73028-62) x P. trichocarpa (101-74).
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Rus et R1 sont localisés a I'extrémité supérieure du chromosome 19, a proximité du télomere. Cette zone est tres riche en genes de resistance de type
NBS-LRR. Elle est caracterisee par un super cluster de genes de réesistance d’au moins 75 membres, c’est un des plus gros clusters décrit chez les plantes
(Bresson et al, 2011). Ce travail a permis de corriger 'assemblage de la sequence du génome.

Distance physigue (Mb)

4 BAC cibles potentiellement porteurs de Rus, rus et R1, ont été sequencés au Géenoscope. Les alignements montrent une différence de taille entre les haplotypes de 101-74 et la
séquence du génome et une difference du contenu en genes. Rus est localisé dans une region riche en gene de type TIR-NBS-LRR et R1 dans un cluster de BED-NBS-LRR
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zoom sur la zone genomiqgue homologue a la zone porteuse de Rus et rus, cette zone a été
identifiée par ancrage des margqueurs proches de Rus, localisés sur la carte genétiqgue du
parent P. trichocarpa Rus/rus d’apres I'analyse de 2100 individus.

zoom sur la zone genomique homologue a la zone porteuse de
R1, cette zone a été identifiee par ancrage des marqueurs

proches de R1, localisé sur la carte géenetigue du parent P.
deltoides R1/rl (au centre de la figure).

4 BAC cibles potentiellement porteurs de Rus, rus et R1, ont été sequences au Génoscope. Les alignements montrent une différence de taille entre les haplotypes de 101-74 et la sequence du
genome et une différence du contenu en genes. Rus est localisé dans une region riche en gene de type TIR-NBS-LRR et R1 dans un cluster de BED-NBS-LRR.

Pour étudier le polymorphisme nucléeotidigue du cluster chez P. nigra, 60 couples d’amorces ont eté définis pour amplifier des fragments de genes. Ces fragments ont été séquencés en
Sanger dans un panel de 21 individus. Toutes les amorces ont permis d’amplifier un fragment chez tous les individus mais seulement 20 d’entre elles ont conduit a des séquences exploitables
(1SNP/122b). Les SNP déetectés ont été intégrés a d’autres SNP localisés dans des genes candidats fonctionnels ou répartis aléatoirement pour la réalisation d’'un SNPlex. Six cent individus
ont été génotypes pour une etude de cartographie genetigue et un premier essai de génétique d’association (Les résultats sont en cours d’analyse).

La stratégie de re-séquencage Sanger de genes NBS-LRR s’est revélée peu fructueuse, contrairement a la technique EcoTILLING testée dans le projet BRG-2006 (Faivre Rampant et al, ). La
connaissance du polymorphisme nucléotidique de ces zones co-localisant avec des genes de résistance qualitative et des QTL reste un point clé pour la gestion des resistances. Nospremieres
recherches de SNP apres re-sequencage de genomes complets par les nouvelles technologies semblent prometteuses.
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