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Virus du court-noué

Le Grapevine fanleaf virus (GFLV) et I’Arabis mosaic virus (ArMV) sont deux Nepovirus transmis par des
nématodes ectoparasites du genre Xiphinema (Fig. 1). Ces deux virus sont les principaux agents responsables
de la maladie du court-noué, virose majeure de la vigne présente dans la quasi-totalité des vignobles du monde
avec des prévalences variables.
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Fig. 1. Xiphinema index, vecteur
naturel du GFLV
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cv. Sylvaner

Développement d’une stratégie de contréle du court-noué sur une herbacée modele

Aucune résistance naturelle chez la vigne vis-a-vis des virus du court-noué n'a été identifiée jusqu'a présent [1]. De ce fait, la voie
biotechnologique exploitant '’ARN interférence (ARNi) dans la lutte antivirale est une alternative intéressante [2] que nous avons développée dans
le cadre de ce projet.

Une construction tige-boucle ciblant les 2 virus, GFLV et ArMV a été 100
produite (Fig. 2). Cette construction moléculaire a été introduite dans
Nicotiana benthamiana via Agrobacterium tumefaciens. 12 lignées
transgéniques indépendantes (T0) ont été obtenues.
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Fig.2. Construction tige-boucle ciblant le GFLV et TArMV
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Les 12 lignées ont été montées a graines et la génération T1 analysée vis-a-vis
de la résistance aux virus du court-noué. 5 lignées transgéniques sur 12
montrent des niveaux de résistance significatifs (Fig. 3).
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a b c d e f c1 c2 Fig.3. Pourcentage de plantes non-infectées par les virus 14 jours aprés inoculation

L'expression des siRNA a (chague valeur représente la moyenne de 30 & 50 plantes; WT: témoin non
été révélée par Northern siRNA transgénique; n.a: non analysé)

blot sur les plantes
transgéniques (Fig. 4).

contréle

Fig.4. Détection des siRNA par Northern blot sur plantes de N. benthamiana
(a-g: plantes transgéniques, C1 et C2: plantes non transgéniques agro-infiltrées)

Transformation stable de porte-greffes de vigne

Compte tenu des résultats prometteurs obtenus avec la plante
modele N. benthamiana, la transformation stable de porte-greffes de
vigne a été entreprise. Deux génotypes ont été utilisés: le génotype
41B et un génotype expérimental apparenté au génotype Nemadex-
AB résistant au nématode vecteur du virus.

D 9 plantes transgénigues _ Plusieurs vignes transgéniques ont été régénérées (Fig. 5 A et B) et
_ multipliées in vitro (Fig. 5 C). Le statut transgénique de ces vignes a
Fig. 5. Régénération in vitro de porte-greffes transgéniques de vigne été confirmé par I'expression du gene nptll révélée par RT-PCR

(A: embryons en cours de régénération; B: plantule régénérée; C: plantes en micropropagation, D: RT-PCR (F|g 5 D) .
sur géne nptll, M: ladder, 9 transformants indépendants de vigne; -: controle négatif, +: contréle positif).
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