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De nouvelles résistances aux agents pathogénes introgressées dans les plantes cultivées sont fréquemment centournées dans différents
pathosystémes, engendrant des épidémies et des pertes économiques. En conséquence, la compréhension des stratégies évolutives
impliguées dans I'adaptation des populations pathogénes est nécessaire pour améliorer la gestion durable des résistances. Bremia lactucae,
agent pathogéne de la laitue, diploide, avec deux cycles de reproduction sexuée ou asexuée, est soumis aux fortes pressions de sélection
exercées par des genes derésistance et les modes de culture de la plante héte (abri, plein-champ). De plus, B. lactucae présente cette cagacité
a contourner rapidement les nombreux génes de résistance de la laitue. J'ai validé 12 microsatellites, marqueurs moléculaires neutres,
pour analyser la structure génétique de B. lactucae en France. 520 isolats distribués dans 6 régions ont été génotypés. La faible diversité
génétique et 'excés d'hétérozygotie observés sont en faveur d'une reproduction clonale importante. Par ailleurs, la faible différenciation
des populations entre les régions suggére un taux de migration important. Des flux de génes ont également été mis en évidence entre le
pathosystéme du compartiment sauvage et le pathosystéme du compartiment cultivé. Une structuration des populations sous la pression
de sélection des génes de résistance des cultivars est égalerment suggérée par nos résultats. Les résultats seront discutés dans l'objectif de
proposer un modéle expliquant |z stratégie d'évolution de B. lactucae face aux génes de résistance at aux modes de culture de ia plante
héte. Ainsi, nous pourrons suggérer des pistes pour une gestion plus efficace de ces génes : quels génes cumuler dans une variéteé, comment
alterner les génes dans le tamps et les associer dans le paysage agricole pour améliorer |a durabilité des résistances ?
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