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Avec l’objectif d’accroître le potentiel de durabilité de la résistance, l’utilisation de la résistance 

quantitative seule ou associée à des gènes majeurs est un moyen privilégié chez le colza pour la lutte 

contre la Nécrose du collet, causée par Leptosphaeria maculans. Le déterminisme génétique de cette 

résistance est très complexe et les mécanismes sous-jacents ne sont pas connus. Par une approche 

combinée de génétique quantitative et de génomique structurale comparative, nous avons montré que 

de nombreuses régions génomiques impliquées dans la résistance correspondent à des régions 

homéologues dupliquées de cinq blocs synténiques d’Arabidopsis thaliana et que beaucoup des gènes 

maintenus dans plusieurs de ces régions dupliquées sont impliqués dans la réponse aux stress. Nous 

poursuivons l’investigation des mécanismes sous-jacents au travers du projet France Génomique 

‘Leptolife’ dont l’objectif est de caractériser par une stratégie RNAseq l’ensemble des gènes exprimés 

(et différentiellement exprimés) par L. maculans (souches d’agressivité différente), L. biglobosa (autre 

espèce de Leptosphaeria souvent présente chez le colza en même temps que L. maculans)  et le colza 

(génotypes différant par leur niveau de résistance quantitative) à différents stades du cycle infectieux 

et de la plante, en conditions contrôlées ou au champ en condition d'infection naturelle. Cette approche 

intégrative apportera une meilleure compréhension de l’interaction Colza/Leptosphaeria et permettra 

en particulier d’étudier si des facteurs de résistance quantitative localisés dans des régions dupliquées 

correspondent ou non à des mécanismes sous-jacents similaires. Ces données pourraient être à terme 

valorisées ensuite pour le choix des facteurs à combiner pour la construction de génotypes résistants. 


