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Les effecteurs à motif RxLR sont des protéines secrétées par les oomycètes lors de l’infection des 
plantes. La partie C terminale de leur séquence d’acides aminés est un domaine soumis à sélection 
positive, impliqué dans la modulation des défenses de l’hôte. Bremia lactucae, oomycète pathogène de 
la laitue, montre une rapide adaptation aux résistances hôtes. L’analyse de la diversité pour des 
marqueurs SSR dans des populations de Bremia en France, suggère une structuration des populations 
en plusieurs lignées clonales résultant de la pression de sélection exercée par les gènes de résistance 
des cultivars. L’analyse du polymorphisme de 4 effecteurs candidats à motif RxLR suggère des 
signatures de sélection positive et une corrélation avec les résultats observés pour les marqueurs 
neutres. Ces résultats seront discutés dans le cadre des stratégies évolutives impliquées dans 
l’adaptation des populations pathogènes aux résistances variétales 

 

 

 

 

 

  


