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i 3€M€ cOlloque de la Société Francaise de Phytopathologie

du 5 au 8 juin 2012- AgroParisTech, Paris (FRANCE)

Programme scientifique

MARDI 5 JUIN 2012

10h30-13h45 Inscriptions

12h30-13h45 Buffet d’accueil

13h45-14h00 Mot de Bienvenue

Session Taxonomie, diagnostic et détection (R. loos, V. Laval).

14h00-14h40 Orateur invité : Neil Boonham/ The Food and Environment Research Agency,
UK. « From field testing to next generation sequencing - delivering diagnostic solutions fast ».

14h40-15h00 X. Nesme/INRA Lyon : « Reverse ecology as an efficient novel approach to
find relevant traits for bacterial taxonomy and ecology».

15h00-15h20 M.-A. Jacques/INRA Angers : « L’¢étude phylogénétique et polyphasique d’une
collection de souches met en évidence la présence de Clavibacter michiganensis non pathogenes
transmises pas les semences de tomate ».

15h20-15h40 M. Dollet/CIRAD Montpellier : « Le séquencage du génome de deux
trypanosomatides de plantes —« Phytomonas spp. »- au secours d’une taxonomie dépassée ».

15h40-16h00 D. Massé/ANSES Réunion : « Organisation d’un « Essai inter laboratoire
d’aptitude » (EILA) selon les recommandations de la norme NF EN ISO/CEI 17043 :2010 - Détection
du Banana bract mosaic potyvirus (BBrMV) par PCR ».

16h00 -16h30 : Pause café

Session Métiers de la phytopathologie (1. Sache, A.-S. Walker).

16h30-18h30 Orateurs invités : Arnaud Cousin (BASF), Gilles Couleaud (ARVALLIS),
Cathy Biass-Morin (Ville de Versailles), Mathilde Massot (VALINOV), Bénédicte Pariaud
(VILMORIN)
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du 5 au 8 juin 2012- AgroParisTech, Paris (FRANCE)

MERCREDI 6 JUIN 2012

Session Epidémiologie aux différentes échelles: plante, parcelle, paysage (C.
Cilas et C. Lannou).

9h00-9h40 Orateur invité: Samuel Alizon/CNRS, France. « Lier dynamique intra-h6te des
pathogenes et épidémiologie évolutive ».

9h40-10h00 C. Gigot/INRA Grignon : «Towards a better understanding of rain-borne
Septoria tritici blotch epidemics within wheat cultivar mixtures».

10h00-10h20 F. Suffert/INRA Grignon : « Adaptation saisonniére des composantes
d'agressivité d'une population locale de Mycosphaerella graminicola - agent de la septoriose du blé - a
la température hivernale et au stade phénologique de son héte ».

10h20-10h40 E. Muller/CIRAD Montpellier : « Structuration géographique de la variabilité
moléculaire du virus du swollen shoot du cacaoyer (CSSV) en Afrique de 1’Ouest ».

10h40-11h10 : Pause café

Session Méthodes de lutte et gestion des résistances: nouveaux defis dans la
gestion des risques (S. German-Retana, V. Geffroy).

11h10-11h50 Orateur invité: Fernando Garcia-Arenal/ Centro de Biotecnologia y
Gendmica de Plantas, Espagne. « Plant virus ecology, plant-virus co-evolution, and the management
of plant virus diseases.»

11h50-12h10 J. Montarry/INRA Rennes : « Conséquences directes et indirectes de la
sélection de nématodes par des plantes résistantes. »

12h10-12h30 A. Laleve/INRA Grignon : « Exploring SDHI resistance in Botrytis cinerea:
From mutagenesis to enzymatic assays. »

12h30-12h45 L. Svanella-Dumas/INRA Bordeaux : « Vers une vision globale de la diversité
biologique et moléculaire du Lettuce Mosaic Virus (LMV). »

12h45-12h55 M. Sorel/INRA Bordeaux : «Key Mutations In The Cylindrical Inclusion Of
Lettuce Mosaic Virus (LMV) Are Involved In The Breakdown Of EiF4E-Mediated Resistance. »

13h00-14h00 : Repas
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Session Méthodes de lutte et gestion des résistances: nouveaux defis dans la
gestion des risques (S. German-Retana, V. Geffroy).

14h00-14h20 F. Fabre/INRA Avignon : «Durable strategies to deploy plant resistance in
agricultural landscapes. »

14h20-14h40 M—F. Corio-Costet/INRA Bordeaux : « BioMolChem', un outil pour évaluer
I'état de défense aprés élicitation ou non, de cultivar ou de génotypes résistants aux maladies: du
géne au champ. »

14h40-15h00 P. Bansept-Basler/NIABCambridge UK : «Association mapping for yellow
rust resistance in UK winter wheat. »

15h00-15h20 D. Debieu/ INRA Grignon : «Natural and acquired fenhexamid resistance in
Botrytis spp.: What’s the difference? »

15h20-17h30 Posters SESSION numeéros pairs/Pause café
19h00 Visite Musée du Louvre

20h30 Diner de Gala au Louvre

JEUDI 7 JUIN 2012

Session Pouvoir pathogene et symbiotique (M. Arlat, P. Ratet).

9h00-9h40 Orateur invité: Eric Giraud/ IRD, France. « Le modele Aeschynomene/
Bradyrhizobium: une association rhizobium/légumineuse atypique a I’interface entre Pathogénicité et
symbiose. »

9h40-10h00 1. Fudal/ INRA Grignon: « The Avirulence Gene AvrLm4-7 of Leptosphaeria
maculans: Linking Crystal Structure, Functional and Evolutionary Characteristics. »

10h00-10h20 S. Planamente/CNRS Gif sur Yvette : « Structure et fonction de deux protéines
senseur du GABA chez le phytopathogéne Agrobacterium tumefaciens. »

10h20-10h40 E. Evangelisti/INRA Sophia Antipolis : « Analyse fonctionnelle de trois
effecteurs RXLR de Phytophthora parasitica accumulés au cours de la pénétration des premieres
cellules végétales. »

10h40-11h00 S. Siamer/INRA Paris : «Analysis of DSpA/E, a type 11 effector essential to the
pathogenicity of Erwinia amylovora, in Saccharomyces cerevisiae. »

11h00-11h30 Pause café
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Session Génomique des interactions (N. Yahiaoui, M.-A. Barny).

11h30-12h10 Oratrice invitée: Eva Stukenbrock/Max-Planck-Institute, Allemagne
«Unraveling speciation and specialization processes in plant pathogenic fungi in agro-ecosystems and
natural grass lands using comparative population genomics.»

12h10-12h30 S. Cociancich/CIRAD Montpellier : «Genome mining indicates that the genus
Xanthomonas is a promising reservoir for new bioactive non-ribosomally synthesized peptides. »

12h30-12h50 J. Soyer/INRA Grignon : « L’expression des génes codant des effecteurs
nécessite une décondensation de la chromatine chez Leptosphaeria maculans, champignon pathogéene
du colza. »

12h50-13h10 P.Y. Teycheney /CIRAD Guadeloupe: « Les dionyvirus endogénes,
composants majeurs du génome des plantes et fossiles de pararetrovirus a I’organisation génétique
atypique. »

13h10-14h30 : Repas

Session Ecologie évolutive du parasitisme et de la symbiose - Biologie et

genetique des populations des bioagresseurs et des symbiotes (M-L. Desprez-
Loustau, D. Faure).

14h30-15h10 Oratrice invitée: Anna-Liisa Laine/University of Helsinki, Finlande : « Life-
history, evolutionary potential and environment as determinants of pathogen dynamics in a large
natural metapopulation. »

15h10-15h30 D. Tharreau/ CIRAD Montpellier : « Centre d’origine, mode de reproduction
et migration chez Magnaporthe oryzae. »

15h30-15h50 M. Rouxel/INRA Bordeaux : « Spécialisation plante-héte de P. viticola, agent
causal du mildiou de la vigne. »

15h50-16h10 R. Valade/INRA Grignon : «Selection pressure exerted by host resistance genes
shapes the population genetic structure of the lettuce downy mildew, Bremia lactucae, in France. »

16h10-16h40 : Pause café

16h40-17h00 P. Frey/INRA Nancy : « Impact de la domestication de la plante héte sur la
structure génétique des populations d’agents pathogenes : cas de la rouille du peuplier. »

17h00-17h20 F. Halkett/ INRA Nancy : « Un cadre théorique pour étudier les interactions
plantes - champignons pathogénes foliaires. »

17h20-19h00 Posters SESSION numéros impairs/Assemblée Générale de la SFP
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VENDREDI 8 JUIN 2012

Session Réponse de la plante aux bioagresseurs et aux organismes
phytobénéfiques (A. Attard, M. Garmier).

9h00-9h40 Oratrice invitée: Susana Rivas/CNRS, France : «Regulation of the defence-
related Arabidopsis transcription factor AtMYB30: from the plant cell to bacterial effectors. »

9h40-10h00 F. Revers/INRA Bordeaux : «Towards the identification of plant factors
involved in virus long distance movement. »

10h00-10h20 A. Perraki/ CNRS-Univ. Bordeaux : «The anchoring mechanism of Remorin
proteins to the plant membrane rafts is essential for the regulation of virus propagation. »

10h20-10h40 B. Gourion/CNRS Gif sur Yvette : «New actors involved in the control of
plant defenses during the Medicago-Sinorhizobium symbiosis. »

10h40-11h00 A. Driouich/Univ. Rouen : «Role of Root Border Cells and Border-Like Cells
in Plant Protection. »

11h00 -11h30 : Pause café

Session Réponse de la plante aux bioagresseurs et aux organismes
phytobénéfiques (A. Attard, M. Garmier).

11h30-11h50 T. Boureau/Univ. Angers : « Comparaison du pouvoir pathogéne de souches de
Xanthomonas axonopodis appartenant aux différentes lignées génétiques du pathovar phaseoli par
thermographie infrarouge et imagerie de fluorescence de chlorophylle. »

11h50-12h10 J-C. Pasquet/CNRS Univ. Paris Sud : « Résistance a Fusarium graminearum
et mécanismes de détoxication des mycotoxines : utilisation de la céréale modéle Brachypodium
distachyon. »

12h10-12h30 E. Ballini/Montpellier SupAgro : « Interaction entre le métabolisme azoté et la
résistance du riz & la pyriculariose. »

12h30-12h50 S. Cesari/INRA Montpellier : «The Magnaporthe oryzae effectors Avr-Pia and
AvrCO39 are recognized by the rice Nucleotide Binding Site Leucine Rich Repeat (NBS-LRR)
protein RGAS through direct interaction. »

12h50-13h10 J. Gerbore/INRA Bordeaux : « Utilisation de Pythium oligandrum pour lutter
contre Phaeomoniella chlamydospora, un agent pathogéne impliqué dans 1’Esca, une maladie du bois
de la vigne. »

13h10-13h25 : Mot de Conclusion.
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Taxonomie, diagnostic etd étection

14:00 From field testing to next generation sequencing - delivering 15
diagnostic solutions fast
N. Boonham

14:40 Reverse ecology as an efficient novel approach to find relevant traits 16
for bacterial taxonomy and ecology
X. Nesme

15:00 L’ étude phylogenétique et polyphasique d’une collection de souches 17

met en evidence la pgésence de Clavibacter michiganensis non
pathogenes transmises pas les semences de tomate inteaint dans
la détection deC. michiganensis subsp. michiganensis
M.-A. Jacques K. Durand, G. Orgeur, S. Balidas, C. Fricot, S.
Bonneau, A. Quikvere, V. Olivier, V. Grimault et R. Mathis
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Fabre, P. Bastien, D. Campbell et P. Wincker

15:40 Organisation d’'un “ Essai inter laboratoire d’aptitude ™ (EILA) 19
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:2010 - Detection du Banana bract mosaic potyvirus (BBrMV) par
PCR
D. Mas#, A. Chabirand, N. Cassam et B. Hostachy
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S. Alizon, M. Van Baalen, N. Mideo et T. Day

9:40 Towards a better understanding of rain-borne septoria tritici blotch 22

epidemics within wheat cultivar mixtures
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F. Suffertet I. Sache
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M.L. Caruana et E. Muller
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F. Garga-Arenal

11:50 Constquences directes et indirectes de l&kection de rematodes par 27
des plantes Esistantes
J. Montarry
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Fillinger
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A. Doizy, B. Tyler, S. Kale, G. Daverdin, M.-H. Balesdent, T. Rouxel,
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10:00 Structure et fonction de deux protines senseur du GABA chez le 39
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of Erwinia amylovora, in Saccharomyces cerevisiae
S. SiamerM. Fagard, N. Belgareh-Toézl. Guillas et M.A. Barny

Génomique des interactions

11:30 Unraveling speciation and specialization processes in plant 43
pathogenic fungi in agro-ecosystems and natural grass lands using
comparative population genomics
E. StukenbrockT. Bataillon, J. Dutheil et M. Schierup
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12:50
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décondensation de la chromatine chezeptosphaeria maculans
champignon pathogene du colza
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populations des bioagresseurs et des symbiotes

14:30

15:10

15:30

15:50

Life-history, evolutionary potential and environment as determi- 48
nants of pathogen dynamics in a large natural metapopulation

A.-L. Laine, H. Susi, A. Tack et C. Tollenaere

Centre d'origine, mode de reproduction et migration chez 49
Magnaporthe oryzae

D. Saleh, H. Adreit, J. Milazzo, V. Ravign J. Carlier, E. Fournier et

D. Tharreau

Spécialisation plante-Hote de P. viticola, agent causal du mildioude 50
la vigne

M. Rouxel

Selection pressure exerted by host resistance genes shapes the 51
population genetic structure of the lettuce downy mildew,Bremia
lactucae in France

R. Valade A. Ducasse, B. Maisonneuve et C. Neema

Ecologie évolutive du parasitisme et de la symbiose- Biologie et g énétique des
populations des bioagresseurs et des symbiotes

16:40

17:00

Impact de la domestication de la plante bte sur la structure 53
genetique des populations d’agents pathognes : cas de la rouille

du peuplier

P. Frey C. Xhaard, B. Bags, B. Fabre et F. Halkett

Un cadre théorique pour étudier les interactions plantes - 54
champignons patho@nes foliaires

F. Halkett A. Andanson, B. Fabre, E. Fournier, P. Frey, F. Grognard, L.
Mailleret, D. Tharreau et V. Ravign
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9:40

10:00

10:20

Regulation of the defence-related Arabidopsis transcription factor 56
AtMYB30: from the plant cell to bacterial effectors

S. Rivas

Towards the identification of plant factors involved in virus long 57
distance movement

S. Chapuis, C. Rodriguez, L. Sofer, S. Boissinot, V. Ziegler-Graff, V.
Brault et F. Revers

The anchoring mechanism of Remorin proteins to the plant 58
membrane rafts is essential for the regulation of virus propagation

S. Raffaele, C. Popp, A. Perraki, J.-M. Crowet, J.-L. Cacas, I. Jarsch, L.
Lins, S. Mongrancet T. Ott

New actors involved in the control of plant defenses during the 59
Medicago-Sinorhizobiunmsymbiosis

M. Bourcy, L. Brocard, C. Pislariu, V. Cosson-Jean, A. Cayrel, I.
Basbouss, P. Mergaert, M. Udvardi, B. Gourion et P. Ratet
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Role of Root Border Cells and Border-Like Cells in Plant Protection 60
A. Driouich, B. Plancot, M.-A. Cannesan, M.-L. Follet Gueye, M.
Hawes et M. Vice-Gibouin
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11:30

11:50

12:10

12:30

12:50

Comparaison du pouvoir pathogene de souches de Xanthomonas 62
axonopodis appartenant aux diferentes ligrees @nétiques du
pathovar phaseoli par thermographie infrarouge et imagerie de
fluorescence de chlorophylle

E. Bove, C. Rousseau, L. Cayzac, M.-A. Jacques, K. Durand, B. Priol,
J. Guillaumes, A. Darrasse, D. Rousseau, E. Belin et T. Boureau

Résistancea Fusarium graminearumet mécanismes de @toxication 63
des mycotoxines : utilisation de la éreale modkle Brachypodium
distachyon

J.-C. PasqueC. Macade, P. Saindrenan et M. Dufresne

Interaction entre le métabolisme azo¢ et la résistance du riza la 64

pyriculariose

T. N'guyen, E. Ballini, D. Tharreau, J.-L. Notteghem et J.-B. Morel

The Magnaporthe oryzaeeffectors Avr-Pia and AvrCO39 are 65
recognized by the rice Nucleotide Binding Site Leucine Rich Repeat
(NBS-LRR) protein RGAS through direct interaction

S. Cesari et T. Kroj

Utilisation de Pythium oligandrum pour lutter contre 66
Phaeomoniella chlamydospora, un agent pathame impliqué

dans 'Esca, une maladie du bois de la vigne

J. Gerbore, N. Magnin Noel, E. Bruez Emilie, J. Vallance Jessica, D.
Grizard Damien, C. Regnault-Roger Catherine et P. Rey

Session Posters Taxonomie et diagnostics
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P1

P2

P3

P4

PS5

P6

P7

P8

La Collection Francaise de Backries Assoages aux Plantes 68
P. Portier M. Briand, G. Taghouti et M. Fischer-Le Saux

Comparaison de nethodes pour la detection des Pospivirédes infectant 69
les solanaceae

M. Visage, X. Tassust F. Poliakoff

Comparaison de methodes de étection du Repino Mosaic Virus (PepMV) 70
sur semences de tomate

A. Saison, X. Tassust F. Poliakoff

Application of Ultra Rapid Real Time PCR and Loop Mediated 71
Isothermal Amplification to detection of bacterial phytopathogens

J.-G. Kim D.S. Park et B.-S. Yoon

Emergence de Pseudomonas syringae pv. actinidiae (Takikawa, 1989) en 72
France

C. Rivoal, C. Audusseau, S. Paillard, C. Francois et F. Poliakoff

Yam virus X (YVX) et Yam necrosis virus (YNV), deux nouveaux virus 73
des genres Potexvirus et Sadwavirus infectant les ignames en Guadeloupe

I. Acina-Mambole, L. Bonheur, F. Anzala, R.-M. Gomez, D. Lange, C.
Faure, D. Filloux, P. Roumagnac, A. Marais, T. Candresse, C. Pavis et
P.-Y. Teycheney

Identification and pathogenicity of Pythium species on cantaloupe in 74
north east of Iran

T. Samaneh, K. Rahnamisl. Mohammad Hajian Shahri et H. Hamid Afzali
Optimisation du schema de cetection de Clavibacter michiganensis 75
subsp. michiganensis et impact des traitements phytosanitaires des
semences de tomate sur la quaktde la detection

C. Fricot, A. Quilewere, C. Dousset, T. Baldwin, R. Germain, V. Grimault,
M.-A. Jacques, R. Mathis, M. Larenaudie, M. Rollagtdv. Olivier

First Report of Soft Rot caused byPectobacterium carotovorum subsp. 76
brasileinsison potato in Morocco

M. Terta U. Spirada, A. Faouzi, M. Melloul, E.M. El Fafime, R. Ait M’hand,

E.H. Achbani, M. Barakate, F. Bouteau et M.M. Ennaji
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Traditional culture-depending methods and molecular analysis by PCR- 77
DGGE of microbial community in mushroom spent compost and its
compost teas

M. Santos F. Dianez, F.J. Gea, M.A. Martez, F. Marin, F. Carretero, J.A.

Yau et M. Navarro

Predictive Diagnosis of Pea Root Rot by Real Time PCR Quantification 78
of Low Level of A. euteiches Oospores in Agricultural Soils

M.-A. Cannesan, M. Vi&-Gibouin, VY. Atia, L. Castel, A. Driouich, K. Laval,

l. Gattin et C. Gangneux

Posters Epidemiologie aux diff ~ érentes échelles: plante, parcelle, paysage

Transmission de Clavibacter michiganensis subsp. michiganensis de la 79
semence la plantule de tomate et effet du greffage sur la contamination
M.-A. JacquesC. Fricot, G. Orgeur, J.-P. Bargeolle et V. Grimault

Temperature across scales, from phylloclimate to mesoclimate: what 80
about foliar fungal pathogen development?

F. Bernard|l. Sache, F. Suffert et M. Chelle

Interactions au sein du complexe fusarien : corsquences sur le 81
développement des champignons et leur production de toxines

D. Siou

Application du postulat de Koch sur Diaporthe angelicae/Phomopsis 82
dauci : Agent pathogene responsable de la grillure d’'ombelle sur Daucus
carota

|. SerandatJ. Detoc, B. Meriaux, D. Lebourg, S. Leclerc et V. Grimault

Etude de la dispersion &rienne de I'agent pathogne invasif du fréne, 83
Hymenoscyphus pseudoalbidus

T. Scordia C. Husson et B. Marcais

Les cochenilles, des &émipteres peu connus comme vecteurs de virus 84
E. HerrbachJ. Le Maguet et G. Hommay

Evaluation of Fusarium wilt of melon (Cucumis melo I.) suppressive soils 85
from the southwest of Spain

F. Dianez F. Carretero, M. Santos, F.J. Gea, M.A. Miagz, F. Marin, J.A.

Yau et M. Navarro

Caractéristiques ¢gnétiques et moéculaires de Phytophthora infestans 86
agent causal du mildiou de la pomme de terre en Tunisie

K. Harbaoui et W. Hamada

Genetic Diversity of Leptosphaeria maculanand L. biglobosaof Phoma 87
Stem Canker on Oilseed Rape in Lithuania

A. Piliponyte, I. Brazauskies, E. Petraitiea et G. Brazauskas

Posters Methodes de lutte et gestion des r  ésistances: nouveaux d éfis dans

|é gestion des risques
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P1

P2

P3

P4

Température et croissance de Fusarium oxysporum f. sp. albedinis, agent 88
R. Arbadi, H. Kadi-Hanifi et F. Rahmania

Détection, par CG-SM, de saponines groides et d’acides gras chez 89
le palmier dattier (Phoenix dactylifera L.) résistant au Fusarium
oxysporum f. sp. albedinis

R. Gaceb-Terrak et F. Rahmania

Comment créer de nouvelles vamtés hybrides intersgecifiques de 90
bananiers malgré la présence deéquences virales endaenes infectieuses

du Banana streak virus dans le @nome Musa balbisiana ?

B. Farinas, M. Umber, L. Bonheur, F. Salmon, C. Jenny et P.-Y. Teycheney

Mise au point d’un test de résistance de la laitueéd Fusarium oxysporum 91
f. sp. lactucae

S. PerrotJ. Detoc, S. Aligon et V. Grimault

Setting up a test to evaluate a new type of resistance of lettuce to Bremia 92
lactucae

S. PerrotS. Aligon, P. Coquin et V. Grimault
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Identifying the components of a concentrated culture filtrate of 93
Phytophthora infestas involved in the reduction of disease symptoms due

to Pectobacterium atrosepticum

G. Saubeau, L. Legentil, G. Hamelin, C. Nugier Chauvin, V. Eees, D.
Andrivon et F. Val

Effet du BTH sur les Défenses de la Vigne en Fisence de Difrents 94
Pathogenes Obligatoires Plasmopara viticolaand Erysiphe necatoy

M.-C. Dufour, C. Lambert, S. Cluzet et M.-F. Corio-Costet

CBC-CarBuCida: A Potential Pine Wood Nematode Biological Control 95
Technology

C. GalhanoT. Cardoso, M. Costa, F. Martins et A. Moreira Da Silva

Drugs transporters in the fungus Botrytis cinereaduring infection of 96
treated and non-treated plants

E. Loisel G. Mey, M.-C. Grosjean-Cournoyer, C. Bruel et F. Villalba

Détection de mutations conérant la résistance aux strobilurines et aux 97
benzimidazoles chezMycosphaerella fijiensig partir de 'observation de
phénotypes de germination

J. Ngando,, A. Rieux, A. Mehl, J. Carlier et L. De Lapeyre De Bellaire

Durability of plant major resistance genes to nematodes depends on 98
the gene and on the genetic background, experimental evidence and
consequences for breeding strategies

A. Barbary, A. Palloix, A. Fazari, N. Marteu, P. Castagnone-Sereno et
C. Djian-Caporalino

Activité compare de trois inhibiteurs de I'enzyme de conversion de 99
'angiotensine dans la croissance et les taux hormonaux d’'un ravageur

des denges stockes Ephestia kuehniellazeller

L. Kirane-Amrani et N. Soltani-Mazouni

Management ofBromus tectorumand Melilotus indica through Allelopa- 100
thy

N. Salhi

Caractérisation morphologique des espces fongiques responsable de 101
I'anthracnose sur pois, essaig vitro de I'action des polyplenols extraits

de la plante hote et du pho®thyl Aluminium sur la croissance my@&lienne

des souches déscochyta

S. Sahouli

Résistance varétale des tubercules de pomme de terre vig-vis des 102
pathogenes des genreBectobacteriunsp etDickeyasp

R. Ladjouzi et R. Yahiaoui-Zaidi

Evaluation de l'activité antifongique de Solanum nigrum sur deux 103
sequences hiologiques déusarium oxysporumf. sp radicis-lycopersici:

la croissance myelienne et la sporulation

N. Kolai et F. Saiah

Criblage et Caractérisation de Backries Antagonistes des Phy- 104
topathogenes Macergnes de la Pomme de Terre Pectobacteriumet
Dickeya

Y. Raoul Des Essart#\. Cirou, V. Hélias et D. Faure

Lutte biologique contre Pectobacterium: Geénomique de l'agent 105
phytoprotecteur Rhodococcus erythropili138

A. Kwasiborskj S. Mondy, A. Cirou et D. Faure

Etude de I'effet nématicide de saponines de la gypsophile sur la survie de 106
deux nematodes en conditions confilees

F. PensecA. Marmonier, S. Gersch, J. Chong, M. Henry, G. Demangeat et C.
Bertsch
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Evolution de l'agressivitt de Melampsora larici-populina suite a un 107
evenement majeur de contournement d’un gne de €sistance qualitative

B. Fabre F. Halkett et P. Frey

Use of genome-wide analysis for deciphering the role of master regulators 108
during the first stages of Arabidopsis infection by the enterobacterium
Dickeya dadantii

E. Chapelle, B. Alunni, J. &lron, P. Malfatti, L. Solier et F. Van Gijsegem

Identification des moisissures pathognes de quelques arbres fruitiers 109
S. Akroum

Determination of Phenolic Compounds ofMalva sylvestrisleaves and 110
study of their antioxidant activity

H. Boutennoungl .. Boussouf, K. Madani et M. Kebieche

Polyphenols content andin vitro antioxidant activity of methanolic 111
extract from Mentha rotundifolia

L. Boussouf, H. Boutennoun&. Madani et M. Kebieche

Les glucanes griplasmiques osmogégules contdlent la virulence de 112
Dickeya dadantiien modulant I'activation du systtme phosphorelais
RcsCDB

S. Bontemps-Gallo, E. Madec, J. Dondeyne et J.-M. Lacroix

New enzymes involved in plant cell wall degradation secreted by the 113
phytopathogenic bacteriaDickeya dadantii

S. Hassan et N. Hugouvieux-Cotte-Pattat

Agrobacterium tumefaciensnay take advantage of quorum-quenching 114
lactonases to reduce the Ti-plasmid dissemination of the invading
cheaters

M. Tannieres et D. Faure

Role du chimiotactisme dans la spcificitée d’hote des Xanthomonas 115
A. Indiana, A. Darrasse et M.-A. Jacques

Implication des facteurs sigma dans la conservation des baaties surdes 116
graines d’Arabidopsis thaliana
S. Pochon, A. Boulanger, E. Lauber, M. Arlat, A. Darrasse et M.-A. Jacques

Caractéerisation des netabolites de Fusarium oxysporum f. sp. albedinis 117
(F.o.a.), agent causal du “ bayoud " du palmier dattier, par HPLC-ESI-
MS

T. Ait Kettout- Azouaouj O. Puel, S. Tadrist et F. Rahmania

T-DNA mediated insertional mutagenesis: evidence of a new gene implied 118
in the early phase of pathogenic development of Botrytis cinerea

S. Kaiser, L. Chandat, F. Villalba, M.P. Latorse, G. Billon-Grand, M. Viaud,

J. Schumacher, P. Tudzynski, G. Mey et N. Poussereau

Activit é insecticide de Bacillus thuringiensis contre la mouche 119
méditerranéenne des fruits Ceratitis capitata ( wied.) dans la&gion de
Tlemcen

Z. Salah, M. Kebdani, L. Tabti et N. Gaouar-Benyelles

Comparison of colonization processes on sunflower cotyledons between 120
Botrytis cinerea and Sclerotinia sclerotiorum

G. Billon-Grand C. Rascle, J. Rollins et N. Poussereau

Analyse fonctionnelle d’'une progine a domaine SCP-like de Phytoph- 121
thora parasitica exprimée lors de la @nétration de la plante hote

N. Minet-Kebdani, E. Evangelisti, F. Panakeés et M. Gourgues

Posters G énomique des interactions

LongSage Gene-Expression Profiling ofBotrytis cinerea germination 122
suppressed by resveratrol, the major grapevine phytoalexin
C. Zheng, M. ChoqueB. Zhang, H. Ge, S. Hu, H. Ma et S. Chen

CRISPR-associated sequence diversity withikanthomonas albilineans 123
the causal agent of leaf scald disease of sugarcane

l. Pieretti M. Marguerettaz, S. Bolot, S. Cane, S. Cociancich, J. Gouzy, P.

Rott et M. Royer
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Evolution and variability of the cyst nematode virulence factor Gp-Rbpl 124
in South American populations of Globodera pallida

J. Carpentier, M. Manzanares-Dauleux, M.-C. Kerlan et E. Grenier

Analyse comparative des SNPs et du plasmide pEM65 dans des 125
isolats marocains dE.amylovorapar rapport aux souches de eferences
CFBP1430 et ATCC49946

M. Moumni, N. Hannou, S. Mondy, M.A. Barny et D. Faure

Xanthomonas campestrigov campestris du génome a la variation 126
phénotypique

M. Arlat, S. Bolot, S. Ca&re, G. [®jean, T. Dug De Bernonville, A.
Genissel, E. Guy, F. Hantelys, E. Lauber, M. Lautier, N. Maryani, L&lNo

B. Roux et C. Zischek

SuperSAGE analysis of the interaction between the model legume plant 127
Medicago truncatula and the fungal pathogen Ascochyta pisi

Y. Mabrouk C. Ameline-Torregrosa, C. Ben, R. Horres, B. Rotter, G. Kahl,

P. Winter, L. Gentzbittel et M. Rickauer

Les dionyvirus endognes, composants majeurs duamome des plantes et 128
fossiles de pararetrovirusa I'organisation génétique atypique

A. Geering, N. Choisne, S. Sclabrin, M. Zytnicki, H. Quesneville et
P.-Y. Teycheney

Genotypic Variation in the Banana Response to the Fungal Pathogen 129
Mycosphaerella fijiensis

F. Carreel, C. Dasilva, K. Labadie, M. Souquet, R. Habas, L. Pignolet, M.-F.
Zapater et N. Yahiaoui

Identification des bases mdiculaires de Co-x, un gene de gsistance 130
atypigue a I'anthracnose chez le haricot commun

M. Richard, S. Pflieger, M.&/ignac, V. Thareau, B. Alunni, W. Marande, H.
Berges et V. Geffroy

A small RNA Deep Seq approach to unravel the microRNA regulations 131
of root diseases in the model legumMedicago truncatula

C. Ben E. Sallet, N. Shamandi, S. Amatya, C. Lelandais, J.-P. Combier, J.
Gouzy, M. Crespi, M. Rickauer et L. Gentzbittel

Validation fonctionnelle de genes candidats pour des@nes de esistance 132
aux maladies chez le haricot communFhaseolus vulgarisa I'aide d’'une
approche VIGS

S. Pflieger, C. Mazoyer, F. Mary et V. Geffroy

Caractérisation des facteurs de transcription impligues dans la 133
régulation de la synthese de phytotoxines cheBotrytis cinerea
H. Sghyer, B. Dalmais, A. Simon et M. Viaud

Session Posters Ecologie évolutive du parasitisme et de la symbiose - Biologie et
génétique des populations de bioagresseurs et des symbiotes
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Linking lab-measured pathogen performance to the local disease spread 134

in natural populations of the Plantago powdery mildew

C. TollenaergE. Haon-Lasportes, C. Lo, S. Soubeyrand et A.-L. Laine

Worldwide population genetic analyses suggests Himalaya as a centre 135

of diversity for Puccinia striiformis f.sp. tritici with high sex ability and

temperature adaptation

S. Ali, J. Enjalbert, P. Gladieux, M. Leconte, A. Gautier, A.-M. Justesen, M.

Hovmgiller et C. De Vallavieille-Pope

Multifaceted evolution of Type Three Effector genes inXanthomonas 136

axonopodis

C. Rousseau, P. David, C. Brin, A. Darrasse, M.-A. Jacques, C. Manceau, S.

Poussier, C. Lemaire et T. Boureau

(I;)iverslité genétigue de Mycosphaerella graminicolaen région Nord-Pas 137
e Calais

A. Siah, L. El Chartouni, B. Tisserant, C. Deweer, P. Reignault et P. Halama

Evolution des populations de Leptosphaeria maculansen France en 138

relation avec le ceploiement de Esistances spcifiques chez le colza

M.-H. BalesdentS. Bichot, L. Coudard, M. Leflon, T. Rouxel et X. Pinochet




P5 impact des Idtes alternatifs sur les traits d’histoire de vie des esgces 139
fongigues de I'ascochytose degjumineuses
C. Le May et M. Guibert

P6 Etude de la microflore endophyte colonisant le bois de ceps ayant 140
exprimés ou non les symgimes foliaires d’'une maladie du bois de la
vigne, I'Esca
E. Bruez Emilie, J. Vallance Jessica, J. Gerbore, P. Lecomte, L. Guerin-
Dubrana, V. Laval, A. Gautier, M.-H. Lebrun et P. Rey

P7 Mycovirus transmission revisited by in-planta pairings of vegetatively 141
incompatible isolates of Cryphonectria parasitica
C. Robinet J. Brusini

P8 Diversité phenotypique et ceterminisme ¢gnétique de I'adaptation aux 142
variations de pH dans les populations du champignon tellurique
responsable du pétin-echaudage du bé
L. Lebreton S. Daval, A.-Y. Guillerm-Erckelboudt, C. Gracianne, K.
Gazengel, M. Boutin et A. Sarniguet

P9 Impact of deoxynivalenol on the soil fauna and the soil microflora 143
M. Abid, J. Leplat, L. Fayolle, E. Gautheron, C. Heraud, N. Gautheron, V.
Edel-Hermann, C. Cordier et C. Steinberg

P10 Identifying the genetic bases of natural variation in resistance to a 144
pathogenic fungus in a population of a perennial plant: the example of
Quercus roburand oak powdery mildew
B. Bares P. Garnier-@ré, A. Bérard, C. Boéres, A. Boland-Aug, C.
Burban, E. Chancerel, O. Fabreguettes, C. Lepoittevin, C. Plomion, C. Robin,
G. Saint-Jean et M.-L. Desprez-Loustau

Session Posters R éponse de la plante aux bioagresseurs et aux organismes
phytob énéfiques

PO Characterization of Arabidopsis thalianamutants resistant to the type 145
three-secreted effector DspA/E
A. Launay, R. Vedel, O. Patrit, A. Degrave, M. Moreau et M. Fagard

P1 Analysis of Arabidopsis thalianairon-deficiency and immunity responses 146
triggered by microbial siderophores
A. Aznar, N. Chen, M. Rigault, J.-P. Renou, D. Expert et A. Dellagi

P2 Réponse biochimique de [lolivier aux attaques de bioagresseurs 147
bactériens et fongiques
N. Gaouar-Benyelled-. llias, C. Beghdad et K. Medjdoub

P3 Lutte biologique contre le mildiou de la pomme de terre 148
S. Moumene, S. Zanoune, M. Laidani et Z. Bouznad

P4 VVNPR1.1 est l'orthologue d’AtNPR1 et sa surexpression provoque 149
I'activation constitutive des genes PR et la esistancea Erysiphe necator
chezVitis vinifera
G. Le Henanff, S. Farine, F. Kieffer-Mazet, A.-S. Miclot, P. Mestre, C.
Bertsch et J. Chong

P5 Exploring preformed defense allows the identification of new disease 150
regulators in rice
X. Grand, E. Chanclud, R. Espinoza, S. Cros, C. Michel, J. Jacobs et
J.-B. Morel

P6 The extracellular matrix of a Botrytis cinerea cell wall mutant 151
overstimulates host plant immunity
C. Kunz, D. Arbelet, T. Fontaine, K. Gajek, M. Choquer, S. &sS. Morx,
E. Blondet, P. Malfatti, E. Simond-dte et M.-C. Souk

P7 Priming for Plant Defense and Reduced Pathogen Colonization in 152
Tomato Roots by the Endophytic StrainFusarium oxysporumé47
S. Aimé, C. Alabouvette, C. Steinberg et C. Olivain

P8 Caractérisation d’inhibiteurs de prot éases lors de l'interaction entre la 153
vigne etBotrytis cinerea
C. Gerard J. Crouzet, C. @ment, F. Mazeyrat-Gourbeyre, L. Monti-Dedieu
et F. Baillieul
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Role the group 1 solanaceous plant protein REMORIN in virus 154
propagation: involvement of phosphorylation events

V. Germain A. Perraki, S. German-Retana, E. Bayer et S. Mongrand

Etude de l'interaction entre Medicago truncatula L.et Ascochyta rabiei 155
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N.S. lacobellisP. Lo Cantore et N. Ghanney
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A.-S. Bohrer E. Issakidis-Bourguet et H. Vanacker
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B. Plancot, R. Jaber, C. Santaella, J. Leprince, M.-L. Follet Gueye,
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A study of the infection and defence mechanism dfedicago truncatula 167
root-inoculated by Verticillium albo-atrum
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T. Marcel R. Niks, J.C. Wang, S. Antelme, J.-B. Morel, M. Dufresne, T.
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C.Le Roux D. Latrasse, N. Houba#tin, P. England, M. Fagard, S.
Germann, F. Granier, L. Taconnat, J.-P. Renou et V. Gaudin
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From field testing to next generation sequencing - delivering diagnostic solutions fast
N. Boonham

FERA, Food and Environment Research A., Sand Hutton, YO41 1LZ York, UK
neil.boonham@fera.gsi.gov.uk

The detection and identification of plant pathogens often relies upon a very broad range of techniques
and skills often combining both traditional culture and taxonomic skills with modern molecular based
methods. Though in most cases this effort tends to be focused on offering a laboratory service,
often divorcing the decision maker from the results of the analysis performed. To make diagnostic
services more efficient there should be a drive to push the detection of specific target pathogens in
small sample numbers out of the laboratory and into the hands of consultants, growers or inspection
services. As a result there has been significant strides forward in the development of simple and rapid
tools to be used at the point of decision-making. In the laboratory on the other hand, resolution of
complex diagnostic problems posed by new diseases for example continue to pose a serious technical
challenge. Next generation sequencing offers enormous potential to simplify this work. Generic, de-
novo, sequencing work flows can be developed, and the sheer volume of sequence generated by these
new techniques (GS-FLX = 1 billion nt per run) means even low titre infections can be seen amongst
the background of host and other pathogen/pest sequence. In the short term the developing effective
bioinformatics pipelines to mine the data for pathogen sequences is a significant challenge, yet longer
term confirming the causal agent of disease to one of the multitude of candidates discovered will still
require some work. This presentation will review progress in both field and laboratory techniques for
plant pathogens and highlight current trends towards generic molecular approaches.
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Reverse ecology as an efficient novel approach to find relevant traits for bacterial
taxonomy and ecology

X. Nesme

INRA-Universié de Lyon, Ecologie Microbienne, 69622 Villeurbanne, France
nesme@univ-lyonl.fr

For general taxonomy as well as for environmental studies, the description of a novel bacterial
species requires the description of phenotypic traits that do allow facile bacterium identification in
any laboratory. Finding these species-specific traits is generally obtained by chance by screening
numerous properties through the use of biochemical galleries for instance. However, this task may
be hard to achieve in species complex consisted of closely related species displaying very similar
biochemical traits combined with large inter-strain differences within species. Instead of discovering
species specific phenotypes by chance, we propose to focus a priori on species-specific properties
by using comparative genomics and reverse genetics. This "reverse ecology” approach was used to
analyzed the main species of the Agrobacterium tumefaciens species complex. Results were found
to be relevant not only for taxonomy purposes, but also to reveal cryptic ecological niches of these
species. Thanks to this approach it is now becoming possible to associate an ecological annotations
to a bacterial taxon. Such an ecological annotation would be of great interest to infer the functioning
of bacterial communities from metagenomic data.
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L étude phylog énétique et polyphasique d’une collection de souches met en évidence
la présence de Clavibacter michiganensis non pathog énes transmises pas les
semences de tomate interf érant dans la d étection de C. michiganensis subsp.
michiganensis

M.-A. Jacqued K. Durand!, G. Orgeu?, S. Balida8, C. Fricof, S. Bonneadj A. Quilleveré®, V.
Olivierd, V. Grimaulf et R. Mathi$

4NRA, IRHS UMR1345, Batiment C, 42 rue Georges Morel, BP 60057, 49071 Beaucedex,
France; PBioGEVES, Rue Georges Morel, 49071 Beauéop&zance;°SNES-GEVES, Rue Georges

Morel, 49071 Beaucoéz France:9ANSES, 7 rue Jean Dix@ras, 49044 Angers, France
marie-agnes.jacques@angers.inra.fr

Le chancre baétien de la tomate est responsable de p&desomiques importantes dans I'ensemble
des zones de production de tomate sur tous les continents. Ce @ag¢hest inscrit sur la liste
de quarantaine et fait 'objet d’uné&glementation pour limiter sa dispersion. La lutéengfique

est pratiquement inexistante faaece pathogne et les possibifis de lutte chimique &s limitees.

La principale néthode de lutte repose donc sur kElestion sanitaire des semences et plants, la
backrie étant transmise par les semences. |éHaration des outils de &tection des pathemes

est tesétroitement lgea une bonne connaissance de leur diversitissi unétude de diversitd’'une
population mondiale de souches de Clavibacter michiganensis subsp. michiganensis (E&m) a
conduite. L'objectif de cettétude est dvaluer les variations de pouvoir patiéog entre souches, de
déeterminer leur &action face aux diffrents outils de &ection couramment utiks, d’explorer leur
diversie gerétigue et détablir leurs relations phyld@yétique gacea une analyse de type MLSA-
MLST (MultiLocus Sequence Analysis and MLS-typing) bassur les &quences partielles de six
genes de ranage (atpD, dnakK, gyrB, ppK, recA et rpoB). Au sein d’une collection de plus de 200
souches is@es de semences de tomate, de®difices d'agressi@tont puétre mises emevidence
entre Cmm et I'existence de souches saprophytes de C. michiganersisidelsemences tomate a
ete demontée. Leur identification ate confirnee par le squencage de leur ADNr 16S. Ces souches
sont phylog@rétiquement distinctes des souches paéimag mais induisent de nombreuseactions
croisees avec les outils deetection tests. Le polymorphisme dé&gquence obseévsur une collection

de 72 souches de Cmm coréfile de repgEsentants des taxons proches et de 6 souches saprophytes
indique que toutes les souches de Cmm sont pleyletinuement proches et distinctes de leurs plus
proches voisins taxonomiques. Nous observons que la darsisein des Cmm est igpendante de
I'origine géographique des souches éest. L'application du s@&ma MLSA-MLST montre que les
souches sont diverses et forment peu de complexes clonaux. @madiiLSA eduit est propas
pour permettre le positionnement phyérgtique aig des souches nouvellement &ed dans le genre
Clavibacter. Les dorées ainsi §rérees pourronégalement permettre l&€deloppement de nouveaux
outils de dbtection et constituent une base de dmmimportante pourdtude de ce pathege.
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Le séquencage du g énome de deux trypanosomatides de plantes -
spp. - au secours d’'une taxonomie d  épass ée

Phytomonas

M. Dollet?, B. Nogl°, F. DenoeuB, B. Porce?, N. Sturnf, C. Marirf, S. Fabr& P. Bastieh D.
Campbelf et P. Wincke?

aCirad, Campus de Baillarguet, TA A-98/F, 34398 Montpellier, Cedex 5, Frdt@@enoscope, (CEA)
UMR 8030 CNRS, 2 rue Gaston &nieux, 91057 Evry, FrancéUCLA, Dept. Microbiol.& Mol.

Biol, 609 Charles E. Young Drive East, Los Angeles, AK 90095-1489, ¢faaultad de Ciencias,
Departamento de Parasitologia, C/ Severo Ochoa s/n, 18071 Granada, Esfsairaet, TA A-98/Ird,

34398 Montpellier, Cedex 5, FrancEcNRS/Universé Montpellier 1, Lab Parasitologie-Mycologie,
16 rue A. Broussonet, 34090 Montpellier, France
michel.dollet@cirad.fr

Plusieurs esgces de plantes latigéifes sont paragiés au niveau des tubes latiois, par des
Trypanosomatidae. La question de leur pouvoir padinegreste ouverte. Un nom de genre leur
a et attribie arbitrairement: “ Phytomonas”, uniquement &asir la nature de Idte. Or il

a étt monté que ces organismes se multipliaient dans les insectes qui les transmettaient. De
plus, depuis les ar@es 80, on sait que d’autres trypanosong&sgjdusqued consiéres comme des

“ trypanosomatiés monogniques d’'insectes ™ (Crithidia, Herpetomonas, Leptomonas) peéwent
transmis par éteroperesa des fruits de diverses familles, dont les sol&eaqtomate). En Agrique
latine et dans la Caitae, il existe des trypanosomaélintraphlémiques secifiqguement assoesa
des @perissements de palmiers (cocotier, palnai¢wile, Arecaceae), de cultures horticoles (Alpinia
purpurata, Zingiberaceae) et du @& (Rubiaceae). Le genre arbitraire Phytomonas neteeflonc
pas la diversi des trypanosomatd se multipliant dans des milieux aussi eliéints que le latex, la
seve, la pulpe des fruits ou des graines, suredéhts continents, et ne fait pas de &@iénce entre les
organismes path@mes responsables de maladies aux gravegoesceg€conomiques et ceux qui
s’apparentené des symbiontes. Nous avons trawadl la caradrisation de ces trypanosomaéisd

en utilisant divers marqueurs néalulaires comme leéme du Splice Leader RNA, 'ARN r 5S,
les minicercles d’ADN kinetoplastique et les ITS de &wpn ribosomal. En tenant compte de ces
résultats, en les associant aux dees &rologiques et des isoenzymes et RAPD, nous pouvons
conclurea l'existence de 10 "groupes” ddfents. Parmi ces groupes certains emarquent &s
nettement. C’est le cas des trypanosongithtraphl@miques (“ groupe H ™). Par leur localisation
(tubes cribés du phléme), leur effet pathame, leur endmisme en Ararique latine, leur culturan
vitro, qui contrairement aux autres ne peut aaliser qu’avec des cellules nourépés d’insectes, et
les marqueurs métulaires, ils sont uniques. Un autre groupe se distingue : “ D ™, comprenant des
isolats du latex de '’Ancien Monde (Indeéfegal et France). BEtude des caryotypes néalulaires
d’'un isolat de chacun de ces deux groupes (EM1 d’Euphorbia pinea de France et Hart& associ
déeperissement du cocotier en Guyanéygle bien deux organismes difents avec respectivement
21 chromosomes et 7 chromosomédehologues. L'ensemble de cessultats ainsi que d’autres
donrées conduisera dire gu'il serait Bcessaire deewiser la taxonomie des trypanosomatdie
plantes/insectes. Poatayer cette @asomption, le gnome de deux isolats, un isolat du latex (EM1) et
un du phl@me (Hartl), &te quené au Gnoscope. Les premierssultats montrant les dédfences
entre ces deux groupes de trypanosonégtideront gsengs. lls permettront de fournir desesl
pourétablir une nouvelle taxonomie, mais aussi d’identifier de possibles nouveitesdes de lutte.
Projet ANR -08- GENM-020-001 SEQTRYPLANT.
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Organisation d'un “ Essai inter laboratoire d’aptitude ™ (EILA) selon les
recommandations de la norme NF EN ISO/CEI 17043 :2010 - D étection du Banana
bract mosaic potyvirus (BBrMV) par PCR

D. Masg, A. Chabirand, N. Cassam et B. Hostachy

Anses-Laboratoire saa@tvegetaux, Ple de protection des plantes, 7, chemin de l'lrat, 97410 Saint
Pierre, Reunion
delphine.masse@anses.fr

Le Banana bract mosaic potyvirus, est un organisme de quarantaine affectant les bananiers, et pouvant
entrainer jusquw 40% de perte de rendement. L&t du 17 octobre 1995 relatif aux conditions
d’entree de bananier paédogation dans les DOM, permet I'importation de vitro-plants, en suivant
un cahier des charges qui impose des analyses attestant 'absence de certains virus du bananier dont
le BBrMV. Ces analyses sont effeéies par des laboratoires ags puis confirraes par le laboratoire
national de eference dans les cas & virus est étecé. Afin de maintenir leur ag@ment, mais aussi
dans le cadre de leur aéclitation 1ISO 17025, les laboratoires sont tenus de participkrs EILA
afin d’assurer unévaluation externe de la quaéitie leurs&sultats d’analyse.
C’est dans ce contexte que le Laboratoire de laédes egetaux de la Runion, laboratoire de
reference pour la@ection des virus du bananier, a orgérés 2012 un EILA portant sur la&tection
du BBrMV par la mise en ceuvre de le&ethode officielle (MOA 005) ou une @hode PCR alternative
équivalente. L'objectif est @valuer leur performanca detecter ou non la gsence du BBrMV
dans de<chantillons identiques de statut connu. Pour chaque laboratoireredif§ crigres de
gerforlmance sorévalles telles que la justesse (sensibibt sgcificite) et la Epetabilite des esultats
"analyse.
Leséchantillons qui servent de suppaittessai sont fgpages et valiés par le laboratoire organisateur.
Ainsi chaque participant recoit un panelédhantillons identiques, mais léchantillons qui le
constituent sont codés de marire akatoire et diferente pour chaque laboratoire. Deux leurres
sont ajouésa chaque panel afin de faire varier le nombre&diltats positifs et@gatifs attendus dans
chaque laboratoire. Cesgmautions permettent@viter toute collusion entre participants. Le panel
comprend 24&chantillons (feuille ou braee), contenant la cible (origine Asie) et dahantillons ne
contenant pas la cibl&¢hantillons eellement sains ou infexs par d’autres virus). |l esgvifié par
le laboratoire organisateur que keshantillons sont suffisamment honéogs et stables pour assurer
gue les diferences deasultats sont éesa I'aptitude des laboratoires et non aechantillons.
Parmi les laboratoires participants, figurent des laboratoiregesagdes DOM, de France
métropolitaine ainsi que des laboratoifgsangers (zone @an Indien). Lesésultats obtenus par
les laboratoires participants sont de nature qualitative. lls sorésraitr des &thodes de statistiques
descriptives conduisara établir des statistiques de performance. Si Esultats de performance
atteignent pour chaque @reévalle le niveau attendu (100%), lessultats obtenus par le laboratoire
sont ceclagés conformes, sinon ils sonécdags non-conformes et le laboratoire doit mettre en ceuvre
une analyse des causes et proposer des actions correctives.
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Epidémiologie aux différentes échelles: plante, parcelle, paysage Me. 9:00

Lier dynamique intra-h 6te des pathog énes et épid émiologie évolutive
S. Alizor?, M. Van BaaleR, N. Mided et T. Day

aMIVEGEC (UMR CNRS 5290, IRD 224), IRD, 911 Avenue Agropolis, BP 64501, 34394 Montpellier

Cedex 5, FrancePLaboratoire decologie UMR 7625, UPMC&. A, 7e Etage, Case 237, 7 Quai
St.-Bernard, 75252 Paris Cedex 05, Franc&€IlIE, School of Biological Sciences, University of

Edinburgh, EH9 3JT Edimbourg, UKlQueen’s University, Department of Mathematics, Queen’s
University, Kingston, ON, Canada K7L 3N6
samuel.alizon@ird.fr

L’ épidemiologie considre le plus souvent lesdtes infecks comme des ‘ies noires’ que I'on
peut Esumera l'aide de quelques paratnes (taux de transmission et darde l'infection). Cette
simplification exteme des processus dynamiques intbéeh est-elle souhaitable ? Les ratas
embadtés cevelopges depuis une dizaine d’aea pourétudier I'évolution des maladies infectieuses
permettent d’apporter degponses cette question. S'il est vrai que trop souvent Itdjdu niveau
intra- hte dans le magle se born& ajouter des paragtres plus ou moins biologiquemeggatistes
dans les modles, il n’en reste pas moins que parfois le couplage entre niveaur@sssaire pour
comprendre la dynamiquepicemiologique. Je montrerai que c’est le cas des infections multiples,
lorsque plusieurs souches de pathiogs peuvent infecter dedths simultaaments. Enfin, je
présenterai une approchiecente issue de la&géetique quantitative permettant de coupler des éesn
de dynamique intradte a un moele dépicemiologie afin detudier I'evolution des parasites sur de
courtesechelles de temps.

Epidemiology often considers infected hosts as ‘black boxes’ that can be summarised with a couple
of parameters (transmission rate, infection duration). Is such an extreme simplification of within-host
processes desirable? Nested models that have been developped over the last 10 years to study the
evolution of infectious diseases can bring some new light to this question. If, indeed, too often the
addition of the within-host level only results in the addition of more or less realistic parameters to
the model, the fact remains that in some cases the coupling between within-host and between-host
dynamics is necessary to capture epidemiological dynamics. | will show that this is the case when
multiple infections occur, i.e. when several pathogen strains can infect the same host simultaneously.
Finally, 1 will present a recent application of quantitative genetics to epidemiology that allows one
to bridge scales by coupling within-host dynamics and epidemiology to study rapid evolution of
infectious diseases.
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Towards a better understanding of rain-borne septoria tritici blotch epidemics within
wheat cultivar mixtures

C. Gigo#, S. Saint-Jedh L. Hubef, M. Lecont&, C. Maumeg® et C. De Vallavieille-Popé

4NRA - AgroParisTech - ARVALIS, UMR1091 EGC, 78850 Thiverval-Grignon, France;
bAgroParisTech - INRA, UMR1091 EGC, 78850 Thiverval-Grignon, Frafi®¢RA - AgroParisTech,

UMR1091 EGC, 78850 Thiverval-Grignon, FrancéiNRA, BIOGER-CPP, 78850 Thiverval-
Grignon, France FARVALIS Institut du ¥getal, Station Exprimentale, 91720 Boigneville, France
cgigot@grignon.inra.fr

Septoria tritici blotch, caused by the fungMycosphaerella graminicolas the predominant foliar
rain-borne disease on wheat crops, and it is regularly responsible for substantial yield losses (up to
40%). In the agricultural context of input reduction, cultivar mixtures have been shown as a way of
controlling wind-borne fungal diseases, and they are already used at large scale in some countries.
The relevancy of such plant diversity within crops to reduce epidemics of rain-borne diseases has to
be assessed. To characterize the impacts of natural septoria tritici blotch epidemics in a fungicide-
free cultivar mixture, field experiments were conducted from 2008 to 2011. The mixture consisted
of two wheat cultivars with contrasted resistancétograminicolg in a 1:3 susceptible:moderately

high resistant ratio. Weekly assessments of the number of sporulating lesions, pycnidial leaf area and
green leaf area were done on the same stems, for each level of still green leaves. After the major
rain dispersal event of each spring, the number of sporulating lesions on the susceptible cultivar was
reduced on average by 47% within the mixture compared to the pure stand. All the measurements
achieved corroborated that, on one hand, the susceptible component was always less diseased in the
mixture than in the pure stand (on average, 42% less leaf area covered with pycnidia on the three upper
leaves), and, on the other hand, the resistant component was not significantly more affected by septoria
tritici blotch within the mixture. Complementary to the field experiments, a theoretical approach,
based on the development of a mechanistic-stochastic model, aims to describe the progression of
septoria tritici blotch within a heterogeneous 3D-canopy. This model includes both physical and
epidemiological approaches. Firstly, a raindrop size distribution, which describes a rainfall event, is
sampled based on numerical integration techniques that rely on Monte Carlo methods. Then, for the
raindrops that impact on the virtual canopy, splash droplets are generated based on raindrop and plant
surface properties. The trajectory of each droplet and the interception by a plant or by the ground are
computed. From this set of trajectories, the potential progression pattern of septoria tritici blotch is
assessed on the whole canopy, taking into account cultivar resistance levels of the intercepted surfaces.
The polycyclic nature of epidemics is modeled by iterating the previous calculations. The results of
the modeling approach will be compared to the experimental ones in order to identify which processes
are involved in the reduction of splash-dispersed disease severity within wheat cultivar mixtures.
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Adaptation saisonni ére des composantes d’'agressivit € d’'une population locale de
Mycosphaerella graminicola - agent de la septoriose du bl € - a la temp érature
hivernale et au stade ph énologique de son h 6te

F. Suffertet I. Sache

INRA, UR BIOGER-CPP, Campus AgroParisTech, 78850 Thiverval-Grignon, France
fsuffert@grignon.inra.fr

Notre travail s’inscrit dans un enjelegral de compghension de la dynamique pluriannuelle des
maladies ariennes du l&. Pésente ds la fin de 'automne, la septoriose subit des variations
de tem@ratures saisonaies, intra- et inter-annuelles, susceptibles de modifier les conditions de
développement d'unepidemie et sa@&currence. L'objectif est de montrer qu’une population locale de
M. graminicolapos®&de des facudts d’adaptatio& ces némes variations s’exprimant au cours d’une
epidemie polycyclique (plusieurs cycles de reproduction asexuLa néthode de quantification des
composantes d’'agress@ide M. graminicola (période d’incubation et de latence, taille dssibon,
densié de pycnides, capaéitde sporulation) b&e sur I'analyse de oatiques de @veloppement
d’'une lesion, valige lors d’'une prcedenteétude, aéte utilisee. Les composantes d’agres&vite
deux sous-populations localesegraminicola 'une dite "d’automne” esultant de contaminations
par des d’ascospores (15 isolats colscsur plantules au commencement d’épa&emie), I'autre
dite "de printemps” esultant de contaminations par des pycnidiospores pendant l&endatla
maladie dans le couvert (15 isolats colEssur plantes adultes en fire@icemie), onete compages.
Ces composantes oate estingées en conditions "printagies” sur plantes adultes (X9, en serre),

et en conditions "hivernales” sur plantuleS( en chambre climatique). Les isolats de printemps se
sont aerés particukerement adaps aux conditions hivernales : ils ont provégsur plantules, des
lésions de plus grande taille et des déssite pycnides sépieures, lesquelles ont produit en moyenne
davantage de spores, que les isolats d'automne. Césdliffes, statistiquement significatives, ne se
sont pas manifeges en conditions printagries sur plantes adultes ; les isolats de printemps ont en
revanche expri@ une @riode de latence plus courte dans céanmas conditions. Dissd dans

le temps, cette double capaci’adaptation concerne deux composantes d’'agressisgentielles et
compkmentaires : en hiver éiode a1 la quantié d’inoculum secondaire est le principal facteur
limitant) ontéte £lectionrés les isolats ayant la plus grande cagsa&isporuler, puis au printemps
(période au, lorsque les conditions climatiques sont favorables, le principal facteur limitant est la
longueur du pathochrone quéduit le potentiel de moae de la maladie vers letages foliaires
superieurs) ceux ayant une courtérppde de latence. La population finale e graminicolapeut
étre consiérée comme la comgjuence d’'une&ection duale intervenue pendant I'hiver et &bdt du
printemps. Cesasultats exprimentaux attestent de I'existence de faesid’adaptation susceptibles
d’intervenir localementa I'echelle intra-annuelle, dans lalsction directionnelle de la population
d’'un champignon phytopathége en interactioBtroite avec des carastistiques de sondte (stade
phénologique) et du climat (tendpature).
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Structuration g éographique de la variabilite moleculaire du virus du swollen shoot du
cacaoyer (CSSV) en Afrique de I'Ouest

K. Kouarléod", H. Dzahini-Obiatey, I. Kebé, A. Mississé, F. Ord', C. Cilag, M.L. Caruan§ et
E. Mulle

aCNRA, BP 808, 00000 Divo,de d’lvoire; PCocoa Research Institute of Ghan, P. O. Box 8, 00000

Akim Tafo, GhanafCRA-F, BP90, 00000 Kpalig) Togo; 9CIRAD, UPR106, 34398 Montpellier
Cedex 5, France$CIRAD, UMR BGPI, 34398 Montpellier Cedex 5, France
emmanuelle.muller@cirad.fr

Le virus du swollen shoot du cacaoyer ou Cacao swollen shoot virus (CSSV,famille des
Caulimoviridae, genre Badnavirus) est un virus transmis par cochenilEesermirdans toute la zone

de production caca@ye de I'Afriqgue de I'Ouest. Les synfunes caraéristiques de la maladie
sont le rougissement des nervures des jeunes feuilles et le gonflement des tiges et des racines. La
maladie n’existe pas dans la zone d’origine du cacaoyer et est apparue uniguement en Afrigue suite
I'introduction des cacaoyers, elle pourrait ddtee la conéquence d’'un changement dtea partir

de plantes indignes, eservoirs du virus.

Malgré les nombreuses campagnegrddication depuis soamergence dans les @&es 20 suite

a l'introduction du cacaoyer en Afrique, la maladie n’est toujours pas significativementéenray
De nouveaux foyers continueat apparére dans des zones jusque ihdemnes, particidrement

dans diferentes @&gions de Gte d’lvoire, a I'Ouest du Ghana et dans le Litanprincipale égion
cacaocole du Togo, ce qui pose des questmdmiologiques sur l'origine de cé&snergences. Une
meilleure connaissance de la biodivezsit virus et de sapartition ggographique au sein des foyers
est uoré’el’ement indispensable pour comprendre I'historique @mérgence et duadeloppement de

I’ épicemie.

La structuration gographique de la variabiitdu virus du cacao swollen shoot au Togo, éteC
d’lvoire et au Ghana @t obtenue sur la base d'ugtude phylogrétiquea partir de 8quences

de 720pb correspondaat la premere partie de 'ORF3 qui est une zone congendu @nome

viral. Cetteétude mege sur 300 isolats a permis de @incier une quinzaine de groupes mais a
cependant confirtnle caraare monophytique du CSSV. En se basant sur la nomenclature virale
des badnavirus, au moins 5 des 15 groupes pourraient corresgoddseespces virales difrentes

de I'espece CSSV deéféerence, Agou 1 du Togo. lls sorépartis de maeire differentielle dans les
trois pays. Seul le groupe B esggent dans les trois pays. Les trois groupes A, B et C sésepts

au Togo, le groupe @tant sgcifiquea ce pays jusga@ psent, tandis que le Ghana et |at€
d’lvoire comprennent un nombre bien plus important de groupesrdifts dont plusieurs gpifiques

a chacun de ces deux pays. L'analyse montre une structuration des groupesedart leur origine
géographique que selon leur agressivites esultats seronéranalygs avec le logiciel BEAST pour
tester diferentes hyposesvolutives sur 'origine des groupes viraux dans les nouveaux foyers.
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Plant virus ecology, plant-virus co-evolution, and the management of plant virus
diseases

F. Garéa-Arenal

UPM - INIA, CBGP, U. Poliecnica de Madrid, 28223 Madrid, Espagne
fernando.garciaarenal@upm.es

Viruses are only second to fungi as plant pathogens, both for the number of diseases they cause
and for their economic impact. Also, as is the case for animals, viruses are the major group
of emergent crop pathogens. The only direct and most efficient way to control viral diseases in
crops is the use of genetic resistance. The use of resistance is a preferred method for the control
of plant pathogens, as it is a highly efficient, target-specific and environmental-friendly control.
These advantages are countered by the ability of pathogens to evolve and overcome the protection
conferred by resistance factors. Hence, much effort has been devoted to understand the evolution of
virulence in plant pathogens, and of defences in host plants, as related to the success and durability
of this control strategy. There is a wealth of theoretical studies on plant-pathogen co-evolution under
different ecological and genetic scenarios, which have not always been matched by the correspondiing
experimental analyses. This is particularly the case for plant viruses, which differ from cellular plant
pathogens by their higher mutation rates, on one hand, but also by encoding for few multifunctional
proteins in their small genomes, in which epistasis is important, traits that may condition their
evolutionary potential. Plant-virus co-evolution has received comparatively little attention until recent
years, and remains largely underexplored. Indeed, it has been proposed that virus infection would
have little or no impact on wild plant populations, and that the high virulence of viruses in crops

Is the result of ecological changes associated to agriculture. If this were the case, plants would not
develop defences against virus infection, and plants and viruses would not co-evolve. Within this
context, | will address the following questions: i) what ecological factors determine virus prevalence
and virulence in wild and cultivated plant populations?, ii) is virus infection a selection factor in wild
plant populations resulting in plant-virus co-evolution?, iii) how do virulence and defence factors
evolve? and iv) is virulence and defence evolution associated to fithess costs in the virus and the
pathogen, respectively?. Results derive from observational and experimental analyses with different
pathosystems, with an emphasis on tabamovirus infection of Capsisum crops and wild relatives.
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Cons équences directes et indirectes de la s élection de n ématodes par des plantes
résistantes

J. Montarry

INRA UMR1349 IGEPP, Domaine de la Motte, BP 35327, 35653 Le Rheu, France
josselin.montarry@rennes.inra.fr

Dans ce travail, nous avons regarsi la durabilié des esistances est variable entre désatypes
de pomme de terre issus d’'uné&me source deesistance et gisentant le @me QTL de ésistance
dans des fondségetiques diferents. Nous avonsgalement expl@ les congquences indirectes
de I'adaptatiora cette esistance en termes d’adaptation locale (anagype bte) et de virulence
croie. En suivant la virulence diematodea kysteGlobodera pallidalors d’'une exgrimentation
d’évolution ex@rimentale, nosasultats montrent que les populations sont capables de s’adapter aux
résistances de troigotypes de pomme de terre pedant le @ne de esistance GpaVvrn, issu de
Solanum verneket que le fond gretique de la plante influence fortement la durabities esistances.
Le patron d’adaptation locale que nous avoetede indique que le processus ddextion divergente
a oreré au cours de évolution exg@rimentale eali€ea partir d'une néme population, et qu'il y a
un trade-off entre I'adaptatioa un ggnotype de pomme de terre et 'adaptatéonn autre. En ce
qui concerne la virulence crd@e entre desanotypes de pomme de terre issus decdéfites sources
de résistance (S. sparsipilum et S. spegazzinii), nous avons enqué I'adaptatiora GpaVvrn ne
permet pas @cessairement I'adaptation aux QTLs éseistances colagrires avec GpaVvrn idenéf
chez ces deux espes. L'ensemble de cessultats permettra d’anticipeélolution des populations
de rematodes dans les agecosystmes naturels et d’identifier des ségies de slection et de
déploiement desasistances.
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Exploring SDHI resistance in Botrytis cinerea: From mutagenesis to enzymatic
assays

A. Lalevé®, A.-S. Walke?, P. Lerou®, V. Toquirf, H. Lachaiséet S. FillingeP

4NRA UR BIOGER-CPP, Avenue Lucienéignieres Batl3, 78850 Thiverval-Grignon, France;

BINRA UR BIOGER-CPP, avenue LucienéBgnieres Bat13, 78850 Thiverval-Grignon, France;
“Bayer SAS, CR La Dargoire, 14-20 rue Pierre Baizet, 69009 Lyon, France
anais.laleve@versailles.inra.fr

Botrytis cinerea is a phytopathogenic ascomycete responsible for grey mould on many crops.
Respiration inhibitors play an increasing role in the control of this disease. Succinate dehydrogenase
inhibitors (SDHIs, including carboxamides) inhibit the fungal respiration by blocking the ubiquinone-
binding site of the mitochondrial complex Il. Old SDHIs (i.e. carboxin), essentially active against
Basidiomycetes were replaced in the 2000s by a new generation of SDHIs with a broader spectrum
including Ascomycetes. Boscalid is the only representative of this new generation in France up to
now. A few years after its market introduction, field mutants of B. cinerea, resistant to boscalid were
isolated in France and Germany. At least six different phenotypes, named CarR1 to CarR6, have been
pinpointed by characterizing their resistance pattern towards 20 SDHIs. CarR1 to R4 phenotypes
exhibit low to medium level of resistance, whereas CarR5 and R6 show high level of resistance
to different SDHIs, including boscalid. CarR1 and CarR2 strains are currently the most frequent
strains detected in German and French vineyards. The resistance mechanism was investigated for
the different phenotypes by searching for putative alterations in the SDH proteins, which could be
responsible for the observed resistance. Our findings show point mutations in the sdhB gene lead to
a specific amino acid change in SdhB for each phenotype. Isogenic mutants have been generated
through a gene replacement strategy to confirm the role of these mutations in the various SDHI
resistance phenotypes. We have shown that each mutation of the sdhB gene confers resistance to at
least one SDHI. Isogenic mutants show similar resistance factors compared to field mutants carrying
the same mutation. SDH enzyme activity and inhibition by different SDHIs were measured in these
mutants. Our results provide evidence for differential SDH inhibition profiles according to the tested
mutations, correlating with the mutants’ resistance pattern. SDH enzyme affinity to different SDHIs
will be measured in these mutants.

28



Méthodes de lutte et gestion des résistances: nouveaus défis dans la gestion des risques Me. 12:30

Vers une vision globale de la diversit € biologique et mol éculaire du Lettuce Mosaic
Virus (LMV)

L. Svanella-Dumad0. Le Gall, S. German-Retana et T. Candresse

INRA, UMR BFP 1332, Virologie, BP81, Univeksile Bordeaux, F-33883 Villenave D’ornon, France
svanella@bordeaux.inra.fr

Le virus de la mosgue de la laitue est le virus le plus important sur cette culture au plan
mondial. Bien que contouées par certains isolats de LMV, leésistances mol, éployees

par les glectionneurs, sont congttes comme un exemple désistance durable. Le groupe
phylogerétique majoritaire LMV-RoW [1], contient plusieurs sous-ensemble€wdifft par leurs
proprietes biologiques: contournement des deux formealiglles de la@&sistance moll et mol2

et transmission par la graine. Dans le cadre d’'un projet d’analyse de la divgesibtypique et
phénotypique du LMV, de nombreux isolats @# collecés sur laitue cultige, espces sauvages ou
plantes ornementales, dans un total de 17 pays. Au pladaumlaire, ces isolats ogte caradtrises

par le €quencage de deux zones dengme: la &gion NIb/CP (216 pb), choisie en raison de
I'hypervariabilite de I'extémite N-terminale de la capside virale etégion C-Ter-Cl/6K2/VPg (1141

pb) qui porte les @terminants m@culaires impligés dans le contournement désistances mo1l [2].
L'analyse de la&gion NIb/CP montre dans le groupe LMV-RoW plusieurs clustéts-scifiques et
géographiguement liméts. Un cluster constituexclusivement d’isolats chiliens provenant de Lactuca
sauvages ou d'autres adventices est idéntiiinsi que plusieurs clusters regroupant des isolats
d’'une espce ornementale, Osteospermum. De tels regroupements tenahelguer que &s peu
d’échanges ont lieu entre eésyes btes. La néme structuration est retroe® dans la&gion CI/VPg

et les deux arbres sont globalement congruents. Cecesegge peu @&venements de recombinaison
sont intervenus dans I'histoi@volutive du LMV. Les propetes biologiques d’isolats repsentatifs

de chaque cluster phylégetique ontéte étudées. Globalement, la capdca contourner I'akle
moll est assezéguente, le contournement de madtant plus rare. Tous les isolats se s@weles
transmissibles par la graine sur plantes sensibles n&ptu le sont sur plantessistantes mo12.
Par ailleurs, certains isolats de LMV igsl de laitue sauvage ou d’Osteospermum sont capables
d’évoluer et de devenir virulents sur laitues portant&kdide esistance moll. Ceci s’laccompagne de
I'accumulation de mutations codantes dans la partie C-terminale@ibise Cl. Ces varianéolues
sontégalement capables de contourner €Elmol12 mais n’apparaissent pas sur les laitues portant
cet alele. De la néme facon, des recombinants, construits gEétiqgue inverse se sonévelés
capables dvoluer vers la virulence [3], ce phonene s’accompagnard encore de I'accumulation

de mutations dans l&gion C-terminale de la Cl. Ainsi, 'analyse de ces virus recombinants &eupl
a celle d'isolats naturels de LMV devrait permettre d’identifier des acidesé&sgks pour le
contournement desges de@sistance mol mais aussi pour la cagea#voluer vers la virulence.

[1] Krause-Sakate et al., Phytopathology 92:563-572, 2002 [2] Abdul-Razzak et Guiraud et al., MPP
10 (1), 109-113, 2009 [3] Tése d’Elise Redondo, 2001
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Key Mutations In The Cylindrical Inclusion Of Lettuce Mosaic Virus (LMV) Are Involved
In The Breakdown Of EiF4E-Mediated Resistance

M. SoreP, A. Abdul-RazzaR, L. Svanella-Dumas G. Acelir?, M.-C. Houvenaghé| T. Candresse
et S. German-Retafa

4NRA, UMR BFP 1332, Virologie, BP81, Univeksitle Bordeaux, F-33883 Villenave D’ornon,

France:;PUniversi€e de Bordeaux, UMR 5248, 33600 Pessac, France
maud.sorel@bordeaux.inra.fr

The Potyvirus genus is the largest genus of plant viruses and infects a broad range of hosts, including
Lettuce mosaic virus (LMV), a major pathogen of worldwide distribution in commercial lettuce
crops. In recent years, components of the eukaryotic translation initiation complex were identified as
essential determinants in the outcome of RNA virus infections, including potyviruses. In particular,

recessive allelic lettuce genes mol11 and fmalrrently used to protect lettuce crops against LMV,
were shown to correspond to mutant alleles of the gene encoding the translation initiation factor
elF4E [1]. Recently, we showed that the LMV resistance-breaking determinants mapped not only to
the VPg encoding region (the main potyvirus virulence determinant) but also to the C-terminal region
of the CI (Cylindrical Inclusion helicase), providing the first example of a potyvirus CI acting as a
determinant for elF4E-mediated resistance breaking [2]. In order to identify amino acids involved in
mol-resistance breaking, the natural diversity of LMV was investigated, focusing in particular on the
CI-VPg sequence and on the behaviour of LMV isolates towards mol genes. Four candidate amino
acids at positions 602, 617, 621 and 627 were identified. In order to understand their contribution
to elF4E-resistance breakdown, mutations were introduced, alone or in combination, in infectious
cDNA clones whose behaviour towards mol genes was then analyzed. Our results show that a

single substitution at position 621 in the Cl confers the ability to totally (fhot partially (mo11)
overcome the resistance, while single substitutions at the other positions do not. Interestingly, the
combination of mutations at positions 602 and 617 also confers resistance-breaking capacity. As the
mol resistance is durable in the field or in laboratory assays using the LMV-0 isolate, we hypothesized
that the resistance-breaking mutations could impose a competitiveness cost. Competition experiments
between LMV-0 and mutants derived from it show that mutations at positions 602 or 621 impose a
fitness cost in susceptible lettuce, which could explain why LMV-0 virulent variants are not observed
to emerge. However, the G617S mutation seems to improve the virus competitiveness in susceptible
lettuce. Whether this is also the case for the double mutant 602-617 remains to be tested.

[1]. Nicaise V., German-Retana S., Sanjuan R., Dubrana M-P., Mazier M., Maisonneuve B.,
Candresse T., Caranta C. and Le Gall O. (2003). Plant Physiol. 132, 1272-1282 [2]. Abdul-Razzak
A., Guiraud T., Peypelut M., Walter J., Houvenaghel M-C., Candresse T., Le Gall O. and German-
Retana S. (2009). Mol.Plant Pathol. 10, 109-113.
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Durable strategies to deploy plant resistance in agricultural landscapes
F. Fabré, E. Roussed L. Mailleret et B. Mouny?

3INRA, UR 407 Pathologiea¢gtale, 84000 Montfavet, FrancBINRA, UR 880 URIH, 06903 Sophia
Antipolis, France
frederic.fabre@avignon.inra.fr

The deployment of resistant crops often leads to the emergence of resistance-breaking pathogens
that suppress the yield benefit provided by the resistance. Here, we theoretically explored how
farmer main leverages (resistant cultivar choice, resistance deployment strategy, landscape planning,
cultural practices) can be best combined to achieve resistance durability while minimising yield
losses due to plant viruses. Assuming a gene-for-gene type of interaction, virus epidemics are
modelled in a landscape composed of a mosaic of resistant and susceptible fields, subjected to
seasonality, and of a reservoir hosting viruses year round. The model links the genetic and the
epidemiological processes shaping at nested scales the demo-genetics dynamics of viruses. The
choice of the resistance gene (characterized by the equilibrium frequency of the resistance-breaking
virus at mutation-selection balance in a susceptible plant) is the most influential leverage of action.
Our results showed that optimal strategies of resistance deployment range from mixture (where
susceptible and resistant cultivars coexist) to pure strategies (with only resistant cultivar) depending
on the resistance characteristics and on the epidemiological context (epidemic incidence, landscape
connectivity). We demonstrate and discuss gaps concerning virus epidemiology across the agro-
ecological interface that must be filled to achieve sustainable disease management.
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BioMolChem’, un outil pour  évaluer I' état de d éfense apr és élicitation ou non, de
cultivar ou de g énotypes r ésistants aux maladies: du g ene au champ

M.-F. Corio-Coste, C. Lamber, S. Cluzet, D. Merdinogld et M.-C. Dufouf

3NRA, UMR SAVE, BP 81, BP 81, 33883 Villenave D'Ornon Cedex, FraAtkiiversieé de
bordeaux, Gesvab, 33882 Villenave D'Ornon Cedex, Frafidajversi€ de bordeaux, Gesvab, ISVV,
33882 Villenave D’Ornon Cedex, FrancdNRA, Colmar, BP 20507,, 68021 Colmar, FranEiRA,
UMR SAVE, 33883 Villenave D’Ornon Cedex, France

coriocos@bordeaux.inra.fr

Les stimulateurs deélenses des plantes, ou les @#@$ Esistantes aux maladies saent des
méthodes alternatives d’i@&t pour limiter les intrants chimiques, dans le cadre du plan Ecophyto
2018. Afin dévaluer le potentiel @licitation des éfenses de la vigne au laboratoire et au champ,
nous avons evelop@ une triple approche apje "BioMolChem”: - des tests biologiques qui
permettent cBvaluer I'efficacié des éfenses de la vigne visvis des deux principaux bioagresseurs
gue sont I'adium (Erysipne necator) et le mildiou (P. viticola), - des suivis@ealaires par q-RT-PCR
qui permettent de conttee les niveaux d’expression (sur-expression @uression) d’'une vingtaine
de genes impligés dans les@&fenses de la vigne et de formaliser des patrons d’expressionslgsorr
ou non avec le niveau de protection, selon les prodelitsteurs ou les gnotypesétudes, - des
analyses biochimiques par HPLC deéplylpropaniaes (polypknols, stillenes), qui conduiserit
guantifier eta identifier des m@cules d’inéréts, corélés ou nona I'expression de gnes codant
pour des enzymes impli@s dans leur biosynéise. Cet outil &t tesé sur des feuilles de vigne
(cv. Cabernet-sauvignon) a€licitation par diferentsgliciteurs (benzothiadiazole, phosphonates),
sur des @notypes é&sistants I'oidium et au mildiou, issus d’un croisement entre M. rotundifolia et
Vitis vinifera pos&dant diferents QTLs deésistance I'oidium et au mildiou (Run 1, Rpvl, Rpv2,
Run2) et au vignoble sur leepage Merlot traé avec diferentstliciteurs. Les @sultats obtenus nous
ont permis de valider I'outil "BioMolChem” et montrent qu’il existe des @ations entre le niveau
d’expression degnes de type Pathogenesis related (PRepres, les niveaux d’expression dengs
codant pour des enzymes implegidans la voie de biosyrbe du tryptophane, certains implegu
dans la biosynthse des stiknes et flavonoides et I'efficaéitie protection. De magiie similaire, il
existe des coglations entre la @sence de certaines rdoliles connues et inconnues, et I'efficacit

de protection.A noter que lors de ces e&fences, si le regratrol, une phytoalexine bien connue

da la vigne, s’agre un bon marqueur de stimulation défethses, elle n’est pas un bon marqueur de
protection. Ainsi aujourd’hui dispose t'’on d’un outil qui nous permet de mieux comprendre quel est

I’ état de éfense et de protection de la vigne, tant au niveau du laboratoire, qu’au niveau du champ.

M. C. Dufour, C. Lambert, J. Bouscaut, J. M. ékllon and M. F. Corio-Costet (2012)
Benzothiadiazole-primed defense responses and enhanced differential expression of defense genes in
Vitis vinifera infected with biotrophic pathogens (Erysiphe necator and Plasmopara viticola). Soumis

a Plant Pathol.
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Association mapping for yellow rust resistance in UK winter wheat

P. Bansept-Basl&rR. Bayle§, L. Boyd®, S. Griffith® et D. O'Sullivarf

aNIAB, Huntingdon Road, CB3 OLE Cambridge, UKIphn Innes Centre, Norwich Research Park,
Colney Lane, NR4 7UH Norwich, UK
pauline.bansept@niab.com

Yellow rust (YR) caused byPuccinia striiformis f.sp triticiis a major wheat disease in the United
Kingdom and can cause extensive yield loss. The most cost effective strategy to control the disease
is to grow resistant varieties. Despite the constant evolution of yellow rust and the development of
new races overcoming the latest plant resistances, UK breeding programs succeeded over the past 30
years to regularly bring new resistant varieties to market. However, little is known about the genetic
basis and the diversity of resistance used by UK breeders. The study proposes to investigate the
genetic architecture of yellow rust resistance present in the UK gene pool using linkage disequilibrium
analysis. Based on resistance data available from the UK Cereal Pathogen Survey, we assembled a
collection of 330 winter wheat elite varieties, mainly from the UK. To complement historical disease
resistance data, we evaluated the collection at seedling and adult plant stages against current UK
yellow rust isolates in 2010 and 2011, as we aim to uncover loci useful in breeding to control
the current races. The lines were genotyped with DArT markers and molecular markers linked to
YR resistance loci. The panel was genotyped at 1809 marker loci and the combined genotype and
phenotype datasets used in association analysis. In total, 230 marker-trait associations were detected
In the experiments using current YR races, explaining between 2 and 15.8% of the resistance response.
In addition to 96 rye-wheat polymorphic markers associated with Yr9 on the 1B/1R translocation, 26
associations were significant using the Bonferroni correction for multiple comparisons. Among these
26, the most significant markers were detected on 2B, 3B and 7B. Using a classical QTL approach
with two UK doubled haploid populations, we confirmed the link between the high associations on
2B (wPt-0950 and wPt-9350) and on 7B (wPt-0752 and wPt-4814) with Yr7 and Yr6 respectively.
As illustrated with Yr6, Yr7 and Yr9, the chromosomal assignment of many associated markers
coincide with those of known major genes or previously identified genomic regions. It confirmed the
usefulness of association genetics to localize loci responsible in YR resistance and also the potential
for linked DArT markers to be converted into diagnostic markers for marker assisted selection.
Additionally, associations were detected in regions where no known gene have been located up to
date, particularly on the A genome, chromosomes 1A, 5A, 6A and 7A, which could lead to the
identification of new resistance genes. Finally, comparison between the seedling and adult plant tests
highlighted potential valuable adult plant resistance on chromosomes 2D, 3B and 5B. A majority of
the significant associations were to DArT markers not assigned to any map location, making SCAR
conversion/mapping of associated DArTs a key next step.
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Natural and acquired fenhexamid resistance in Botrytis spp.: What's the difference?
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Fillinger* et D. Debiet
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Antifungal compounds such as ergosterol biosynthesis inhibitors are widely used to control crop
diseases. Among them, one of the most recent, the hydroxyanilide fenhexamid, is efficient principally
againsBotrytis cinereathe major causal agent of grey mould. Fenhexamid is a new type of ergosterol
biosynthesis inhibitor affecting the sterol C4 demethylation processes due to its specific interaction
with one of the four proteins of the enzymatic complex, the 3-ketoreductase. Our regular monitoring
conducted on French vineyards allowed the identification of the first isolates of B. cinerea with
acquired resistance. Two types of resistant isolates named HydR3- and HydR3+ were distinguished
by their resistance level. This acquired resistance is due to point mutations in the erg27 gene
leading to target modifications. These modifications induce a reduced in affinity of fenhexamid
towards its target, the 3-ketoreductase. Because of their high resistant level, the HydR3+ strains
have to be considered relative to the risk of resistance phenomenom occurrence in vineyards. Fitness
studies conducteuh vitro on isogenic mutants showed altered "overwintering” capacities of HydR3+
mutants suggesting that they probably do not impact fenhexamid’s field efficacy. B/luleereds
acquired resistance could be explained only by target modifications, as in most cases of fungicide
resistance, the situation is different for the related spdgasytis pseudocinereaaturally resistant

to fenhexamid. We show that erg27 polymorphism only slightly contributes to resistance whereas
fenhexamid detoxification by a cytochrome P450 named cyp68.4 is the major mechanism responsible
for the resistance. This is the first case of a functional validation of fungicide detoxification involved

In resistance.

35



Pouvoir pathogne et symbiotique

Oral presentations

36



Pouvoir pathogene et symbiotique Je. 9:00

Le mod ele Aeschynomene/ Bradyrhizobium : une association rhizobium/I égumineuse
atypique a l'interface entre pathog énicit & et symbiose

E. Giraud

LSTM TA- A82/J, Campus de Baillarguet, 34398 Montpellier, France
eric.giraud@ird.fr

Les Aeschynomene sont de&glimineuses semi-aquatiques tropicales cesemtent la particulagt

d’étre nodudes aussi bien au niveau des tiges que des racines pamBdekyrhizobium
photosyntletiques. Le 8quencageécent du @nome de 2 souches (ORS278 et BTAIl)éaéte

gue ces baéries sont @pourvues deseames canoniques nodABC indispensable pour la &geth

des facteurs Nod. Cesultat indique ainsi I'existence d’'une nouvelle voie alternativépethdante

des Facteurs Nod pour qu’un rhizobium et ugdgumineuse s’associent symbiotiquement. Cette
découverte soelve de nombreuses interrogations: comment laébigcinfecte la plante en I'absence

du "sesame” Facteur Nod ? Quelles sont le(s) @aale(s) signal non-Nod utikg(s) par la baétie

pour ceclencher le processus de nodulation ? Est ce que le processus pdsddnt est un
processus fifigue des Aeschynomene ou plipandues au sein desgumineuses tropicales

? Quelle est la voie de signalisation Nod-@pgndante corfitant le processus symbiotique chez

la plante? Nos travaux au sein deduipe visenta apporter deléments de @ponsea ce
guestionnement. Plusieurssultats inépendants montrent que la mise en place de cette symbiose
utilise des processus commumsertaines interactions plantes pathiogs. Au cours de cé&minaire,

je présenterai Btat d’avancement de nos connaissances sur ce nouveau processus symbiotique
Nod-incdependant et je mettrai I'accent sur les connexions possibles entre pouvoir graghey
symbiotique.

Publications :

Giraud E, Moulin L, Vallenet D, Barbe V, Cytryn E, Avarre JC, Jaubert M et al. (2007) Legumes
symbioses: absence of Nod genes in photosynthetic bradyrhizobia. Science. 316:1307-12
Masson-Boivin C, Giraud E, Perret X, Batut J. (2009) Establishing nitrogen-fixing symbiosis with
legumes: how many rhizobium recipes? Trends Microbiol. 17:458-66.

Bonaldi K, Gourion B, Fardoux J, Hannibal L, Cartieaux F, Boursot M, Vallenet D, Chaintreuil
C, Prin Y, Nouwen N, Giraud E. (2010) Large-scale transposon mutagenesis of photosynthetic
Bradyrhizobium sp. strain ORS278 reveals new genetic loci putatively important for nod-independent
symbiosis with Aeschynomene indica. Mol Plant Microbe Interact. 23:760-70.

Bonaldi K, Gherbi H, Franche C, Bastien G, Fardoux J, Barker D, Giraud E, Cartieaux F. (2010) The
Nod factor-independent symbiotic signaling pathway: development of Agrobacterium rhizogenes-
mediated transformation for the legume Aeschynomene indica. Mol Plant Microbe Interact. 23:1537-
44

Bonaldi K, Gargani D, Prin Y, Fardoux J, Gully D, Nouwen N, Goormachtig S, Giraud E. (2011)
Nodulation of Aeschynomene afraspera and A. indica by photosynthetic Bradyrhizobium Sp. strain
ORS285: the nod-dependent versus the nod-independent symbiotic interaction. Mol Plant Microbe
Interact. 24:1359-71.
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The Avirulence Gene AvrLm4-7 of Leptosphaeria maculans: Linking Crystal
Structure, Functional and Evolutionary Characteristics

F. Blaisé, K. Blondeal, M. Graille?, B. Ollivier?, J. Linglir?, A. Labard&, A. Doizy?, B. Tylef’, S.
Kale®, G. Daverdifd, M.-H. Balesder®t, T. Rouxef, H. Van Tilbeurgh et |. Fudaf

4NRA / UR BIOGER-CPP, avenue Lucien éBgnieres, 78850 Thiverval-Grignon, France;
b|BBMC-CNRS/Universit Paris-Sud, 15 rue Georgesé@henceau, 91405 Orsay, Franc&friginia

Bioinformatic Institute, Washington Street, Blacksburg, AK 0477, USMRA / UR 1290 BIOGER-
CPP, avenue Lucien Btignieres, 78850 Thiverval-Grignon, France
fudal@versailles.inra.fr

The avirulence gen@vrLm4-7of Leptosphaeria maculans strongly induced during primary leaf
infection and encodes a 143 amino-acid cysteine-rich protein, potentially secreted, and involved in
fungal fitness (Huang et al., 2006; Parlange et al., 2009). AvrLm4-7 crystal structure was determined
following heterologous production ichia pastoris The protein shows the presence of four disulfide
bridges, and is strongly positively charged, suggesting interaction with minus charged molecules such
as DNA or phospholipids. AvrLm4-7 is translocated into plant cells and targeted to the nucleus and
cytoplasm. In a heterologous system, the translocation of AvrLm4-7 was found to necessitate the
presence of a RxLR-like motif, located in an external loop of the protein in a positively charged
region. However, site-directed mutagenesis targeting this RxLR-like motif did not alter the avirulent
phenotype of the corresponding transformants towards the resistanceRedesidRIm7. AvrLm4-

7 confers a dual specificity of recognition IBIm7 and RIm4 resistance genes and occurs as three
alleles only: the double avirulent (A4A7), the avirulent towaRIn7 (a4A7), or the double virulent
(a4a7). A unique event of mutation, leading to the change of a glycine residue to an arginine,
an amino acid located on an external loop of the protein, is responsible for the A4A7 to ad4A7
phenotype change in field populations, strongly suggesting the importance of this protein region for
recognition by theRIm4gene, but not for the effector function of AvrLm4-7. In contrast, multiple
mechanisms are responsible for the complete loss of avirulence (a4a7 phenotype), mostly drastic
events leading to inactivation or complete deletion of the gene. Three single point mutations targeting
amino acids located on external loops of the protein and unlikely to change its overall structure were
also observed. Site-directed mutagenesis of these residues on an a4A7 allele resulted in a loss of
RIm7mediated recognition while mutagenesis on an A4A7 allele resulted either in ada7 or A4A7
phenotypes according to the mutation, suggesting that AvrLm4-7 could not eRta@enediated
recognition without also escapifiym4mediated recognition.

Réferences bibliographiques : Huang YJ, Li ZQ, Evans N, Rouxel T, Fitt BDL, Balesdent MH (2006).
Eur J Plant Pathol 114, 77-89. Parlange F, Daverdin G, Fudal I, Kuhn ML, Balesdent MH, Blaise F,
Grezes-Besset B, Rouxel T (2009). Mol Microbiol 71(4):851-63.
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Structure et fonction de deux prot éines senseur du GABA chez le phytopathog éne
Agrobacterium tumefaciens

S. Planamenfe S. Mondy, F. Hommai8, S. Moéré et D. Faur@

3SV-CNRS, 1 avenue de la Terrasse, 91198 Gif-Sur-Yvette, FrAnaP-CNRS-INSA, &iment
Lwoff 10 rue Dubois, 69622 Villeurbanne, Franc&;EBS-CNRS, 1 avenue de la Terrasse, 91198
Gif-Sur-Yvette, France

sara.planamente@isv.cnrs-gif.fr

L'acide y-aminobutyrique (GABA) est un acide andéimon-progique impliqe dans de multiples
processus de signalisation. Paradoxalement, les éaisdijues structurales descepteurs/senseurs

du GABA ne sont connues ni chez les l&@s, ni chez les eucaryotes. Le GABA est sgtite par

la plante en &ponsea des stress abiotiques et biotiques dont l'infection par le patt@badtrien

A. tumefaciens Le GABA d'origine vegetale induit chezA. tumefacien<58 I'expression d’'une
lactonase BIcC (=AttM) qui inactive ses propres signaux quorum-sensing (QS), donc module le
transfert horizontal du plasmide Ti (Chevrot et al. 2006 PNAS). Nous avaxentment identié

une proéine geriplasmique de liaison (Periplasmic Binding Protein, PBP) Atu2422 et un transporteur
ABC (Bra) qui sont respectivement impligs dans la perception et le transport du GABA chez
tumefacien<58 (Haudecoeur et al. 2009 PNAS), doreressaires I'expression de la lactonase
AttM en présence de GABA. Dans ce travall, la structure cristalline d’Atu24Z%®aésolue en
présence de GABA ou d’acides argm antagonistes de la liaison au GABA comme la proline et
I'alanine. L'analyse structurale du site de fixation du ligand d’Atu2422 a permis d’identifier deux
residus aks impligues dans la&ectivite du ligand et la liaison du GABA. L'analyse de ces mutants
ponctuels a&welé leur Ble crucial dans l'interaction enti. tumefacien€58 et deux plantesites,
tomate et tabac. De plus, ces travaux ogfird les caradristiques maculaires d’'une sous-famille

de PBPs gEsentes chez ddfentes pra@obacteries interagissant avec deteb eucaryotes et capables

de fixer le GABA et des acides an@s comme la proline ou I'alanine (Planamente et al. 2010 JBC).
Ce travail aégalement@&wele une deuwdme PBP (appée GABA2) impliqwee dans la perception

et 'importation du GABA cheZ. tumefaciensCette PBP &té identifée gace au squencage du
génome et I'analyse du transcriptome de mutants spéstaissus d’un mutant-KO atu2422Ad’
tumefaciensC58, mais devenus capables de transporter le GABA. La construction d’'un mutant
défectif pour la PBP GABAZ2 a permis @valuer sondle dans la signalisation GABA et 'interaction

A. tumefacienplante Idte. La structure cristalline de cette PBP eggance de GABA a permis
d’identifier les esidus a@s impligwes dans la fixation du GABA dont I@le aéte valice par I'analyse

de mutations ponctuelles. Enfin, une analyse phamétique des orthologues de GABA2 awelé

leur presence au sein de nombreuses gobackries pathognes et symbiotiques interagissant avec
les plantes. L'ensemble de ces travaux abautd proposition de deux metks de eference quant

aux mecanismes mékulaires assogsa la perception du GABA, gdiateur de communications inter-
cellulaires et inter-organismes. Ce travail illustre I'association des approches de biologie structurale
et de grétique pour la com@hension des interactions plantes-microorganismes.
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Analyse fonctionnelle de trois effecteurs RXLR de Phytophthora parasitica accumul és
au cours de la p énétration des premi eres cellules v egétales

E. Evangelisti, B. Govetto, N. Minet-Kebdani, M.-L. Kuhn, M. Ponchet, A. Attard, F. Panebiet
M. Gourgues

UMR ISA INRA 1355/UNS/CNRS 7254, 400 route des Chappes, BP 167, 06903 Sophia Antipolis,
France, Metropolitan
edouard.evangelisti@sophia.inra.fr

Les oomyetes sont des microorganismes filamenteux qui rassemble des agentepeashcapables
d’'infecter aussi bien des plantes que des animaux. Parmi eux, le gdyephthoraest
constitie d’esgces capables d’infecter la plupart des plantes @dsy causant d'importantes pertes
economiques. Les oomgtes ont longtempsté asso@s aux champignons du fait de leur proxienit
morphologique. Cependant, detides phylogrétiques ont moné& que ces microorganismes sont
apparerées aux algues brunes. llsgsentent des ggificites physiologiques certainementorigine

de la faible efficac# des fongicides utilss contre les maladies qu'’ils provoquent. Dans ce contexte,
le developpement de nouvelles sé&gies de lutte contre ces microorganismeéspnte un fort irgrét
agronomique.

Des proéines capables de moduler les voies diedses des plantes dri identifiees chez diffrents
pathognes. Parmi celles-ci figurent des effecteurs portant un motif RXLR qui permet I'import de
proteines dans les celluleggetales. Jusga’ piesent, les effecteurs RXL&udis sont élivrésin-
plantapar les haustoria au cours de la phase biotrophe une fois I'interactioné&estalhe analyse
transcriptomique&alie au laboratoire sur l'interaction entre I'oongéyePhytophthora parasiticat

la plante moéle Arabidopsis thaliana permis de mettre e&vidence chez 'oomyate un ensemble
de pro€inesa motif RXLR accumues de facon transitoire au cours de éamgiration des prergres
cellulez\ég’etales. Nous avons initil'analyse fonctionnelle de trois d’entre ell€3L(366 CL380et
CL1029.

Une fusion transcriptionnelle entre le promoteur @meCL380et le gene rapporteur GUS a permis
Idr? confirmer qu'il est exprimau moment de lagrétration et de I'infection des presries cellules de
'hote.

L'analyse fonctionnelle jlatexa-plantaa\’et\’e initi \'ee par I'expression constitutive des effecteurs
chez Arabidopsis thaliana. Les ligees qui accumulent les pideines CL366 ou CL1026
pr\’esentent des parties\'@riennes similaires aux plantes sauvages. Cependant, les plantes qui
accumulent la prateine CL1026 pk’esentent un ensemble de \pénotypes assoties \‘a la
perturbation de la physiologie de I'auxine. De plus, I'analyse dyeptotype des deux types de
lign\’'ees en interaction avegextit{ P. parasitichmontre que I'accumulation de ces effecteurs eyitra
ine une augmentation de la sensihikt \‘a I'infection. Il a \’et\’e impossible d’obtenir des plantes
exprimant de fac{c}on constitutive I'effecteur CL380. En revanche, des \iges inductibles ont
\'et\’e obtenues et montrent un fort retard de croissance,\sei@mt \'egalement la perturbation
d’'une voie hormonale.

Des exp’'eriences complementaires d’agroinfiltration sur tabac ont mopfér que les trois
effecteurs suppriment la \fecrose d’eclench’ee en K’eponse \'a la cryptog eine, une
\'elicitine de \textit{ Phytophthora cryptogéaainsi qu’au §‘ene d’avirulence\textit{ AvrPTO} de
\textit{ Pseudomonas syringpe

L'ensemble de ces\tesultats sugigere que ces effecteurs sont bien expyies au cours de la mise
en place de linteraction entigextit{ P. parasitich et ses R~ otes afin de moduler la physiologie de
la plante pour participer au suges de I'infection.</latex>
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Analysis of DspA/E, a type lll effector essential to the pathogenicity of Erwinia
amylovora, in Saccharomyces cerevisiae

S. Siamet, M. Fagard, N. Belgareh-Tou, I. Guillas® et M.A. Barny?

3UMR217, 16 rue Claude Bernard, 75231 Paris, France, MetropolitdtiMR217, 16 rue Claude
Bernard, 75005 Paris, France, Metropolitafbmce fre 3354 CNRS/UPMC, 13 rue Pierre et Marie

Curie,, 75005 Paris, France, Metropolita¥PCMP UPMC, 4 place jussieu, 75252 Paris, France,
Metropolitan;®AgroParisTech, 16 rue Claude Bernard, 75231 Paris, France
sabrina.siamer@u-psud.fr

Erwinia amylovora is responsible for fire blight, a necrotic disease of apples and pears. E. amylovora
relies on a type lll secretion system (T3SS) to induce disease on host plants. DspA/E belongs to
the AvrE family of type Il effector. Effectors of the AvrE family are injected via the T3SS in
plant cell and are important to promote bacterial growth following infection and to suppress plant
defense responses. Their mode of action in the plant cells is unknown. We studied the physiological
effects induced by dspA/E expression in the yeast Saccharomyces cerevisiae. Expression of dspA/E
in the yeast inhibits cell growth. This growth inhibition is associated with perturbations of the
actin cytoskeleton and endocytosis. In order to understand the mechanism of action of DspA/E, we
screened the Euroscarf S. cerevisiae library for mutants resistant to DspA/E-induced yeast toxicity.
All the results obtained will be presented and discussed.
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Unraveling speciation and specialization processes in plant pathogenic fungi in agro-
ecosystems and natural grass lands using comparative population genomics

E. Stukenbrock T. BataillorP, J. Dutheif et M. Schierup

aMax Planck Institute, for Terrestrial Microbiology, Karl von Frisch Strasse 10, 35043 Marburg,

Allemagne; PBioinformatics Research Center, Aarhus University, C.F. Moellers Alle, DK-8000
Aarhus C, Danemark
eva.stukenbrock@mpi-marburg.mpg.de

The fungusMycosphaerella graminicol@merged as a new pathogen of cultivated wheat during

its domestication about 11000 years ago. We assembled 12 high quality full genome sequences
to investigate the genetic footprints of selection in this wheat pathogen and closely related species
that infect wild grasses. Current levels of genetic diversity measured through statistics such as
PN / PS andrt were not significantly different itM. graminicolarelative to its wild sister species.
FurthermoreM. graminicolastill contains a significant amount of "ancestral” polymorphisms shared
with its wild sister species suggesting that the loss of variatioklirgraminicolawas not severe

during its specialization to wheat. This is in contrast to the dramatic loss of variation observed in the
genome of wheat and other crop species during domestication. Recent divergence between pathogen
sister species is attested by the high degree of incomplete lineage sorting (ILS) in their genomes.
We exploit ILS to generate an ancestral recombination map of the species without any crossing
data, document recent times of species divergence relative to genome divergence and show that gene
rich regions or regions with low recombination experiences stronger effects of natural selection on
neutral diversity. Positive selection has prominently altered genes encoding secreted proteins and
putative pathogen effectors supporting the premise that molecular host-pathogen interaction is a
strong driver of pathogen evolution. Functional studies of two candidate genes suggest a putative
role in virulence and sporulation and demonstrate the application of evolutionary predictions to
identify genes involved in pathogenicity. It is clear that while domesticated plant species have become
restricted in their evolutionary potential through loss of variation, "domesticated” pathogens such as
M. graminicolaseem readily able to maintain ancestral variation, regenerate lost diversity and evolve
new specificities.
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Genome mining indicates that the genus  Xanthomonas is a promising reservoir for
new bioactive non-ribosomally synthesized peptides

M. RoyeR, R. Koebnile, M. Margueretta?, V. Barb&, G. Robir?, C. Brird, S. Careref, C. Gome?,
M. Hugelland, G. Voller', J. Nell9, I. Pierett?, S. Rausch V. VerdieP, S. Poussiér P. Rot?, R.
Sussmuthet S. Cociancich

aCIRAD, UMR BGPI, TA A-54/K Campus Baillarguet, 34398 Montpellier Cedex 5, Fratig®,
UMR RPB, 34394 Montpellier, FrancéGénoscope, Centre National déduencage, 91057 Evry,

France; 9INRA, UMR IRHS, 49071 Beaucd@yzFrance; ©INRA, UMR LIPM, chemin de Borde-

Rouge, 31326 Castanet-Tolosan Cedex, Frafibechnische Universit Berlin, Institut fir Chemie,
10623 Berlin, AllemagneyGenoscope, (CEA) UMR 8030 CNRS, 2 rue Gastoan@eux, 91057

Evry, France;"Universié de la Runion, UMR PBVMT, 97715 Saint-Denis-De-LatRion, France
cociancich@cirad.fr

Xanthomonass a large genus of Gram-negative bacteria that cause disease in hundreds of plant
species. To date, the only known small molecule synthesized by non-ribosomal peptide synthesis
(NRPS) in this genus is albicidin produced ¥gnthomonas albilineansrhe DNA gyrase inhibitor
albicidin is not only an important virulence factor but also a possible lead structure for novel
antibiotics. This study aims to estimate the biosynthetic potentiXlamthomonaspp. byin silico
analyses of NRPS genes with unknown function recently identified in the sequenced genaofmes of
albilineansand related species ofanthomonas We performedn silico analyses of NRPS genes
present in all published genome sequenceXafithomonaspp., as well as in unpublished draft
genome sequences ¥anthomonas oryzapv. oryzaestrain BAI3 andXanthomonaspp. strain

XaS3. The most unexpected result of these analyses is that these two latter strains, together with
albilineansstrain GPE PC73 and. oryzaepv. oryzaestrains X8-1A and X11-5A, possess novel
NRPS gene clusters. Furthermore, th&s@thomonaspp. strains share related NRPS-associated
genes such as those required for the biosynthesis of non-proteinogenic amino acids or for the secretion
of peptidesin silico prediction of peptide structures according to the NRPS architecture accounts for
eight different peptides, each specific to its producing strain. Interestingly, these eight peptides cannot
be assigned to any known gene cluster or related to known compounds from natural product databases.
PCR screening of a collection of 94 plant pathogenic bacteria indicates that these novel NRPS gene
clusters are specific to the gendanthomonasnd are also present iKanthomonas transluscens

and X. oryzaepv. oryzicola Further genome mining revealed (i) novel NRPS genes shared by
Xanthomonaspp. strains GPE PC73 and XaS3 with the plant-associated bact@radyrhizobium

spp. strain BTAI and (ii) novel NRPS genes specificdooryzaepv. oryzicolaor Xanthomonas
sacchari This study revealed the significant potential of the geXasthomona®f producing new
non-ribosomally synthesized peptides. Interestingly, this biosynthetic potential seems to be specific to
strains ofXanthomonaassociated with monocotyledonous plants, suggesting a putative involvement
of new non-ribosomally synthesized peptides in plant-bacteria interactions.

44



Génomique des interactions Je. 12:30

Lexpression des g enes codant des effecteurs n écessite une d écondensation de la
chromatine chez Leptosphaeria maculans , champignon pathog éne du colza

J. Soyet, M. El Ghalid®, N. Glaset, B. Ollivier?, J. Linglir?, T. Rouxe® et |. Fudaf

3INRA / UR BIOGER-CPP, avenue LucieréBgniéres, 78850 Thiverval-Grignon, FrancBiNRA /
UR 1290 BIOGER-CPP, avenue LuciereBgnieres, 78850 Thiverval-Grignon, France
jessica.soyer@versailles.inra.fr

Le génome deleptosphaeria maculangresente une structure originale en isochores : alternance
de regionsequilibrées en bases G et C, riches eémgs (isochores GC) et degions s’apparentant

a de I'neterochromatinea faible taux de GC, compéss de mosdgues délements transposables
trongles et @geréres, pauvres enemes (isochores AT). 112eges codant des petites ainies
secietees (PPS) souvent riches en éyses, dont cing ayant une act®&it’effecteur @montée
experimentalement, onéte identifes dans ces isochores AT (1). Cesngs pesentent pour la
plupart la néme ciretique d’expression avec une forte surexpression pendant l'infection primaire
du colza et pas ou peu d’expression pendant la croissancélietytein vitro. Cette ciretique
d’expression commune sugee soit I'intervention d’'un&gulateur commun soit udle de la structure
chromatinienne des isochores AT dans le diletde I'expression de cegges. De nombreusétudes

sont meges visanh determiner la fonction des effecteurs pendant lI'infection mais la fagcon dont les
genes codant ces effecteurs soaguEs restea €lucider. Afin de tester I'influence de la structure

de la chromatine sur la&gulation de I'expression degiges codant des effecteurs locaéiglans les
isochores AT, nous avons tout d’abardalle I'effet d’'un changement de contextérgpmique d’'un
isochore AT vers un isochore GC sur I'expression de ces effecteurs. Nousé&yalesent&alie

le silencing de gnes codant des enzymegskecrites comme impligees dans le remodelage de la
chromatine et indispensablada formation de la structureeterochromatinienne (HP1 et DIM5 ; 2).
Aussi bien le silencing de HP1 et DIM5 (qui eritrant une écondensation visible de la chromatine)
qgue le “ ceplacement ™ de gnes codant des effecteurs d’isochores AT vers des isochores GC conduit
a une forte augmentation de I'expression de c&segin vitro, mais ne modifie pas leur d@tique
d’expression in planta. Cegésultats @montrent que la localisatioregomique desanes codant des
effecteurs a un impact majeur sur leur expression. Ainsi, la structure caeldesla chromatine
contribuea une epression de I'expression desrgs codant pour des effecteurs lors des phases de
croissance @cgetative. Le changement de mode de vie et le pasad@eatho@nie se traduirait alors

par une é@condensation de la chromatine dont &etminisme est inconnu, rendant les promoteurs
des gnes codant des effecteurs accessialdss facteurs de transcription plugsiiques.

Rouxel, T., Grandaubert, J., Hane, J.K., Hoede, C., van de Wouw, A.P. (2011) Effector diversification
within compartments of the Leptosphaeria maculans genome affected by Repeat-Induced Point
mutations. Nat Commun. 2:202 Honda, S., Lewis, Z.A., Huarte, M., Cho, L.Y., David, L.L., Shi, Y.,
Selker, E.U. (2010) The DMM complex prevents spreading of DNA methylation from transposons to
nearby genes in Neurospora crassa. Genes Dev. (5):443-54
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Les dionyvirus endog enes, composants majeurs du g énome des plantes et fossiles
de pararetrovirus a l'organisation g énétique atypique

A. Geering, N. Choisn&, S. Scalabrify M. Zytnicki®, H. QuesnevillB et P.-Y. Teychenéy

3QAAFI, Ecosciences Precinct, 41 Boggo Road, Qld 4102 Dutton Park, AustPaliRGI, INRA
Versailles, Route de St Cyr, 78026 Versailles, Frarfd&A, Parco Scientifico e Tecnologico, Via J

Linussio 51, 33100 Udine, ltali€!'CIRAD, UMR AGAP, Station de Neufchateau, 97130 Capesterre
Belle-Eau, Guadeloupe
teycheney@cirad.fr

Des analyses in silico nous ont permis d’identifier lagamce de&juences endeges d’'espces
virales Caulimoviridae dans leegome de plantes mono- et dic@gbnes temrées et tropicales
appartenanta 11 familles botaniqgues. Leégome complet de 11 espes virales distinctes a
et reconstité a partir des squences virales endeges identies. L'analyse phyldmique

de ces @nomes montre gu’ils appartiennemtun nouveau genre monophtitjue de la famille
Caulimoviridae pour lequel nous proposons le nom de dionyvirus. Lorganisaéingtigue des
dionyvirus differe de celles des autres membres connus de la famille Caulimoviridae. Nd=edonn
démontrent par ailleurs que certains dionyvirus ancestrauxegagmt un gnome bipartite, et
gu’ils pourraient avoir joa un Ble dans Iévolution de virus primitifs vers les virus retrotranscrits
actuels, qui ont desapomes monopartites. La cartographie degugences endeges dionyvirus

a éte réali®e a I'échelle des gnomes complets du &hentinier, du pcher, du peuplier, de la
pomme de terre, du riz, de la tomate, du sorgho et de la vignetude de la distribution de ces
sequences montre gqu’elles ont envahi 8hgme de nombreuses plantes, et que certaine d’entre elles
constituent une partie importante dergpme de ces plantes, parféiguivalente en proportica celle

de certainglements transposables. Lidentification de petits ARN iétexnfits (SIRNA) secifiques de
dionyvirus endognes et leur cartographie sur lesngmes viraux @montre pour sa part I'existence
de necanismes detgulation de I'expression de cesgaiences virales endeges et/ou leur possible
role berefique dans des @canismes dealense antivirale.
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Life-history, evolutionary potential and environment as determinants of pathogen
dynamics in a large natural metapopulation

A.-L. Laine, H. Susi, A. Tack et C. Tollenaere

University of Helsinki, PO Box 65 (Viikinkaari 1), FI-00014 Helsinki, Finlande
anna-liisa.laine@helsinki.fi

In this talk I will discuss how evolutionary potential, life-history and ecological context of pathogen
populations drive the resulting epidemiological dynamics in natural populations. My work is centered
on specialist fungal pathogeRodosphaera plantaginisind its host planflantago lanceolata
Epidemiological data have been collected annually on the occurrence of the pathogen in a network
of 4000 host populations since 2001 in tAé&and archipelago in Finland. The occurrence data
demonstrate the pathogen to persist as a highly dynamic metapopulation, yet with ability to rapidly
adapt to its host population genetic structure. The pathogen transcriptome was recently sequenced
and resulting SNPs uncover the genetic composition of local pathogen populations, which range
from single strains to diverse assemblages. Overwintering is the critical stage in the persistence
of local pathogen populations, and it is found to be highly sensitive to both environmental and
genetic variation, both in the host and in the pathogen. We demonstrate experimentally that short-
term epidemiological dynamics are determined by host resistance strategy, pathogen genotype and
co-infection.
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Centre d'origine, mode de reproduction et migration chez Magnaporthe oryzae
D. Salef, H. Adreit}, J. Milazzd, V. Ravigré?, J. CarlieP, E. Fournief et D. Tharreafy

aCIRAD, UMR BGPI, TA A 54 K, 34398 Montpellier, Fran&€IRAD-Bios, UMR BGPI, Campus
international de Baillarg, 34398 Montpellier, Franc€INRA, UMR BGPI, TA A 54 K, 34398
Montpellier, France

tharreau@cirad.fr

Le champignon path@&me du riz Magnaporthe oryzae a une distributi@graphique &s large
puisqu’il est pésent sur tous les continents et partoutson tdte est cultie. Son cycle pathame

est asex@ et la reproduction sere n’a jamai€te obseree directement dans la nature mais certaines
souches gardent la capdcie se croiser en conditions cdiées. La reproduction se@&e recessite
deux souches de signes de compatibiiexuelle opp@s. De plus, au moins une des deux souches
doit étre femelle-fertile, c’esh dire capable de défencier les gritheces, structures femellesi o

se ceroule la neiose. La structureégetique des populations confirme un mode de reproduction
asex@ dans presque toute l'aire departition. Cependant, I'existence de la reproduction @exu
dans certaines populations dieRiont Himalayen &t propoge. L'analyse de la distribution des
signes sexuels et de la fertdifemelle dans 54 pays, nous a permis de confirmer que cette zone
est la meilleure candidate pour rechercher une reproductiorgeeantemporaine : les deux signes
sont pésents et la &s grande majoét des souches femelle-fertiles (204/225) y étedeée. Nous
avons don@tude plus en étail quatre populations de cette zone poetedminer si elles @sentaient

les caradtristigues de populations sées. Nous avons moatr par des approches biologiques,
gérétiques et de simulations, que la reproduction éexexiste dans une population de Chine (Saleh
et al., Molecular Ecology 2012). Plusiel@gides ont monérune diversié geretique plus importante

en Asie. Nous avons cherela determiner plus finement la structurérgtique sur ce continent
en comparant des populations de Chine, Laosjlahde, Indogsie, et Nepal. Nous avons mis en
evidence quatre groupe&mptiques diferences et en partie irependants de laggpgraphie. Nous
avons @tecé deux centres de diversitNepal et Sud de la Chine). Ces centres correspondent
aux deux zones de domestications du riz. Camrsidt la reproduction seke comme un caraste
ancestral, la colocalisation des centres de divegtitles zones de reproduction gaxiaisse supposer
gue I'un de ces centres est le centre d’origine des souches de M. oryzaeguathdg riz. Par ailleurs,
nous avons morgrpar des approchesavolution exg@grimentaléan vitro que la fertili€ femelle pouvait
étre perdue &s rapidement quand M. oryzae est souinis mode de reproduction strictement clonal
(Saleh et al. BMC Evolutionary Biology 2012). L'ensemble de ces travaux permet de proposer un
scenario de migrations de M. oryzae depuis kemont Himalayen vers toutes lé&gions du mondeto

le riz est cultie. Ces migrationsoréte accompagees par une perte sgshatique de la reproduction
sexiee. Cette derere a probablemer@te contre-glectionree car, dans un sysne cultie, elle ne
présentait pas d’avantagélsctif pour la migration, la multiplication ou la conservation de I'agent
pathogne.
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Spécialisation plante-h 6te de P. viticola, agent causal du mildiou de la vigne
M. Rouxel

INRA Bordeaux, UMR 1065 SAVE, 71, Av E. bourlaux, BP 81, 33883 Villenave D'Ornon, France
melanie.rouxel@bordeaux.inra.fr

La specialisation par planteéte constitue I'un des processus de @iéintiation des populations
entrainant la formation d’egges cryptiques €giali€es. Plasmopara viticola, I'agent causal du
mildiou de la vigne, un parasite obligatoire originaire d’&ngue du Nord, attaque de nombreuses
especes cultiées et sauvages de la famille des Vitaceae. De plus, la vagagdietique de
populations de P. viticola dans segion d’origine indique I'existence d’au moins quatre exsgs
cryptigues qui semblerdttre assoé@esa differentes plantesites. Compte tenu de cette large gamme
d’hote et de I'existence d’une variabéipenetique, ce pathosy&te est un bon candidat pougtiide

de la sj@ciation par spcialisation plante &te. Nous avons alorstudi le niveau de rialisation
plante-fdte des isolats de mildiou de la vigne par le biais d’inoculations &esis Nous avons
tesks la capacit d’isolats de mildiou colleés sur diferentes plantesites (lbtes sourcesy infecter
I'ensemble destes (ldtes inocuds) sur lesquels ces isolats avaieitpieleves. Deux composantes
de l'interaction entre les isolats et les plantégds onéte mesuges : la pathognicite et I'agressivit.
Cetteétude apporte les preuves qu’'au moins deuxesp de mildiou sont ggiali€es sur leur plante
hote, c’esta-dire qu’elles ne peuvent séxklopper que sur leur propre plant&éd source : I'esgce

A sur V. riparia et I'espce D sur P. quinquefolia. Ceci est conféid la fois par les inoculations
croisees et par le fait qu’on ne puisse jamais trouver des isolats A et D sur d’autres platgesh
milieu naturel. Pour les egpes de midiou B et C, le processus decalisation est en cours. En effet,
ils sont capables, en milieu codle, d’infecter toutes les planteétes utilies dans ces inoculations
croies. Cependant, le niveau d’agreséidst beaucoup plideve quand ils sont inocék sur leur
propre plante &te. De plus, un deugme niveau de §rialisation a pwetre mis erévidence entre

le compartiment sauvage et le compartiment caltien effet, au sein des asges cryptiques A et
B, les isolats colleé&s sur les vignes cultdes ont acquis un niveau d’agres@viluséleve que les
isolats colleads sur les vignes sauvages. Ces isolats sont plus agressifs sur le compartiméngtcultiv
uniquement dans ce compartiment. Ceci indique une adaptation des isolats &tes\warltiees
largement eépandues. Ces doaes pknotypiques confortent les doees @notypiques obtenues
préecedemment et apportent les preuves d’'unecgglisation plantedte au sein des populations de
mildiou de la vigne dans son bassin d’origine.

50



Ecologie évolutive du parasitisme et de la symbiose- Biologie et génétique des populations des
bioagresseurs et des symbiotes Je. 15:50

Selection pressure exerted by host resistance genes shapes the population genetic
structure of the lettuce downy mildew, Bremia lactucae , in France

R. Valadé, A. DucassB B. Maisonneuveet C. Neema

4NRA UR BIOGER-CPP, AgroParitech, Avenue Lucieretmieres, 78850 Thiverval-Grignon,
France; PINRA UR BIOGER-CPP, Avenue LucienéBgnieres, 78850 Thiverval-Grignon, France;

°INRA, GAFL, Domaine Saint Maurice, 84143 Montfavet, Fran$igtontpellier SupAgro, UMR
BGPI, Campus International Baillarguet, 34398 Montpellier, France
romain.valade@versailles.inra.fr

Most pathogens are submitted to high selection pressure which can be induced by several variables
(climatic, biotic, anthropogenicoe) according to their life traits. In the case of plant pathogens,
host resistance may be considered as the main driving force of pathogen evolution, with pathogens
evolving to overcome host resistance. In the interaction betBesmia lactucae@andLactuca sativa

several specific resistance genes are used to counter this pathogen in crops. In turn, pathogens showed
a rapid adaptation to host resistances, and characterisation of population genetic structure could be
an important step to identify evolutionary strategy used by pathogens to overcome host resistance.
More than four hundred isolates were recovered in France from the two most important production
areas of lettuce and from different varieties corresponding to 14 resistance gene combinations.
12 microsatellites markers were developed to study genetic diversity of B. lactucae, a biotrophic,
heterothallic and diploid pathogen, and to evaluate the influence of selection exerted by resistance
genes on Bremia population structure. Virulence phenotypes and mating types were determined for at
least one isolate of each population. 14 genotypes were identified Bréin@iapopulations studied.

The results showed clonality Bremiapopulations and an important gene flow between populations.

The 14 resistance gene combinations were clustered in four groups and correlations were found
between virulence phenotypes and genotypes clusters. One resistance cluster was overcome by two
clonal lineages harbouring the two mating types. These results suggest that recombination can occur
in Bremiapopulations and play a role in the breakdown of host resistance genes. These results will
be discussed regarding the dynamic of pathogen adaptation and sustainable resistance management.
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Impact de la domestication de la plante h 6te sur la structure g énétique des
populations d’agents pathog énes : cas de la rouille du peuplier

P. Frey, C. Xhaard, B. Bare?, B. Fabré et F. Halket?

JNRA UMR1136 IAM, Route d’Amance, 54280 Champenoux, Frarf¢&RA, BIOGECO,
UMR1202, 69 route d’Arcachon, 33610 Cestas, France
frey@nancy.inra.fr

La quantification des flux deeges entre les populations d’agents padimas infectant les plantes
hotes cultiees et sauvages est une deammportante pour la gestion de Esistance aux maladies
(Stukenbrock & McDonald, 2008). Les populations d’agents patheg du compartiment sauvage
peuvent constituer ureservoir de diversit gerétiquea partir duguel peuverégmerger de nouveaux
Individus virulents. A l'inverse, lintrogression dans le compartiment sauvage de facteurs de
virulence pealablement&lectionreés dans le compartiment culé\peut constituer une menace pour
la conservation de la biodiversitle la plante sauvage. La rouille du peuplier, éaysamMelampsora
larici-populina , constitue la principale contrainte phytosanitaire en populiculture. Le cultivar de
peuplier 'Beaupg’, qui posgde un @ne de ésistance qualitaté la rouille, aété tres largement plaat

en France depuis 1982 et est &istdemne pendant 12 ans. Suite au contournement de&sigance

par I'agent pathogne, despicemies de rouille s €veres ont entrain des perteg€conomiques
Importantes. Dans cettdude nous avons tésteffet du ceploiement massif d’une vaéte resistante
dans le paysage populicole francais sur la structure des populations de I'agentpatidags le
compartiment sauvage. Au total, 1050 indiviceehantillones sur I'tote sauvagePopulus nigra

dans 23 sites en France @# prenotypes pourévaluer leur profil de virulence, et 476 individus ont
ete genotyesa l'aide de 25 marqueurs microsatellites. Les tests d’assignati@sizeye ont mis en
evidence trois groupe$getiques. Le groupe 1, majoritaire et couvrant une grande partie du territoire,
est compos principalement d’individus virulents sur '‘Bea@pet porte la signatureanographique

du contournement de ce cultivar. Le groupe 2 correspoahels populations ancestraleésgntes dans
I'aire de €partition naturelle, notamment dans certaireggans @ographiquement iseés, comme

les Alpes. Le groupe 3 correspoadne ligree asexée deM. larici-populina, ce qui n’'avait jamaigte
décrit pecedemment. Ces travaux illustrent commentépldiement massif d’'unene de esistance
gualitative dans le compartiment culiypeut modifier la structureégétique des populations d’'un
agent pathogne, dans le compartiment cultivnais aussi dans le compartiment sauvage de la plante
hote.

Stukenbrock EH, McDonald BA (2008) The origins of plant pathogens in agro-ecosystems. Annual
Review of Phytopathology, 46, 75-100.
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Un cadre th éorique pour étudier les interactions plantes - champignons pathog enes
foliaires

F. Halketf, A. AndansoR, B. Fabré, E. Fournief, P. Fre@, F. Grognarf, L. Mailleret, D. Tharreali
et V. Ravigré

3NRA UMR1136 IAM, Route d’Amance, 54280 Champenoux, FratibiRA, UMR BioGeCo, 69
route d’Arcachon, 33612 Cestas, Fran€8y\RA, UMR BGPI, TA A 54 K, 34398 Montpellier, France;

dINRIA, INRIA Sophia-Antipolis, 2004 route des Lucioles, 06902 Sophia-Antipolis, FréiiNRA,

UR 880 URIH, 06903 Sophia Antipolis, Frané€IRAD, UMR BGPI, TA A 54 K, 34398 Montpellier,
France
halkett@nancy.inra.fr

Les organismes vivants tirent leurs ressources de I'environnement et les allouent arenthkf
fonctions biologiques assurant leuev@loppement (e.g. : croissance, survie, reproductionoe). La
guantie de ressources disponibles dans un environne@i@mnt finie voir souvent limitante, les
individus doivent faire des compromis au niveau de l'allocation des ressoarerss diferentes
fonctions biologiques. Ces compromis dans l'allocation des ressources vont se retrouver au niveau
des traits d’histoire de vie (e.g.age et taillea maturi€, nombre de descendantsoe), conditionnant
ainsi les capadis d’adaptation des individasleur environnement.

Ce cadre greral s’applique tout aussi bien aux parasites de plantes. Phk@atgment, nous
postulons qlétudier les straégies d’allocation des ressources et leurs implications en termes
d’histoire de vie permettrait de mieux comprendre les interactidtsshparasites. Notamment ceci
permettrait de faire un lien explicite entre les traits d’infection mesiisouvent regro@s sous le
vocableéagressivit’) et la valeur adaptative du parasite.

Pour ce faire, nous avons chegchdans le cas de champignons phytopagineg foliaires, les
straégies optimales d’allocation des ressources poncéiesml’hote, entre la croissance nglenne
(multiplication intra-tdte) et la production de spores, dansé&liéntes conditionécologiques. Nous
observons qu’il n’est jamais optimal d’allouer un pourcentage fixe des ressources éeglait
mycelium et aux spores. Au contraire, la ségie optimale comporteégeralement une griode

de latence, c’esi-dire un temps au cours duquel touténkérgie est investie dans la croissance
mycélienne et @ aucune spore n'est produite. Agsrlatence, et selon le mode d’exploitation des
ressources consie (recrotrophe ou biotrophe), toutes les ressour@seutrees de la plantedte
sont utili’es pour la production de spores ou une partie fixeéssree pour le renouvellement
des formes de multiplication intradte. Au-deh de ces gdictions qualitatives sur les dynamiques
intra-hdte des agents pathéiges, ces mades matématiques permettergalement de quantifier
la variation attendue de certains traits couramment naéssiors d’exgrimentation d’infection

en conditions con@ilées. Nous avons aingtudié les conéquences de la stégie optimale
d’allocation des ressources sur les traits d’histoire de vie, tels que @sesxgrimentalement chez
les champignons phytopathages (taille deslsions, temps de latence, quantie spores produites)
et tesé certaines de cesé@liction en regard de doéas biologiques. Lesléments de validation
empirique de ces mades ontéte recherchs au travers d'eXgimentations mexes sur les deux
mockles biologiques: I'agent de la pyriculariose du Ntagnaporthe oryzgeet I'agent de la rouille

du peuplier Melampsora larici-populina En perspective, nous discuterons de &igt de ces travaux
pour une meilleure dissociation du produit de I'interaction plante-parasite.

54



Réeponse de la plante aux bioagresseurs et aux organismes
phytolerefiques

Oral presentations

55



Réponse de la plante aux bioagresseurs et aux organismes phytobénéfiques Ve. 9:00

Regulation of the defence-related Arabidopsis transcription factor AtMYB30: from the
plant cell to bacterial effectors

S. Rivas

LIPM, UMR CNRS/INRA 2594/441, Chemin de Borde Rouge, BP 52627, 31326 Castanet-Tolosan,
France
susana.rivas@toulouse.inra.fr

Plants have developed a complex defence network to fight off invading pathogens. The first layer
of plant defence, historically known as basal defence, involves recognition of highly conserved
molecules in the pathogen. Some bacterial pathogens evolved to suppress this first defence layer and
promote successful infection by injecting effector proteins into plant cells. In turn, plants gained the
ability to recognize effectors through resistance proteins, leading to a specific resistance response
that is frequently associated with development of the Hypersensitive Response (HR). The HR is
a form of programmed cell death localized at the infection site, which prevents the spread of the
pathogen inside the plant. In Arabidopsis, the MYB transcription factor AtMYB30 has been shown
to be a key regulator of plant defence and cell death associated responses responses through the
activation the sphingolipid-related VLCFA (Very Long Chain Fatty Acid) genes. Along these lines,
our studies demonstrate that the activity of AtMYB30 is tightly controlled by plant cells. First, in
the presence of AtMYB30, targeting of the secreted phospholipase AtsleLidartially modified

from Golgi-associated vesicles to the nucleus, where the two proteins interact, leading to repression
of AtMYB30-mediated HR and defences. These data underline the importance of cellular dynamics,
and patrticularly protein translocation to the nucleus, for defence-associated gene regulation in plants.
Second, we have recently identified another MYB transcription factor, AtMYB96, that interacts and
cooperates with AtMYB30 for the regulation of VLCFA-related genes leading to subtle regulation of
defence-associated lipid metabolism. Third, MIEL1 (AtMYB30-Interacting E3 Ligasel) is a RING-
type E3 ubiquitin ligase protein that interacts with AtMYB30 in the plant cell nucleus, leading to
AtMYB30 ubiquitination and degradation by the 26S proteasome. As a result, MIEL1 negatively
regulates AtMYB30-mediated transcriptional activation and Arabidopsis defence and HR responses,
demonstrating that ubiquitination of AtMYB30 is necessary for negative regulation of plant disease
resistance. Finally, recent data show that AtMYB30 is additional targeted byah#thomonasype

[l effector XopD resulting in repression of AtMYB30 transcriptional activity and suppression of
AtMYB30-mediated plant disease resistance. These findings, which illustrate an original strategy
developed byXanthomonaso suppress plant defence, underline the crucial role played by AtMYB30

in the regulation of plant resistance to disease.
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Towards the identification of plant factors involved in virus long distance movement
S. Chapui8 C. Rodrigue?, L. Sofef, S. Boissindt, V. Ziegler-Graff, V. Brault’ et F. Revers

a3CNRS, IBMP, 12 rue du &eral Zimmer, 67084 Strasbourg, FrancdNRA, UMR SVQV, 28 rue
de Herrlisheim, 68021 Colmar, FrancéINRA, UMR BFP,, 71 avenue Edouard Bourlaux, 33140
Villenave D’Ornon Cedex, France

revers@bordeaux.inra.fr

Plant viruses exploit the vascular phloem system of their hosts to promote their systemic infection.
Compatible interactions between phloem proteins and viral factors are expected to occur during
this process. Whereas several viral factors involved in virus long distance movement have already
been identified, few plant proteins required for this mechanism have been described. We have
developed three complementary approaches to identify such proteins in Arabidopsis thaliana. This
comprehensive study is carried out with two viral genera, which highly differ in their virion
morphology, genome organisation and tissue tropism: the Potyvirus Lettuce mosaic virus or LMV
(filamentous virions, infecting all cell types) and the Polerovirus Turnip yellow virus or TuYV
(icosaedric particles, restricted to phloem cells). However, both viruses use the phloem vasculature
to traffic over long distances through the host. A companion cell (CC, cell-type constitutive of
the phloem tissue) cDNA library was produced and screened using the yeast two hybrid system
with viral baits known to be involved in viral long distance movement. Several candidates were
identified and the functional analysis of some of them has been undertaken. Fluorescent tagged
proteins were produced in order to confirm interaction with viral partmeanta using confocal
microscopy and FRET technique. Knock-out (KO) mutant lines have been selected for the candidate
genes and challenged with viruses to assess a potential role in virus long distance movement. As
some of the candidate genes belong to small gene families with potentially functional redundancy,
production of double or triple mutants is in progress to further test their behaviour upon infection.
Transcriptomic analysis of healthy and virus-infected CC was undertaken using Arabidopsis whole
genome micro-arrays and RNA Seq technology. Despite variability between experiments, a set of
up or down-regulated genes has been identified for each virus. The number of genes deregulated
following infection with each virus was surprisingly low. Moreover, very few common genes were
found deregulated with both viruses. Quantitative RT-PCR has been undertaken for a subset of them
to confirm modification of gene expression. The third approach developed to identify viral partners
was the isolation of plant proteins that co-purify with viral particles extracted from enriched phloem
tissue. Virus purification from total leaf extract led to the identification of two Arabidopsis proteins
that reproducibly co-sediment with TuYV (which is restricted to phloem tissue). When KO mutants
for the corresponding genes were inoculated with TuYV, one mutant displayed significantly higher
virus accumulation, while the second mutant did not show any change in viral titer compared to the
reference Col-0. Further investigations are underway.
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The anchoring mechanism of Remorin proteins to the plant membrane rafts is
essential for the regulation of virus propagation

S. Raffael@, C. Popp, A. Perrakf, J.-M. Crowet, J.-L. Caca$ I. Jarsch, L. Lins?, S. Mongranflet
T. Ot

aThe Sainsbury Laboratory, Norwich Research Park, NR4 7UH Norwich PUgwig-Maximilians-
University, GrolRhaderner Str. 2-4, 82152 Martinsried, Allemagrie&lMR5200 CNRS-Univ.
Bordeaux, Lab Biogarse Membranaire, 146 rueéb Saignat, case 92, 33076 Bordeaux Cedex,

France;9cbmn, Passage destporés, 2, B-5030 Gembloux, Belgique
artperraki@hotmail.com

The membrane rafts are plasma membrane (PM) microdomains playing a crucial role in the
regulation of membrane signalling and trafficking. They are composed of highly saturated long chain
sphingolipids, sterols and saturated phospholipids, creating tightly packed domains, designated as
eliquid-ordered’. Many signalling proteins are found in membrane rafts of human and plant cells
supporting the hypothesis that they serve as key platforms for cellular signal transduction and cell-
to-cell communication. However, little is known about the structural determinants underlying the
specific association of proteins with domains such as membrane rafts. Remorins are plant-specific
membrane raft protein that control microbial and viral infection of host cells. We performed structure-
function and biochemical approaches to unravel a novel mechanism used by Remorins to anchor to
the rafts. We show that a small anchor peptide, called RemCA is indispensable and sufficient for
tight direct protein-lipid interactions. Fusion of RemCA to soluble proteins results in their entire
immobilization at the PMn-plantaand targeting to detergent-insoluble membrane (DIM) fractions,

the supposed biochemical counterpart of membrane rafts. These findings open new perspectives to
stably anchor target proteins specifically to rafts. We used the Remorin protein from potato (StREM1-
3) to further investigate the importance of PM and DIM localization to the Remorin function. Remorin

is known to localise in the plasmodesmata and to control Potato Virus X (PVX) propagation by
physically interacting with one of its mouvement protein called TRIPLE GENE BLOCK PROTEINL1.

In addition, it was firstly recognized to be phosphorylated in response to oligogalacturonide signals,
possibly by a PM-associated kinase. We show that the Remorin specific localisation has an impact
on its physiological role on the PVX movement, supporting the hypothesis the plant membrane rafts
acting as functional components in the plasmodesmata and the PM. REM-containing lipid rafts could
serve as a counteracting membrane platform for viral ribonucleoprotein complexes, a mechanism
possibly regulated by the protein phosphorylation. See also poster "Role the group 1 solanaceous
plant protein :QEMORIN in virus propagation: involvement of phosphorylation events’dsgnique
Germain et al.
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New actors involved in the control of plant defenses during the Medicago-
Sinorhizobium symbiosis

M. Bourcy?, L. Brocard, C. Pislaril®?, V. Cosson-Jedn A. Cayref, |. Basbousy P. Mergaef, M.
UdvardP, B. Gouriorf et P. Ratet

38V CNRS, 1 Avenue de la Terrasse, 91198 Gif Sur Yvette, Frifhhe; Noble Fundation, Plant
Biology Division, Ardmore, AK OK 73401, USA
benjamin.gourion@isv.cnrs-gif.fr

Medicago truncatulaforms a nitrogen-fixing symbiotic association with soil bacteria of the genus
Sinorhizobium During these interactions, plants develop new organs, called nodules, in which
bacteria are housed. In nodules, symbiotic plant cells are invaded by thousands of bacteria. Because
of their nitrogen fixation skill, the bacteria are beneficial to the plants and host defense responses
have to be prevented. TwMd. truncatulagenes involved in avoiding plant defense reactions during

the symbiotic process were recently identifiddl. truncatulamutant lines altered in these genes are
unable to reduce nitrogen despite the formation of nodules. Furthermore, nodules of these mutant
lines display typical symptoms of plant defense reactions. How these genes were identified as well as
their functional analysis will be presented.
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Role of Root Border Cells and Border-Like Cells in Plant Protection
A. Driouich?, B. Planco?, M.-A. Cannesaf) M.-L. Follet Guey&, M. Hawe$ et M. Vicré-Gibouirf

duniversié de Rouen, UFR Des Sciences et Techniques, 76821cedex Mont Saint Aignan, France;

bUniversié de Arizona-USA, Division of Plant Pathology, Tucson, AK AZ 85721, USA
azeddine.driouich@univ-rouen.fr

Border cells and border-like cells are released from the root tip either as individual cells or as a group
of attached cells (Hawes et al., 2000; \&cet al., 2005; Driouich et al., 2007). These cells are
fundamental to plant-microbe interactions within the rhizosphere (Wen et al., 2009; Driouich et al.,
2010). Various studies have provided compelling evidence that border cells contribute significantly
to the protection of roots and consequently of the entire plant. First, the number of border cell
increases in response to pathogens (Cannesan et al.,, 2011). Second, border cells are capable of
attracting, avoiding, or repelling pathogenic microorganisms. For instance, it has been shown that
exposure of pea root to the pathogeectria haematococceesults in the formation of a mantle that
covers the root tip (Gunawardena et al., 2005). The mantle was shown to consist of a mixture of
both border cells and fungal hyphae, and when the mantle is removed, the root tip remains free of
infection indistinguishable from non-treated roots. Third, border cells are also capable of producing
antidefense molecules including antimicrobial proteins, phytoalexins and callose (De-la-Pena et al.,
2008, Cannesan et al., 2011). In addition, we have recently shown that arabinogalactan-proteins
secreted by root border cells of pea are capable of attracting zoospores of the pathogenic oomycete
Aphanomyces euteiché®en inhibiting their germination (Cannesan et al., under revision) and M.
Hawes and co-workers have shown that pea root border cells secrete exDNA much like "extracellular
traps” secreted by white cells in mammalians (Wen et al., 2009; Hawes et al., 2011; Brinkemann et
al., 2004). The authors have clearly demonstrated that degradation of exDNA via nucleases results
in an increased infection of root tips Y. haematococcaupporting a role of this component in the
immune response of root cells. Our communication will present and discuss these novel findings in
relation with root resistance against soilborne pathogens.

References. -Brinkemann V, et al., (2004). Science. 303 : 1532-1535 -Cannesan M-A, et al., (2011).
Annals of Botany. 108: 459-469. -De-lafieC et al., (2008). J Biol Chem 283:25247-25255 -
Driouich A et al., (2010). J Exp Bot 61:3827-3831 -Driouich A et al., (2007). Trends Plant Sci
12:14-19 -Gunawardena U et al., (2005). Plant Physiol 137:1363-1374 -Hawes MC et al., (2000).
Trends Plant Sci 5:128-133 -Hawes MC et al., (2011). Plant Science 180: 741-74& M/t al.,

(2005). Plant Physiol. 138: 998-1008. -Wen F et al., (2009). Plant Physiol 151:820-829
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Comparaison du pouvoir pathog éne de souches de Xanthomonas axonopodis appar-
tenant aux diff érentes lign ées génétigues du pathovar phaseoli par thermographie
infrarouge et imagerie de fluorescence de chlorophylle

E. Bové, C. Roussedt) L. Cayzaé, M.-A. Jacque’ K. Durand, B. PrioP, J. Guillaume¥ A.
Darrass& D. Roussedl E. Belir? et T. Bourea#

4NRA, IRHS UMR1345, Batiment C, 42 rue Georges Morel, BP 60057, 49071 Beaucedex,

France;PLISA, Universié d’Angers, 62 avenue Notre Dame du Lac, 49000 Angers, France
tristan.boureau@univ-angers.fr

Projet PHENOTIC

Les approches d’'imagerie par thermographie ou fluorescence permettent d'imageen@sepies

non visiblesa I'ceil, notamment par exploitation de longueurs d’ondes dans l'ultraviolet ou
I'infrarouge. Limagerie thermique et I'imagerie de fluorescence n'ont commmargtre utilies

pour I'etude des interactions entre plantes et patheg que &s Ecemment. Ces techniques sont des
outils puissants pour visualiser et mesurer la transpiration des feuilles et laghdatosyntbtique
destissus. Or, la psence d'un path@me alére ces deux paratres. Ainsi ces techniques permettent
une quantification f@cise des surfaces impéaes par les patheges.

Dans le cadre du Projet PHENOTIC, nous avons appliga imageries par thermographie infrarouge
et de fluorescence de chlorophydi¢ observation de tissusgetaux inocugs avec divers patheges
baceriens. Nous avons ptewfier I'existence d’un contraste avec les deux techniques dans la zone
inoculee. Ainsi, gacea ces outils le path@me peuttre locali€ de margre non destructive dans les
tissus egetaux néme en I'absence de synoptes visiblesi I'ceil nu. Nous avons ensuite inoéules
tabacs avec des pathaes en situation compatible et incompatible, et migwdence I'existence

de signatures thermographique&sifiques de chacune de ces situations, en I'absence de HR ou de
sympbme visible.

Nous avons ensuite utibsles imageries thermographique et de fluorescence de chlorophylle pour
guantifier par analyse d’image les syrptes foliaires induits par diverses souches de Xanthomonas
axonopodis pv. phaseoli (Xap). Xap est une beetde quarantaine responsable de la graisse
commune du haricot. Cette bade provoque desatptseéconomiques consiables en culture de
haricot. Le pathovar phaseoli est congite 4 ligrees @rétiqueseloigrees phylogrétiqguement.

Le pouvoir pathogne de souches reggentatives de ces quatre kggs @retiques &t compag par
thermographie et fluorescence de chlorophylle sur diversestésude haricot. Lessultats obtenus
montrent I'inérét des techniques d’'imagerie pour leéplotypage fin des composantes du pouvoir
pathogne de souches béctennes sur plantes. Deéme, les ésultats obtenus montrent que ces
méthodes prEsentent un fort potentiel pour @hotyper la eésistancea Xap de diverses vais de
haricot. Le @&veloppement de telles techniques dérmitypage ouvre de vastes perspectives pour
ameliorer la prise en compte de la diveésitu pathogne pour analyser de potentielles éifinces de
sensibilie des gnotypes btes.

62



Réponse de la plante aux bioagresseurs et aux organismes phytobénéfiques Ve. 11:50

Résistance a Fusarium graminearum etmécanismes de d étoxication des mycotoxines
. utilisation de la ¢ éréale mod ele Brachypodium distachyon

J.-C. PasqueC. Macade, P. Saindrenan et M. Dufresne

IBP Univ Paris-Sud 11, Rue de Noetzlin, 91405 Orsay, France
jean-claude.pasquet@u-psud.fr

La fusariose de &pi est principalement ca@s par le champignon pathege toxinog@neFusarium
graminearum Elle est une des principales maladies semeales. Lors de sonésdeloppemenin
planta cet agent pathame produit des mycotoxines (dont leakynivaénol, ou DON) nocives pour
I’'hnomme, I'animal etégalement les plantes. Aucursistance grifiquea F. graminearurm’a pu

étre mise ereévidence mais des lod effet quantitatif (QTL) sur lagsistance ont pétre identifés
chez le bé tendre et I'orge. Des analyseérgtiques, transcriptionnelles ouétaboliques ont pu
associer certains de ces QTLs des fonctions impéiga dans la&toxication du DON, dont des UDP-
glyscosyltrangfrases (UGTs). Emergence de la nouvelle plante reBrachypodium distachyon
est ickale pour mieux comprendre leoanismes deé&loxication mis en place par legréales en
reponse au DON. Nous avons pu mettregeidence que l'interaction entre ces deux partenaires est
compatible. La production de mycotoxine joue derdans la vitesse de colonisation égés deB.
distachyonune situation inter@diairea celles connues surégt sur orge.

D’apres la bibliographie, deux UGTs oate identifees commetant potentiellement impligges dans

la détoxication du DON, DOGT1 che&rabidopsis thalianaet Hv13248 chez I'orge. La recherche
d’orthologues cheB. distachyonpar homologie deéxjuences et analyse phy&@gtique nous a
permis d’identifier huit gnes candidats : deux orthologues@GT1et six deHv13248 Le suivi

de I'expression de I'ensemble de cemngs par RT-PCRq nous a permis d’identifier deux candidats
préferentiels Bradi2g04720et Bradi5g03300. En effet, leur expression est fortement induiés @h
apres application de la mycotoxine et 72h @piinoculation paF. graminearum Ce dernier profil
d’expression est ca@mrent avec la cietique de production de la mycotoxine qui pétite suivie de
facon indirecte via I'expression dwegeTri5 codant le premier enzyme de la voie de biosgsthdu
DON. D’autre part, ces deuxeges fortement expries en eponse au DON et I'infection par une
souche sauvage (DON+) sont nettement moins eX@®ian €ponsea une souche mutantatfis).

Afin de réaliser des analyses fonctionnelles in planta, nous avons entrepris la constructio@ee lign
trans@gniques deB. distachyoret d’A. thalianaprésentant une d@tation de I'expression de I'un ou
I'autre de ces deuxanes. Dans ce @me cadre, nous avorscemment crild la collection de mutants
TILLING de B. distachyoret avons identié des ligees d’'inérét piesentant des mutations dans le
geneBradi5g03300 Enfin, afin délargir notre connaissance dé&gponses de la plante et d’autres
fonctions potentiellement impliges dans la&oxication du DON, une analyse transcriptomique en
reponse I'agent pathogne producteur ou non de mycotoxine est en cours.
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Interaction entre le m étabolisme azot € et la résistance du riz a la pyriculariose

T. N'guyer?, E. Ballini®, D. Tharreal), J.-L. Nottegherhet J.-B. Moret

aMontpellier SupAgro, UMR BGPI - TA A-54/K Equipe riz, Campus International de Baillarg, 34398

Montpellier Cedex 5, France, MetropolitaiCIRAD, UMR BGPI, TA A 54 K, 34398 Montpellier,
France;Inra, UMR BGPI, Campus de Bailarguet, TA A 54/K, 34398 Montpellier, France
ballini@supagro.inra.fr

L'intensification des pratiques agricoles, et notamment la fertilisatioreraia azate, influent sur
I'expression de lagsistance des plantes. Une mauvaise gestion de la fertilisaticregzmit entiiaer
dans certaines situations des perdésees en favorisant leédeloppement d’agents pathotes.
Bien que ce plnonene aitéte couramment obsegvau champ, peu de preuves @t établies au
niveau moéculaire d’'une interaction entre les voix defense et un des@gsanismes majeur dans la
productivie des éreales, le ratabolisme azét

La pyriculariose est une maladie du riz provégupas I'ascomyite Magnaporthe oryzae. Cette
interaction modle peut nous permettre de comprendre quels sont &mmismes responsables de
I'affaiblissement de la&sistance du riz dans un sgste de culture intensif avec un haut niveau
d’apport azcé.

Pour épondrea cette question, deux approches carnpgntaires sont utilées : Letude du conbile
gérétique de la sensibilisation du riz par I'azote avec comme objectif la cartographie de QTL
impliqués dans ce Brtanisme. Le suivi de I'expression dérgs candidats impligs dans les
mécanismes deélense et du gtabolisme azétau cours des phase£poces de l'interaction.

Les premiers &sultats de cartographiegetique ont permis de mettre @vidence un QTL sur le
chromosome 1 qui provoque une sensieiliccrue des varies de riz en g@rsence d’'azote. Ce QTL
contient plusieurs @nes candidats iatessants ayant udle dans la éfense chez le riz : un cluster
de NBS-LRR, un cluster de LRR-kinases de type Xa2l etagulateur des&fenses homologué
PMR4. Le QTL contienegalement plusieurseges importants pour le &@abolisme azét comme

le gene OsFBT1 codant pour une F-box induite lors de stresg &t d¢ gne codant pour la NADH
glutamate synthase OsGLT1. Ceng est un composant important pour la remobilisation de I'azote
et le remplissage des grains et est comsidomme un candidat iatessant pour I'aglioration de la
NUE (Nitrogen Use Efficiency) chez leg@ales. Une cartographie plus fine est en cours pamluire

le nombre de gnes candidats pour ce QTL et permettre de poser de nouvelles égpsth
L'approche makculaire a quané elle permis de mettre eevidence uneépression partielle du
syseéme de éfense du riz dans les jours suivant un apport excessif en azote. En particuliendss g
de cefense PR comme PBZ1 classiquement @dipour suivre le niveau d'expression de I'arsenal
suggerent qu’une &pression transcriptionnelle d’'une partie de I'arsenal aurait lieu. Ggitesgsion
des systmes de éfense pourrait expliquer une partie de I'augmentation de la serssiapies un
apport azaa.
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The Magnaporthe oryzae effectors Avr-Pia and AvrCO39 are recognized by the rice
Nucleotide Binding Site Leucine Rich Repeat (NBS-LRR) protein RGAS5 through direct
interaction

S. Cesafiet T. Krop

3NRA UMR BGPI, Campus de Baillarguet, TA A-54/K, 34398 Montpellier, FraAteéRA UMR
BGPI, campus de Baillarguet, TA A-54/K, 34398 Montpellier, France
stella.cesari@supagro.inra.fr

Plant immunity strongly relies on direct or indirect recognition of pathogen effectors by plant
resistance (R) proteins. This recognition leads to the activation of disease-resistance signaling
pathways initiating the inhibition of pathogen growth and the induction of a localized programmed
cell death called the hypersensitive response (HR). To gain a better understanding of the molecular
mechanisms governing effector recognition in plants, we study two translocated avirulence (Avr)
effectors from the rice blast fungddagnaporthe oryzaeAvr-Pia and AvrCO39. Our work shows

that both sequence-unrelated Avr effectors are recognized by the same duo of rice NBS-LRR proteins,
RGA4 and RGA5. RGA4 and RGAS genes, are located next to each other on rice chromosome 11
and are both necessary to confer resistance to Avr-Pia- or AvrCO39-expréésonyzaestrains.
Interestingly, RGA5 is submitted to alternative splicing leading to the production of two protein
variants termed RGA5-A and RGA5-B. Yeast two hybrid analysis revealed that Avr-Pia physically
and specifically interacts with RGA5-A via a small RGA5-A specific domain whereas AvrCO39
interacts with RGA5-B via another small RGA5-B specific domain. This suggests that RGA5-A
and RGA5-B act as receptors mediating specific recognition of the Avr effectors by direct binding
while RGA4 acts as a signaling component activating downstream resistance pathways. Furthermore,
alternative splicing of RGA5 seems to be responsible for the dual recognition specificity of the RGA4-
RGA5 R-gene duo, suggesting that alternative splicing is a mechanism contributing to the evolution
and diversification of plant R-gene repertoires. Recent advance in the confirmation of RGA5-A and
-B recognition specificities and-plantavalidation of Avr-R interactions will be presented.
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Utilisation de Pythium oligandrum pour lutter contre Phaeomoniella chlamydospora,
un agent pathog éne impliqu é dans I'Esca, une maladie du bois de la vigne

J. Gerbor® N. Magnin Noet, E. Bruez Emili@, J. Vallance JessiéaD. Grizard Damiep, C.
Regnault-Roger Catherifiet P. Re}

aUMR 1065 SAVE, Saatet Agr@cologie vignoble, INRA/Bordeaux Sciences Agro, 33883 Villenave

D’ornon, France;bBIOVITIS, Biovitis, 15400 Saint Etienne De Chomeil, Frartténiversi€é de Pau,
UMR CNRS 5254/IPREM-EEM, IBEAS, 64013 Pau, France
jgerbore@bordeaux.inra.fr

Pythium oligandrum est un oom#te colonisateur de la rhizogge de nombreuses plantes qui est
capable d’induire une protection dégetal via I'activation des sysmes éfenses, e.q. pour lutter
contre Botrytis cinerea de la vigne ou de la tomate (Le Floch et al., 2009 ; Mohamed et al., 2007). P.
oligandrum poside degliciteurs de nature glycoprijues tels que : I'oligandrine et deux prirtes
pariétales nomraes POD1 et POD2. Lorsqu’elles sont appligs sur le &getal, ces glycopréines
induisentégalement uneasistance chez plusieurs plantes (Rey et al., 2008). Dangsamteetude,
des souches de P. oligandrum &es du vignoble Bordelais odte caractristes au niveau metulaire

et utilistes pour prager Vitis vinifera contre Phaeomoniella chlamydospora, un agent gatbog
impliqué dans 'Esca, une maladie du bois de la vigne. Les souché&teadentifées parsquencage

de la €gion ITS de ’ADN ribosomique et compes au niveau desges codant pour 2 p&inhes
élicitrices (oligandrine et POD1). L'analyse des profiéstiques obtenus par 'utilisation d’amorces
ISSR (Inter Simple Sequence Repeats) a n@latipesence de 3 groupesmgtiques dominants. Un
essai en serré&ali€ pendant 2 arées conscutives a moné& que des boutures de Cabernet-Sauvignon
infecttes au niveau de la tige par P. chlamydosporaeweldp@ des @crosesé&duites d’environ 50%
par rapport aux plant€moins. La persistance de P. oligandrum dans la rhizospties ceps ate
vérifiee au cours des egpmentations. létude desaponses de la plante via I'utilisation de micro-
arrays vigne (Roche-Nimbleg@ 12x135K - GEO: GPL13936) até reali®e au niveau des racines
et de la tige afin de caraaiser I'interaction @getal / P. oligandrum/ P. chlamydospora. Les analyses
montrent par exemple que des @oes de type F-Box, piedemment mentiorges dans le€actions
des plantes en condition de stress biotique, sont impégulans cette interaction. Lésultats seront
discués en comparant lessges de plusieurs voieséataboliques sur- ou sous-expémselon les
conditions d’exgrimentations.
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La Collection Francaise de Bact éries Associ ées aux Plantes
P. Portier M. Briand, G. Taghouti et M. Fischer-Le Saux

INRA, EmerSys - IRHS - Bat C, 42 rue Georges Morel, 49070 Bea@cbrance
perrine.portier@angers.inra.fr

Les ressources biologiques sontalement clef de la recherche et pouvoir s’assurer de la fialatit

de la qualié de ces ressources est aujourd’hui un point crucial. La Collection Francaise éed3act
Assocees aux Plantes (CFBPEt cee en 1973 sur la base des collections de laidé pathologie
végetale de 'INRA d’Angers. Aujourd’hui la collection dberge 6000 souches bagennes,
majoritairement pathames de plantes. La collection est adess |I'équipe EmerSys (emergence,
taxonomie etecologie des baéties phytopathagnes) de 'UMR IRHS (Institut de Recherche en
Horticulture et Semences). La collection est ca&@flSO 9001, labellee IBiSA et reconnue CRB.

De plus la CFBP fait partie iegrante du CIRM (Centre International de Ressources Microbiennes).
Les missions de la collection sont d’'une part, désarver la biodiversit et les donees assoées

aux souches, et d’'autre part de rendre ces ressources disponibles pour la coraracieatifique
internationale. Le catalogue de la collection est disponible en ligne: www.angers.inra.fr/cfop/
Aujourd’hui I'ensemble des ressources de la CFBP sont en cours-idemtification. Pour chaque
souche baéfrienne, 2 gnes du ratabolisme central sonéguené dans les deux sens. Dé&sultats

de ce projet nous attendons de pouvoir : - medtjeur la taxonomie de la totaditdes ressources
héberges ; - alimenter une base de déaa de squences de quddit - alimenter la base de dozes

de PhyloSearch (outil en ligne d'aide I'identification badtrienne, www.angers.inra.fr/cfbp/) ; -
importera la CFBP la com@tence d’identification pour la totaditdes ressources qu’ell@lierge

; - déboucher sur la mise en place d'une offre de service d'identification d’isolats ; - inclure
I'identification dans le primetre de la certification ISO9001 ; - orienter et alimenter les futurs projets
de recherches de la collection et deduipe de recherche EmerSys (IRHS, UMR 1345) par la gualit
de la caradrisation des ressources
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Comparaison de m éthodes pour la d étection des Pospiviroides infectant les
solanaceae

M. Visage, X. Tassust F. Poliakoff

Anses LSV, 7 rue Jean Dixmeras, 49044 Angers, France
xavier.tassus@anses.fr

Les virades sont les plus petits organismes connus comme infectant les plantes. ébeuoneg

est compos d’'un ARN simple brin circulaire d’'une taille comprise entre 246 et 399 paires de
bases. Ce dernier ne code pour aucuneémet Les virddes sont clags par familles parmi
lesquelles on retrouve celle des Pospilda® et plus particidrement le genre Pospivide. Les
Pospivirades tels que le Potato Spindle Tuber Viroid (PSTVd) infectent de nombreuses cultures de
solanaceae en causant notamment @dsrthations des tubercules ch®alanum tuberosurmou des
rabougrissements et desanoses foliaires cheolanum lycopersicorbDepuis la fin des arées 80, de
nouveaux Pospiviiides tels que le Tomato Chlorotic Dwarf Viroid (TCDVd) ou le Columnea Latent
Viroid émergent sur le territoire eurepn. Ces virimles peuvent infecter sans efitier I'expression

de sympbmes, des cultures ornementales de la famille des Solanaceae. Ainsi, ces plantes peuvent
constituer deséservoirs de ces patheges et favoriser leur digsination (Verhoeven et al, 2004).

La méthode interne utilisea I'Anses - laboratoire de la s@ntles egetaux, visea la cetection par
RT-PCR du PSTVd et du TCDVd (Shamloul et al, 1997). Afin de pousaaduer la pesence d’autres
viroides sur cultures de Solanaceae, I'utilisation d’une technologiétéetibn @rérique est apparue
importantea mettre en place. Ainsi, deux techniques de RT-PCR point final (Verhoeven et al, 2004 et
Spieker et al, 1996) et une technique de RT-PCR terapk(Monger et al, 2010) oréte évallees
vis-a-vis d'un panel c&chantillons cibles (Pospiviides) et non cibles (solanaceae et virus). La
détermination des ceétres de sensibibt relative, spcificite relative, epétabilitt et reproductibili

ont permis délaborer un scdma de @étection des Pospivifdes incluant une confirmation par
caracérisation gnétique.

Monger W et al. 2010. Development and inter-laboratory evaluation of real-time PCR assays for the
detection of pospiviroids. Journal of Virological Methods. 169, 207-210

Shamloul A. et al. 1997. Sensitive detection of potato spindle tuber viroid using RT-PCR and
identification of a viroid variant naturally infecting pepino plants. Canadian journal of plant
pathology. 19, 89-96

Spieker R. L. 1996. A viroid from Brunfelsia undulate closely related to the Columnea latent viroid.
Archives of virology. 141, 1823-1832

Verhoeven J. Th. J et al. 2004. Natural infections of tomato by Citrux exocortis viroid, Columnea
latent viroid, Potato spindle tuber viroid and Tomato Chlorotic dwarf viroid. 2004. European journal
of plant pathology. 110, 823-831
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Comparaison de m éthodes de d étection du P épino Mosaic Virus (PepMV) sur
semences de tomate

A. Saison, X. Tassust F. Poliakoff

Anses LSV, 7 rue Jean Dixmeras, 49044 Angers, France

Le Pepino Mosaic Virus (PepMV) est un virus du genre Potexvirus qui infecte les cultures de tomate.
Ce virus est transmis par contact de planfante et par les semences. A l'importation en provenance
de pays tiers et destination de la France, les lots de semences de tomate font I'objet électiah
vis-a-vis de la pesence de PepMV selon l&asion communautaire 2004/200/CE. Dans le cadre
du projet europen PEPEIRA, des premieefements concernant la performance des techniques de
détection grologique et mdaculaire ontete fournis. Toutefois afin deewiser la néthode officielle
francaise de étection du PepMV, ces doaas ont & étre consolides par des travaux &/aluation

de nmethodes. Ainsi, la @tection &rologique par DAS-ELISA, technique déference, a petre
compaee avec une gthode matculaire RT-PCR point final (Ling et al, 2008) et tempslr(Ling et

al, 2007). Pour chacune de ces troisthodes, 14€chantillons cibles regroupant les 4 isolaé&dr,

CH2, US1 et EU du PepMV oritte tesés et 1%¥chantillons non cibles regroupant éehantillons de
semences saines et des virus app&esnau genre Potexvirus et ou infectant la tomate. Pour chacune
des néthodes teges, les manipulations oate repetees 3 fois. Lesasultats obtenus ont permis de
calculer les crigres de sensibilit, sgecificite relative et degpétabilitt. Dans cettétude, les créres de
performance de la éthode RT-PCR temp£el se sontaveles les meilleurs (100% pour I'ensemble
des crieresévalles). Les esultats de ce travail permettant’Anses de proposer au mingse en
charge de I'agriculture, une modification du éofa de étection du PepMV sur semences de tomate.
Gracea sa meilleur sensibiétde dtection, la technique de RT-PCR tempslrpourraétre utilisce

pour confirmer desasultats de statut iftlermiré et ou en limite de&tection obtenus par la technique
serologique DAS-ELISA. Cette dersie technique demeura la technique de peeeiintention du fait

de sa bonne sensib#it sa fiabilié et son faible cat d’analyse.

Ling, K.S. et al., (2008) Genetic composition of Pepino mosaic virus population in North American
greenhouse tomatoes. Plant disease, 92 (12), 1683-1688 Ling, K.S., et al. (2007). Development of a
one-step immunocapture real-time TagMan RT-PCR assay for the broad spectrum detection of Pepino
mosaic virus. J. Virol. Methods, 144, 65-72
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Application of Ultra Rapid Real Time PCR and Loop Mediated Isothermal Amplification
to detection of bacterial phytopathogens

J.-G. Kin?, D.S. ParR et B.-S. YooR

aNAAS, 150 Suin-Ro Kweonseonku, 441-857 Suwépultique de Cdre; "Department of Life
Science, Kyonggi University, 443-760 Suwoap&blique de Care
jkim5aug@yahoo.com

Ultra rapid real time polymerase chain reactions (URRT PCRs) were performed to detect species-
specific DNA sequences of targeted bacterial plant pathogens using a microchip based, real time
PCR system, GenSpector TMC-1000 manufactured by Samsung TechWin, which only requires 6
microlitre total reaction volume with an extreamly short denaturation and annealing steps for each
cycle. Using the URRT PCR method, the targeted genes could be detected within 20 minutes
including melting point analysis. The detection limits were estimated to be about 10 CFU or less.
Loop-mediated isothermal amplification (LAMP) is a simple DNA amplification method, and is
also known as isothermal PCR. New rapid detection methods for bacterial phytopathogens such as
Pectobacterium carotovorusubsp.carotovorumwere developed with four primers. At the optimal
reaction temperature, with a water bath and no other devices, LAMP was able to amplifyxutQis 1
copies of the targeted gene per reaction. LAMP could assay directly by SYBR Green | without
electrophoresis.
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Emergence de Pseudomonas syringae pv. actinidiae (Takikawa, 1989) en France

C. RivoaP, C. Audussed S. Paillard, C. Francoi8 et F. Poliakof?

aANSES, Laboratoire de la santu \ecet, 7 rue jean Dixraras, 49044 Angers Cedex 01, France;

bAnses LSV, 7 rue Jean Dixmeras, 49044 Angers, France
Isv@anses.fr

Pseudomonas syringae pv actinidiae (Psa), agent causal du chancre du Kiwi, est connue comme
étant une baétie extemement agressive et infectieuse pour la production du Kiwi, sérdisant
rapidement dans I'environnement. Les principadtels de cette baetie sont: Actinidia deliciosa

(kiwi a chair verte) et Actinidia chinensis (kiwichair jaune).

Cette badtrie aéte detecée pour la prengire fois en France en Juillet 2010 (1) par isolement sur
milieu de culture et identification des soucheséssh I'aide de tests gmotypiques, nutritionnels et
moléculaires tels queétrits par Takikawa, (1989), Scortichini et al., (2002), Vanneste (2010). Les
premiers enregistrements de Psa ont eu lieu en 1984 au Japon (Takikawa et al., 1989; Serizawa et
al. 1989), puis en 1992 en Ga (Koh & Lee, 1994) et en Italie (Scortichini, 1994) ks foyers
avaientéete eradiqes. Cependant, Psaéde isoEe a nouveau en ltalie en 2007 (Balestra, 2009).
Depuis, sa dissmination &t tres rapide puisqu’en 2010 le Portugal (Balestra, 2010) et la Nouvelle
Zélande (2010, Website MAF Biosecurity) oréadag des foyers de chancre du kiwi. Enfin, le Chili,
I'’Australie, la Suisse et 'Espagne ont menti@um premier signalement en 2011.

Le Laboratoire de la saddes egetaux de I'Anses, en collaboration avec &egiipes Bo-£landaises

et italiennes a mongérque les souches francaises&sd en 2010 appartenaient aanmre groupe que

les souches italiennes éor£landaises ditaient de type virulent (2). L'utilisation des techniques de
rep-PCR (BOX PCR et ERIC PCR) sur la collection de souchegesdiout au long de la campagne
2011 permettra @tablir la pésence ou non d’'un seul type de souche sur le territoire francais.

Refs : (1) J.L. Vanneste, F. Poliakoff, C. Audusseau, D.A. Cornish, S. Paillard, C. Rivoal, and J.
Yu - First Report of Pseudomonas syringae pv actinidiae the Causal Agent of Bacterial Canker of
Kiwifruit in France. Plant Disease (en cours de publication). (2) J.L. Vanneste, D.A. Cornish, J. Yu,
C. Audusseau, S. Paillard, C. Rivoal and F. Poliakoff - Presence of the effector gene hopALl in strain
of Pseudomonas syringae pv. actinidiae isolated from France and Italy. New Zealand Plant Protection
64: 252-258 (2011)
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Yam virus X (YVX) et Yam necrosis virus (YNV), deux nouveaux virus des genres
Potexvirus et Sadwavirus infectant les ignames en Guadeloupe

|. Acina-Mambolé, L. Bonheu?, F. Anzal&, R.-M. Gome?2, D. Lang®, C. Fauré, D. Fillouxd, P.
Roumagna$, A. Marai€, T. Candresse C. Pavi$ et P.-Y. Teychendy

ACIRAD-Bios, UMR AGAP, Station de Neudithau, 97130 Capesterre Belle-Eau, Guadeloupe;
bINRA, UR1321 ASTRO, Domaine Duclos, 97170 Petit Bourg, GuadelSURBRA & Universié

de Bordeaux, UMR 1332 BFP, 71 Avenue Edouard Bourleaux, 33883 Villenave D’Ornon, France;
dCIRAD-Bios, UMR BGPI, TA A-54 / K, Campus Intnl de Baillarguet, 34398 Montpellier, France;
®INRA, UMR BFP 1332, Virologie, BP81, Univeksitle Bordeaux, F-33883 Villenave D’ornon,

France;'CIRAD, UMR AGAP, Station de Neufchateau, 97130 Capesterre Belle-Eau, Guadeloupe
teycheney@cirad.fr

Les ignames cultiges lebergent de nombreuses eses virales, qui limitent la diffusion de nasiel
vécetal issu des collections de ressourcegggiques. L'assainissement de ces collectiobsessite

la mise au point et la mise en ceuvre d’outils de diagnostic ap@mprC’est dans cette optique
gue plusieurs egees virales infectant les ignames (Dioscorea spp.) é@ntaracdtrises. |l est
cependant probable que la divegsites espces virales infectant ces plantes reste &wadiee. Afin

de tester cette hypaodlse, nous avons conduit des analyses in silico qui ont @deistence dans
les banques EST d’ignames d&gsiences correspondantles espces virales connues des familles
Caulimoviridae (Badnavirus) et Potyviridae (Macluravirus) magglementa des espces virales
des familles Geminiviridae (Begomovirus), et Secoviridae (Sadwavirus et non @ssigee jour
non cecrites chez les ignames. Sur la base de éssltats, nous avons entrepris la recherche et
la carackrisation de nouvelles espes virales infectant les ignames. Apruneétape de [Eigeage
direct de particules virales, des produits d’amplification et obtenus par reverse transcription
PCR gali€e a l'aide d’amorces €geréerees spcifiques du genre Potexvirus sur des broyats de
Dioscorea alata et D. trifida symptomatiques. Le clonage étdeencage de ces produits a permis
de mettre erévidence la prsence deé&fuences correspondamtdeux nouveaux virus des genres
Potexvirus et Sadwavirus, pour lesquels les noms Yam virus X (YVX) et Yam necrosis virus (YNV)
sont respectivement propes La partie 3' du gnome de chacun de ces agentteaamplifie par

3’ RACE, cloree et ¢quenée. L'analyse deseguences obtenues a permigtdblir I'organisation
gérétique de ces deux virus, et de confirmer qu’ils esentent deux espes virales nouvelles. Des
outils de diagnostic mékulaire par direct binding reverse transcription PCR (DB-RT-PCREtnt
mis au point et utiliés pour conduire unetude de pevalence du YVX et du YNV en Guadeloupe.
Des exgriences de transmissioneganique conduites sur une gammeddds herbages ont permis
une transmission eximentale de ces deux virasNicotiana benthamiana.
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Identification and pathogenicity of Pythium species on cantaloupe in north east of
Iran

T. Samaneh K. Rahnam® M. Mohammad Hajian Shaliret H. Hamid Afzalf

aDepartment of Plant Protection K, Department of Plant Protection K, Mashhad Mashhad, Iran;

bGorgan University of Agricultura, Shahid Beheshti ave, 49137-Gorg Golestan- Gorgan, Iran;
“Department of Plant Protection K, Khorasan Razavi agricultural Res, Mashhad Mashhad, Iran
kamranra@yahoo.com

Cantaloupe (Cucumis melo L.) is grown in many parts of Iran. Khorasan Razavi province is the
major area with more than 2000 ha under cultivation. Pythium species are the most serious fungal
plant pathogens in various areas of Iran. In order to survey the role of Pythium species associated
with cantaloupe root and crown rot, sampling were carried out from infected plants in different areas
of Khorasan Razavi province during 2009-2010. The root pieces were washed and cultured on CMA-
PARP medium. The isolates were purified by hyphal tip method and identified based on Vander
plaats-Niterink mycological key. The pathogenic species were identified Pythium aphanidermatum,
P. ultimum var. ultimum, P. deliense. The pathogenicity of the isolates were determined under
greenhouse condition by using wheat grain inoculum to cantaloupe seedlings. The most prevalent
Pythium species recovered were P. aphanidermatum (71.8%) followed by P. ultimum (22.3%) and P.
deliense (5.9%). The results indicate that P.aphanidermatum is the most prevalent species isolated and
is recovered in all the regions. P. ultimum was isolated from the melon fields of Neyshabour, Fariman
and Mashhad. P.deliense was detected in Khaff and they have not been reported previously in Iran
on cucurbits. This is the first comprehensive report on the identification and distribution of Pythium
species causing root and stem rot on cantaloupes in the north east of Iran.
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Optimisation du sch éma de détection de Clavibacter michiganensis subsp.
michiganensis et impact des traitements phytosanitaires des semences de tomate
sur la qualit é de la d étection

C. Fricof, A. Quillevere?, C. Doussét T. Baldwirf, R. Germaifi, V. Grimaulf, M.-A. Jacque$ R.
Mathi®, M. Larenaudi@, M. Rolland et V. Olivier®

aSNES-GEVES, Rue Georges Morel, 49071 Beaégdtrance;’BioGEVES, Rue Georges Morel,

49071 Beaucow, France:°ANSES, 7 rue Jean Dixéras, 49044 Angers, Franc&Union Francaise
des Semenciers, 17 rue du Louvre, 75001 Paris, FrafitiRA, IRHS UMR1345, Batiment C, 42 rue
Georges Morel, BP 60057, 49071 Beaudg®Cedex, France

valerie.olivier@anses.fr

Dans le cadre du Contrat de Branche “ Gestion de Clavibacter michiganensis subsp. michiganensis,
un enjeu sanitaire majeur pour la production de tomate "”,@eetbppement d’outils deédection
moléculaire et I'optimisation du/des semma(s) de étection constituaient un des axes d&ioration

des connaissances sur latection de cette bamtie a partir des semences. Comparer les outils
dévelopes avec les &thodes disponibles et mesurer I'impact des traitements phytosanitaires
appliqgues aux semences contribuaigggalementa I'évaluation des performances des outils de
detection. Apes £lection d’outils performants permettant ktection/identification de Cmm (Mathis

et al., 2012), letude a consiéta confronter ces outila la flore des semences. En coémpent,
I'impact des traitements phytosanitaires, quasiggali®s sur semences de tomate, sur la fiabilit
des protocoles @&te analyg. De plus, plusieurs @thodes d’extraction de la bécte a partir des
semences orégalement fait I'objet de travaux. Deux pistes dtettion modculaire, la Bio-PCR et

la PCR directe assa@es aux couples d’amorces les plus pertinentsgt@nsuivies. Le protocole de
Bio-PCR bien que @sentant des atouts en termes de sen&lailihangé de fiabilie et de robustesse

sur certains lots. Le protocole de PCR directe surar@s “ enrichis ™ par une incubation de 3
jours constitue une alternative offrant de bonnes perspectives. Une gra@degiréite entre lots

de la flore des semences avec un impact fort (par ébitign et/ou inhibition) aéte obseree sur

la totalitt des protocoles. Linclusion dé&roins d’inhibition se &wele indispensable quels que
soient les schmas de dtection. De plus, I'analyse de semences contaesnapes application

de produits phytosanitaires couramment apg@gaux semences de tomate (pelliculant avec/sans
fongicide, dsinfectant, priming) a mis eevidence des difrences entre protocoles et a permis de
clarifier un sckma de étection. Ces dor@es onéte prises en compte pour lavision des protocoles
OEPP et de 'UFS et permettront d’@liorer la néthode francaise dé&ference aprs validation par

un essai inter-laboratoires.

Rene Mathis, Celine Fricot, Magali Larenaudie, Thomas Baldwin, Rodolphe Germain, Valerie
Olivier, Anne Quillevere, Mathieu Rolland, Valerie Grimault, 2012 : Clavibacter michiganensis
subsp michiganensis : evaluation of different detection methods. €smlgr la Soéte Francaise

de Phytopathologie du 5 au 8 juin 2012, Paris (poster)
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First Report of Soft Rot caused by  Pectobacterium carotovorum subsp. brasileinsis
on potato in Morocco

M. Tertéf, U. Spiradd, A. Faouzf, M. Mellould, E.M. El Fafimé, R. Ait M’hand®, E.H. Achbarf,
M. Barakaté, F. Boutea et M.M. Ennajf

aUniversieé Hassan Il (UH2CM), LVHM-FSTM BP 146 Route de Rabat, 20650 Mohammedia,
Maroc; °PINRA, RABAT-Morocco, INRA, RABAT-Morocco, 10 000 Rabat, Mdimstitut Pasteur-
casablanca, Institut Pasteur-casablanca, 20 000 Casablanca, Ma&¢RST-Rabat, CNRST-Rabat,
10 000 Rabat, MaroceINRA-MEKHNES, INRA-MEKHNES, 50 000 Mekhnes, Maftagulte cadi
ayyad -Marrakech, faculte cadi ayyad -Marrakech, 40 000 Marrakech, Mafamiversié Paris
Diderot, Sorbonne Paris G3t LEM, IBP, 91405 Orsay, France

meriamterta@hotmail.com

Pectobacteriunms one of the major pectinolytic causal agent in most crop plants throughout the world,
specially potato. Thirty one strains were isolated and purified from the samples. These strains were
subject to morphological observation, biochemical, molecular and physiological identification. The
molecular confirmation was conducted by DNA polymerase chain reaction by using Y1 and Y2
primers which are specific to amplify 434 bp open reading frames of pectate lyase pelY genes of
P. carotovorum The PCR products were purified and sequenced, The BLAST results showed that
each DNA band of all isolates presented high percentage of similarity with the periplasmic pectate
lyase gene of P carotovorum species placed in the GenBank. The phylogenetic tree analysis and
comparison of the sequences showed that the strains were placed into groups, some strains had 99%
similarity with periplasmic gene d® carotovorum subsp. carotovoruand some strains were affiliate

with (98%-99%) similarity with periplasmic pectate lyasdrotarotovorum subsp. brasiliensighe

BLAST results of the amino acids sequences showed the presence of a new mutations, at position
552 with replacement of glutamic acid by aspartic acid, Asn 495 Asp, GIn 519Lys, Asn 487 His and
Thr 544 lle. These mutations can be considered as a fingerprint of Moroccan strains. The nucleotide
sequences of the genes encoding 16S rRNA from these strains, were determined and compared with
sequences of the 16S rDNA genes of othdPa@atobacterium spprder to determine and confirmed its
relative phylogenetic position. The results of 16S rDNA grouped the isolated strasaagtovorum

subsp. carotovorunmandP carotovorum subsp. brasiliensi$his is the first report of occurrence of

P carotovorum subsp. brasiliensis Morocco.
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Traditional culture-depending methods and molecular analysis by PCR-DGGE of
microbial community in mushroom spent compost and its compost teas

M. Santo&, F. Diane?, F.J. Ge& M.A. MartineZ, F. Marir?, F. Carreterd, J.A. Yai et M. Navarrd

aUniversidad de Alméa, Carretera Sacramento s/n, 04120 Alf@erEspagneCIES, C/ Péicas,
s/n. Apdo. 63, 16620 Quintanar Del Rey Cuenca, Espagne
fdianez@ual.es

The aim of our study was to determine differences in the composition of microbial populations in
mushroom spent compost and its extracts. We developed Aerated Compost Teas (ACT) obtained in
aerobic conditions and Non-aerated Compost Teas (NCT) fermented under anaerobic conditions. 100
L of water and 25 kg of compost were put into 250 L tanks, keeping the mixture under greenhouse
conditions for 15 days. For ACT, aeration was obtained by introducing a suction pump inside
the mixture, which caused the recirculation; on the other hand, NCT remained undisturbed for
all time. Subsequently, compost teas were filtered to remove the solid fraction, and stored until
use. Traditional culture-depending methods and Molecular Fingerprinting technique were combined
to examine the microbial community in this compost and its extracts. For traditional culture-
depending methods, bacteria and fungi total populations, yeasts, actinomycetes, proteolytic bacteria,
Enterobacteriaceae genus, total coliforms and Pseudomonas fluorescent were quantify by counting
the number of colony forming units in Petri dishes containing different growth media. Total bacteria
and proteolytic bacteria were the most abundant groups, followed by total fungi. Actinomycetes
were represented in minor proportion. On the other hand, ACT gave greater populations than NCT,
except for proteolytic bacteria 16S ribosomal subunit gene amplification from total extracted DNA
using PCR and Denaturing Gradient Gel Electrophoresis (PCR-DGGE) technique, was carried out
for Molecular Fingerprinting. Most representative bacterial communities were selected, cloned into
Escherichia coli and identified, so we could see the differences between the compost and ACT or NCT.
Chitinophaga ginsengisoli, Planctomyces limnophilus, Filimonas lacunae, Lewinella cohaerens,
Pedobacter daechungensis, lamia majanohamensis, Thermoanaerobacter brockii, Chitinophaga
arvensicola, Lutispora thermophila, Marinobacter guinea, Methylobacterium iners, Chitinophaga
ginsengisoli, Opitutus terrae, Prosthecobacter dejongeii, Flavobacterium sasangense, Nitrosomonas
eutropha, Gemmatimonas aurantiaca, Hydrogenophaga caeni, were the detected species in a greater
proportion. To sum up, molecular methods have been more accurate to determine the composition of
microbial populations, because of the ecological complexity of these samples and the large number
of bacterial species not grown in available culture media. Key words: PCR-DGGE, mushroom spent
compost, compost tea, ACT, NCT, microbial populations
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Predictive Diagnosis of Pea Root Rot by Real Time PCR Quantification of Low Level
of A. euteiches Oospores in Agricultural Soils

M.-A. Cannesafy M. Vicré-Gibouir®, Y. Atia®, L. Castel, A. Driouich?, K. LavaP, I. GattirP et
C. GangneuX
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Pisum sativum is a major source of plant protein for animal feed and remains the first proteaginous
crop in Europe. In France, pea crop surfaces have decreased drastically since the 1990’s, mainly
due to the end of the support of the Common Agricultural Policy for proteaginous crops and to
their uncompetitive prices compared to soya. Concomitantly, the dramatic yield losses due to root
rot caused by Aphanomyces euteiches critically exacerbated the situation. Today, this oomycota
Is considered as the first factor impairing the yield of this Fabaceae, and despite the new UE
plan to promote proteaginous crops, alfalfa and lupin are now preferred by farmers, regarding the
lower or non-susceptibility of these crops to A. euteiches, respectively. Considering the absence
of chemical control for this disease and in a context of a reduction of the use of pesticides, only
prophylactic approaches have to be considered for this phytopathology. Thus, soil assessments seem
to be the only efficient control measure. Herein we propose a molecular test targeting ribosomal
intergenic transcribed spacers (ITS1) in order to quantify A. euteiches preservation form (oospores) in
agricultural soil. This new method, founded on quantitative PCR, should be a fast, cheaper alternative
to soil disease index determination in order to establish a predictive diagnosis for agricultural soils
concerning pea root rot. The multiple comparisons of ITS1 sequences of the different species of
Aphanomyces and more precisely the most closely genetically related species A. cladogamus, A.
cochloides and A. iridis has led to identify maximum diversity regions inside ITS1, allowing the
design of specific primers targeting exclusively A. euteiches. After protocol optimizations in order to
ensure specificity and sensitivity, especially in the presence of soil enzyme inhibitors, we evaluated
the efficiency of the test for 95 A. euteiches strains isolated worldwide. All of them were successfully
amplified when others Aphanomyces species were not. Furthermore, artificial inoculations of dilution
series of A. euteiches oospores in sterilized soil allowed the detection of less than 10 oospores
per gram of soil. At the present time, further development are being led in order to evaluate the
Influence of soil proprieties (pedology, microbial biodiversity, etc.) on the onset of pea root rot
disease (i) by comparing disease indexes to A. euteiches oospore loads in different pedological
contexts and/or (ii) in the presence of different biological pest control agents and (iii) in different
agronomical applications. Thus, the specific and sensitive molecular method proposed in order to
guantify A. euteiches oospores in soils turn out to be both a preventive test against the pea root rot
for agriculture producers or advisers as well as an accurate monitoring tool for the assessment of
agronomical practices or chemical/biological control agents on the dynamics of A. euteiches.
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Transmission de Clavibacter michiganensis subsp. michiganensis de la semence ala
plantule de tomate et effet du greffage sur la contamination

M.-A. Jacqued C. FricoP, G. Orgeuf, J.-P. Bargeoll®et V. GrimaulP

4NRA, IRHS UMR1345, Batiment C, 42 rue Georges Morel, BP 60057, 49071 Beaucedex,
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Morel, 49071 Beaucoéz France;9SAS Re@ Briand, 17, rue de I'Offigire, 44450 St Julien De
Concelles, France
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Le chancre baétien di a Clavibacter michiganensis subsp. michiganensis (Cmm) est une pathologie
majeure de la tomate dans I'ensemble des zones de production sur tous les continents. La principale
méthode de lutte contre ce pathg inscrit sur les listes (annexe 11/A2) de quarantaine par 'OEPP
repose sur la&dection sanitaire des semences et plants, leebia@tant transmise par les semences.
L'objectif du travail péseng est détudier la transmission de Cmm de la sememdz plantule et de
determiner I'effet des techniques actuelles de production telles que le greffage sur cette pathologie.
Pour atteindre ces objectifs, une&thode d’inoculation des semences par scarification et infiltration
sous vide &té mise au point et son efficagieévallee. Cette rathode donne de&sultats fiables et
repetables et permet de moduler la charge &aetne des graines inoégs. Il est ds lors possible

de mesurer la relation entre charge Baienne sur semences et taux de contamination des plantules
et de péeciser la taille des populations assm®s sur plantules. Lefficaéitde transmission de Cmm

de la semenca la plantule est variable en fonction de la @é&iet de la souche t&st, cependant cette
transmission est possibleame pour de &s faibles charges b&ectennes sur semences. En conditions
contidlées lorsque les consignes d’hige sont respeegs pour ne pas favoriser la dispersion inter-
plants du pathagne, le greffage et/ou les conditions environnementalesadsitors du greffage ne
favorisent pas la contamination par Cmm. Lefficadite transmission de Cmm de la semeada
plantuleétant teséleee, la qualié sanitaire des semences ditie iréprochable pour ne pas favoriser

la dispersion de ce pathege, qui une fois instalpersiste de magie durable dans I'environnement

au cours d’une culture.
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Temperature across scales, from phylloclimate to mesoclimate: what about foliar
fungal pathogen development?
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Air temperature measured by weather stations is commonly used to describe the effect of temperature
on the development of foliar fungal pathogens. However, leaf temperature is the actual temperature
perceived by a leafborne fungus. Due to the leaf energy budget, leaf temperature can differ greatly
from air temperature measured in the canopy, especially if measured by weather stations. The
difference between air and leaf temperatures depends on the canopy architecture, but also on the
climate features (cloudiness, wind regime, etc). Consequently, differences between air and leaf
temperatures vary among leaf layers (spatial variations) and throughout the course of the epidemic
(seasonal variations), supporting the need to take into account the temperature actually perceived by
pathogens. The aim of this study is to quantify the effect of leaf temperature on the development
of a foliar fungal pathogen using the pathosystem wheat-M. graminicola as the experimental model.
Experiments were carried out in controlled conditions on adult plants to characterize the response
of M. graminicola to a wide range of leaf temperatures. Infrared heat lamps positioned over some
plants enhanced the range of mean leaf temperature. The temperature of each leaf was measured with
T-type thermocouples during the whole experiment. Three isolates were used to inoculate 191 leaves.
Chlorotic, necrotic and sporulating areas were assessed every 2-4 days on all inoculated leaves. We
established, for the first time, the response curve of a leaf pathogen to leaf temperature. The disease
development rate depended on leaf temperature. The latent period of M. graminicola was adequately
adjusted to mean leaf temperature by a quadratic relationship. The latent period varied also between
isolates and leaf layers. The final diseased area was greatly affected by mean leaf temperature. Our
experimental and analytic framework could be generalized to other foliar fungal pathogens. The next
step of this study will be the upscaling of the obtained relationship to disease dynamics observed
on whole plants over a complete epidemic. In a longer term, the integration of these relations to
epidemiological models is expected to improve the accuracy of models simulating and predicting
epidemics.
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Interactions au sein du complexe fusarien : cons  équences sur le d éveloppement des
champignons et leur production de toxines

D. Siou
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La fusariose de €pi de bk est une maladie retroég dans toutes leggions €réalieres. Elle est
provogtee par un complexe de champignons phytopatheg regroupant les genres Michrodochium

et Fusarium. Cette maladie a pour ceggences un&duction des rendements et un€&gdtion de la
gualite des farines par la production de mycotoxines par les Fusarium. La lutte contre cette maladie est
particulierement difficile en raison de la diveksies esgces qui en sont responsables et qui @deat

des cara@resépicemiologiques diferents. De plus, plusieurs ésqes peuvenétre retroueesa

I’ échelle de la parcelle et deepi. Il appar#ét donc recessaire @tudier les interactions susceptibles

de se produire au sein du complexe fusarien, pour comprendesdédoghpementpicemique de cette
maladie et son impact sur la qualitles ecoltes. Pour comprendre ces interactions, des souches
de differentes esgres onéte inocukes suiepis de bé en serre, seules ou en co-inoculation. Pour
évaluer le @éveloppement de la fusariose, 2 variablesa®étudies : la biomasse fongiquevallee

par Q-PCR, et les concentrations en toxine&okynivaénol et Nivaénol, cetermirees par UPLC-
UV/MSMS. Deux types d’inoculation orété pratigiees : en spray (inoculation globale degi) ou
ponctuellement, pargpdt d'une goutte de suspension de spores. Dans le premier cas, les souches sont
en comitition pour I'établissement des infections et la colonisation dpilalors que dans le second
cas letablissement de l'infection se fait de mamd independante. Lesesultats des inoculations

par spray montrent une grande divezsitans les@ponsesa la pésence de deux souches de deux
especes diferentes sur un Bmeépi. Pour certaines souches, I&pence d’'une autre exge diminue

sa biomasse. Pour d'autres, cette biomasse est augenentencore pas owes peu affe@e par

la préesence de congiteurs. Cesésultats conduiserd penser que, quelque soit I'ése, certaines
souches sont nettement plus cdtifives que d’autres. Par contre, en termes de toxines produites, la
reponse est plus homege avec, dans la grande majerites cas, une quariitle toxines produites
inférieurea la quantié attendue (calcaka partir de la biomasse de champignon). Dans une autre
approche, nous avons inoéuF. graminearum et F. culmorum de fagon ponctuelle suepin Cet

épi a ensuiteete decoup en trois parties (haute,adiane et basse) et la biomasse de champignon
a étt mesuee dans chaque partie. Les souches iremsilseules progressent dans to@pil’'mais

sont surtout retrowde vers le bas pour F. graminearum. En doubles inoculations nous avong montr
gue F. culmorum (inocél dans la partie basse) limite la colonisation de F. graminearum. Dans cette
approche, seule la corafition lieea la colonisation esttudiee et montre qu’elle est ralentie par la
présence d’'une esge comptitrice.
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Application du postulat de Koch sur Diaporthe angelicae/Phomopsis dauci : Agent
pathog ene responsable de la grillure d’'ombelle sur Daucus carota

|. Serand&, J. Detoé, B. Mériau®, D. Lebourd, S. Lecleré et V. Grimaulf

3GEVES-SNES, rue G Morel BP 90024, 49071 Beaugdtrance,°!FNAMS, Le verger, 49800 Brain
Sur L'authion, France°*SNES-GEVES, Rue Georges Morel, 49071 Bea@ésduance
isabelle.serandat@geves.fr

Depuis 2007, certaines parcelles de carotte porte-gragseptent desédats de grillures d’'ombelles
occasionnant des pertes de rendement. Des isolentali®s sur ces sympmes ont permis de
mettre enévidence le pathame responsable, Diaporthe angelicae/Phomopsis dauci. Un travail
bibliographique, a monér que ce pathamne sous le nom de Phomopsis dauéitadecrit dans les
anrees 1950 aux Pays-Bas. L'objectif des esétagent de @montrer le postulat de Koch pougfthir
Diaporthe angelicae/Phomopsis dauci comme la cause de la grillure d’'ombelle. eesrddfisolats

du pathogne, issus des défents sympitmes obse@s sur les ébris de culture, orééte caradtrises
morphologiquement et par la cap&cite production de la forme seb@iet asexeée. La contamination
artificielle de carottes porte graines a permis de reproduire les dymegtde grillure d’ombelles et

de ®isoler Diaporthe angelicae/Phomopsis dauci, montrant que ce champignon est bien lergathog
responsable des syniphes obse@s sur carotte etanontrant ainsi le postulat de Koch.

82



Session Posters Epidemiologie aux différentes échelles: plante, parcelle, paysage P5

Etude de la dispersion a érienne de I'agent pathog ene invasif du fr éne, Hymenoscy-
phus pseudoalbidus

T. Scordia C. Husson et B. Marcais

INRA, Route d’Amance, 54280 Champenoux, France
thomas.scordia@nancy.inra.fr

La chalarose est une nouvelle malaédieergenteétale affectant&serement les nes en Europe et
tout particulerement le fene commun (Fraxinus excelsior). Obgs\pour la prengre fois dans les
anrees 1990 en Pologne, elle s’est rapidementdisee de facon massive en Europe. Elle est due
a un champignon ascomdteHymenoscyphus pseudoalbidferme asexaeChalara fraxinea. En
France, les premiers syn@phes de cette maladie invasive @t obseres en Haute-Sme en 2007.
Actuellement, elle est largemengsente dans le nord et le nord-est du pays et poursuit sa propagation
vers I'ouest et le centre. Elle se caiise par desécroses corticales de couleur brune-ogmgur

les rameaux provoquant leurgtilissements puis leurs desbements. Les feuilles et la base des
troncs sonegalement fortement afféms. Toutes les dajories dages d’arbres sont attages. Dans

le cas des maladies invasives, la question du mode déndisation de I'agent pathege a une
importance particuéire pour la comg@hension des causes de |éanergence et pour la mise en place
de conseils de gestion pour limiter les risquegsipeu de dorges sont actuellement disponibles sur
les modes de dispersion ¢k pseudoalbidusLl’ étude que nous avons nmamavait pour buts (i) de
suivre la dynamique saisorame de la sporulation de I'agent patléog, (ii) de @terminer les types
de spores impligees, et iii) d’estimer la distance maximale de dispersion des spores. Linoculum
aérien de I'agent path@me aéte quantifée par couplage d’'une @hode de capture de spores sur
filtre Whatmar®) et de PCR en temp<el utilisant des amorces et sonde Tag@®aspecifiquesa

C. fraxinea Le suivi temporel de la sporulation&gé réali® dans deux placettes degerération
naturelle de fénes fortement infees sitiees en Lorrainesont instalks des ggesa spores releds
tous les quinze jours. Le dispositif du suivi spatial consiste en la poseegegieréte sur un
gradient de distance de & 700 m par rappora des fénes infeds. Nos esultats montrent que
I'inoculum aérien deH. pseudoalbidugst produit dans I'aia partir de mai et atteint un pic au cours
du mois de juin puis chute progressivement sans pour autant totalement iisgasgu’en évrier.

En effet,a partir d’adit, des spores continuentédife produites maia de tes faibles quantis. Ces
resultats montrent clairement que I'essentiel de I'inoculum est coastiascospores produites par
les apotlecies pesentes sur les rachis foliaires de I'aem-1 et que les conidies, spores agesu
du champignon, jouent urdle mineur dans la dispersion de I'agent pagwg Concernantétude
spatiale, nous avons petécter la pesence de spores ¢t pseudoalbidugusqua une distance de
400 m par rappora la zone de fnes malades la plus proche.
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Les cochenilles, des h émipt eres peu connus comme vecteurs de virus
E. HerrbachJ. Le Maguet et G. Hommay

INRA, UMR 1131 SVQV, 28 rue de Herrlisheim, 68021 Colmar, France
etienne.herrbach@colmar.inra.fr

Les cochenilles (Insecta Hemiptera Coccoidea) sont bien connues en tant que ravageurs directs
des nombreuses cultures dans le monde et elle sestttudiees du fait de leur particulagis
biologiques souvenétonnantes. Toutefois, elles n‘ontage la Eputation de vecteurs d’agents
phytopathognes, contrairemer#t d’autres Bmiperes phytophages, tels que pucerons, cicadelles

ou aleurodes. Pourtant, un certain nombre de cas de vection de virus par cochenilles sont connus
depuis les travaux pionniers de A.F. Posnette sur le caesol840. Les egues vectrices se
recrutent principalement dans la famille des Pseudococcides (cochenilles farineuses, mealybugs),
mais aussi celle des Coccidegsdanines et pulvinaires, soft scales). Les virus transmis appartiennent
aux familles Caulimoviridae (genre Badnavirus), Closteroviridae (Ampelovirus) et Betaflexiviridae
(Vitivirus) et infectent surtout des cultures degions tropicales (cacao, ananas, bananier, canne
sucre) mais aussi plus tegpes (vigne, cerisier), avec parfois umisuse incidencéconomique.

Cette communication se propose de faire aiat des connaissances sur la vection de virus par
cochenilles. Selon les derniers travaux, le mode de transmission est de type "semi persistant”. De
nombreuses questions scientifiques restentgosant sur ledle de ces insectes dans Egdemies

virales que sur les gtanismes qui sous-tendent I'interaction virus-vecteur.
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Evaluation of Fusarium wilt of melon (Cucumis melo I.) suppressive soils from the
southwest of Spain

F. Diane?, F. Carreterd, M. Santog, F.J. Ge& M.A. MartineZ, F. Marir?, J.A. Yal# et M. Navarr®

aUniversidad de Alméa, Carretera Sacramento s/n, 04120 AlfiserEspagneCIES, C/ Péicas,
s/n. Apdo. 63, 16620 Quintanar Del Rey Cuenca, Espagne
fdianez@ual.es

Fusarium oxysporurh sp. melonis(Fom) causes Fusarium wilt of melon which is an economically
important disease worldwide. This vascular wilt disease is one of the most difficult adversities to
control, because the pathogen is soil-borne and remains viable in the soil on nonhost crop residues
and roots grown in rotation or as chlamydospores for decades (Gordon et al. 1989). The most effective
control measure to prevent Fusarium wilt is through host resistance or grafting on interspecific hybrid
squash Cucurbita maximax Cucurbita moschata Alternative methods of controlling the disease

have been studied with emphasis on biological control. Difficulties in controlling Fusarium diseases
have stimulated the search for biocontrol systems. Soil suppression is a fact for many plant diseases in
different areas of the world, particularly those soils that are naturally suppressive to diseases induced
by Fusarium oxysporuschlecht). The purpose of this research was to study the suppresiveness to
Fusarium wilt of melon at four different allocations in the provinces of Cadiz and Seville (Southwest

of Andalusia). Four different soils (S1, S2, S3 and S4) were artificially inoculatedrugiarium
oxysporunt. sp. melonisat doses of 103 and 106 CFU g-1 of soil. For each sample heat-treated
(autoclaved 1 hour at 12C) and not heat-treated soils were done before inoculation, in order to
determinate the causes of the suppressiveness. Bioassays with sowing a re-sowing melon seeds were
done in 1L volume pots. The results showed a lowest disease incidence in the bioassay with S1,
S2 and S3 with a disease incidence reduction of 70 %. The suppressiveness is kept after soil heat
treatments, so the origin of suppressiveness could result from biotic and abiotic factors. Nevertheless,
the soil S4 reduces the expression of the disease to 100 % but this one disappears when the soil is
disinfected (biotic factors). Likewise, the resowing in the same pots, gives place to an increase of
the suppressiveness in the soils. Microbial analyses of these soils reveal that there present different
species of Trichoderma and Paecilomyces. These isolate showed the highest efficady uitider
against various phytopathogenic fungi.

References: Gordon TR, Okamoto D, Jacobson DJ (1989) Colonization of muskmelon and
nonsusceptible crops by Fusarium oxysporum f. sp. melonis and other species of Fusarium.
Phytopathology 79: 1095-1100 Keywords: Fusarium wilt; Disease suppression; Fusarium oxysporum
f.sp. melonis; Suppressive soils.
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Caract éristiques g énétiques et mol éculaires de Phytophthora infestans agent causal
du mildiou de la pomme de terre en Tunisie

K. Harbaoui et W. Hamada

INAT, 43, Av Charles Nicolle, 1082 Tunis, Tunisie
w_hamada@yahoo.com

Une analyse @&t& merée sur une population dehytophthora infestansqui constitue une grave
menace sur la pomme de terre et la tomate en Tunisiegasdé diferentes zones et saisons de
culture de la Tunisie par marqueurs reallaires type nuékire ou mitochondrial. Bien que peu de
diversi€ geretique existe au niveau mitochondrial, Engptypage par douze marqueurs microsatellites
nucleaires a moné une grande diver&itgengtique au sein de la population. L'analyse phyoigjue

a re\élé la pesence de la ligrke clonale importante NA-O1 qui semblerétte le premiera étre
identifie en Afrique du Nord. Ce groupe clonal est cagaigk par la pesence de type sexuel Al
et de I'haplotype la de TADNmt seulement. La structuémgtique de la population @te fortement
confirmée par I'approche bas sur les maogles tes clairement monérque la structuration entre la
lignée clonale (NA-01) eté&fives gretiques (groupe Il) des sous-populations. Le regroupement selon
les saisons indique qu’au moins quelque uns des nouveastypes gréres par la reproduction
sexiee se chevauche entre les saisons et la descendance sexuelle pourrait j@lenmpartant
dans lesepicemies des prochaines saisons. La population du patfegarie avec la plante hote
comme sur la tomate principalement la descendance ase@té trouvee avec plus de haplotypes
mitochondriaux mais de moins neéelire contrairemer# la pomme de terre. Les doges montrent
que la population d®. infestansctuellement est en train de changer et ladgolonale ancienne est
rempla@&e par une population plus complex@ngtiquement diverse et sexuellement transmissible en
deux sous&gions de la Tunisie. Ensuite, 'analyse de la divérdé virulence moyennant en partie les
marqueurs m@culaires codant pour les effecteurs d’avirulence Avr3a et AVR4,derslir les SNP

et detecée par PCR TagMan, @velée la pesence desanotypes avirulent, virulent et degmptypes
héterozygote au sein des isolats tunisiens. D’autre part, dans touté&gleas déchantillonnage, le
caracere de virulence n’a jamais suivi I'ordre chronologique @ede Iechantillonnage. Lesames

R de gésistance les plus efficaceslés en Tunisie sont R5, R8 et R9 qui ont conégpius de 90%
des isolats teéks. En outre, la @sence d'individus ayant moins de quatre facteurs de virulence et
gue les 2 facteurs de virulenétaient les races les plugfjuentes dans la population pourite
duea la pesence possible d'isolats avirulent étdrozygotes. Cela implique que la populationRle
infestangen Tunisie n'a pas subi de mutations dans ksag Avr contrairemerdt ce qui &té rapporé
dans d’autres pays. Dans I'ensemble, la populatioR.defestangen Tunisie pesente une structure
gérétique sgcifique plus econfortante que la situation dans de nombreux pays de part le monde.
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Genetic Diversity of Leptosphaeria maculans and L. biglobosa of Phoma Stem Canker
on Oilseed Rape in Lithuania

A. Piliponyte, I. Brazauskies, E. Petraitiea et G. Brazauskas

Lith Res Cent for Agr and Forest, Instituto a. 1, Akademija, 58344 Akademgdailiai Distri,
Lituanie
agne.piliponyte@Izi.lt

Phoma stem canker caused bgptosphaeria maculanand Leptosphaeria biglobosa a world-

wide disease of oilseed rape, causing serious yield losses in Europe. Both of these species co- exist
in Lithuania. OnlyL. maculanswvas identified in the 2006 and 2007 collections by species- specific
PCR, whereas both species were detected in 2008 and 2009, with prevalénbégtdbosain 2008

(89% of tested isolates), aihd maculangn 2009 (57% of tested isolates). Both mating types. of
maculanswere present in fungal populations in all years and all sampling sites. Amplified fragment
length polymorphism (AFLP) analysis revealed differences betvieeanaculansandL. biglobosa
species. Only 20 alleles (12.8 %) of 156 were identical. High genetic diversity was detected within
and between populations bf maculans The presence and prevalenceLoimaculansn Lithuania
supports the assumption of eastward spreading of this fungus in Europe and suggests that there is a
high risk of severe phoma stem canker epidemics in this country.
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Temp érature et croissance de Fusarium oxysporum f. sp. albedinis, agent
R. Arbad?, H. Kadi-Hanif? et F. Rahmanf

3Faculte des Sciences Biologiques, BP. 32. El Alia, 160011 AlgeéripgPLRZA/FSB/USTHB, BP
n°31 El ALIA, 160011 Bab Ezzouar Alger, Alie
frahmania@gmail.com

Les conditions de I'apparition et de I'extension de la fusariose vasculaire du palmier dattier (Phoenix
dactylifera L.), sonta ce jour non connues. Nous avons an@lges éries climatiques sur plusieurs
décennies et rechereles conditions climatiques quiuvralaient lors de I'apparition de nouveaux
foyers du bayoud. Les€sies compites, disponibles pour certainégions de notre pays, ont permis

de conclurea un changement climatique traduit par @fevation de la temgrature. Ce travailevele

gue des priodes de gel ont prece I'apparition de foyers. Btude de la croissance du parasite soumis

a la temggrature correspondaatcelle du gel puis remis en cultugela temggrature optimale de sa
croissance montre un changement important dangveldppement du pathege. Ce travail nous a
permis de faire des cdrlations de cause effet.
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Détection, par CG-SM, de saponines st éroides et d’acides gras chez le palmier dattier
(Phoenix dactylifera L.) r ésistant au Fusarium oxysporum f. sp. albedinis

R. Gaceb-Terrak et F. Rahmania

LRZA/FSB/USTHB, BP°B1 EI ALIA, 160011 Bab Ezzouar Alger, &lie
frahmania@gmail.com

L'analyse phytochimique de folioles de palmier dattier, Phoenix dactylifera L., effestur le cultivar
algérien, Takerboucht, (TK),é&sistanta la fusariose vasculaire d@éeFusarium oxysporum f. sp.
albedinis, est ici dcrite pour la prengre fois. Vingt mokcules sont étecées par chromatographie
en phase gazeuse (CG) coega la spectroratrie de masse (SM). Dix-huit d’entre elles ontgtoe
identifiees. Cett@tude a moné&, d’'une part, la richesse des palmes en acides gr&sietsl (53,9%).
Les acides gras sais (24,3%) et insatés (24,4%) sont repsenés par les esterséathyliques des
acides palmitique (16.93%) et-linolénique, ou oraga-3 (18,3%). D’autre part, ce screening a
permis de éceler, chez le cultivarésistant, I'abondance deéstides (33,8%), re@senés par la
yamognine aétate (22.1%) et la dioggine (11,7%) ; ces metules dont lesGles sont reconnus
pour étre tes importants chez I’'homme, n'oate detecées que chez TK. Seraient-elles impkgs,
directement ou indirectement, danséaistance de ce cultivarla fusariose ? Enfin, le palmier dattier,
connu pour son importan@&onomique de par son fruit, pourrait constit@etravers les nombreuses
molécules que nous avons ideré#és (Gaceb et Rahmania, 2010), une source potentielle éoaisie
de substances organiques naturellesrggsantes dans divers domaines.
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Comment cr éer de nouvelles vari étés hybrides intersp écifiques de bananiers malgr &
la présence de s équences virales endog enes infectieuses du Banana streak virus
dans le g énome Musa balbisiana ?

B. Farinag, M. Umbe#, L. Bonheu?, F. Salmo#, C. Jenny et P.-Y. Teychendy

aCIRAD-Bios, UMR AGAP, Station de Neudithau, 97130 Capesterre Belle-Eau, Guadeloupe;

bCIRAD, UMR AGAP, Station de Neufchateau, 97130 Capesterre Belle-Eau, Guadeloupe
teycheney@cirad.fr

La création de nouvelles vates interspgcifiqgues de bananierégistantes aux maladies est un enjeu
economique et environnemental majeur pour I'ensemble des pays producteurs. Elle repose sur
la combinaison de types parentaux Musa acuminata (A) et Musa balbisiana (B). Or, I'ensemble
des ressources M. balbisiana connuébdige deséfjuences endeges infectieuses du virus de

la mosdque en tirets du bananier (eBSV). Cdéxygences s’expriment dans la descendance des
croisements entre parents M. acuminata et M. balbisiana sous 'action de stress abiotiques activateurs
(culture cellulaire, diferences de ten@pature), conduisardt un risque d’activatioa grandeechelle

lors du déploiement en parcelles de \etas hybrides intergzifiques. De fait, la @asence d’eBSV
infectieux dans le gnome de M. balbisiana est devenue la principale contrainte pouedéiam de
nouvelles vaites de bananiers. Les recherches entreprises au CIRAD (Iskra Caruana et al, 2010)
ont monté que le @nome de I'espce moeéle M. balbisiana Pisang Klutuk Wulung (PKWelberge

des eBSV de 4 esgpges virales distinctes : BSOLV, BSGFV, BSImV et BSMysV. Ills également
monté que les irgégrations eBSOLV et eBSGFV dans lergpme de PKW sont mono locus et di-
alleliques, un seul des deuxellksétant infectieux, alors que les @grations eBSImV sorégalement

mono locus mais mono-&liques, I'alble uniqueetant infectieux. Ces travaux ont aboatia mise

au point d’outils mokculaires permettant de distinguer par PCR les deux typesl@'allL utilisation

de ces outils nous a permis de caegister visa-vis des akles eBSOLV, eBSGFV et BSImV les
ressources @étiqgues Musa du CIRAD contenant I&€mpme M. balbisiana. Ce travail a mis en
evidence une importante diveisitles profils d’insertion eBSV dans ces ressources, @septent
toutes les combinaisons possibleelinfectieux / akle non infectieux. Le potentiel d’activation

des eBSV infectieux até étudié dans unedection d’accessions de&gotypes vaés, afin de valider

par voie biologique le ésultat de ce®tudes structurales. Nous avobgalement mis en ceuvre

un programme ambitieux de @ation de ressources M. balbisianaédiorees, indemnes d’eBSV.
Plusieurs @niteurs indemnes d’eBSOLV et/ou eBSGFV infectieux et obtenus, ce qui permet
d’envisager I'utilisation de M. balbisiana pour laéation de vaétes interspcifiques sans danger
d’activation d'’eBSV infectieux.

Réferences : Iskra-Caruana ML, Baurens FC, Gayral P, Chabannes M. (2010). A four-partner plant-
virus interaction: enemies can also come from within. Mol. Plant Micr. Interact 23: 1394-402
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Mise au point d’'un test de r ésistance de la laitue a Fusarium oxysporum f. sp.
lactucae

S. Perrat, J. Deto@, S. Aligor? et V. GrimaulP

A3GEVES-SNES, rue G Morel BP 90024, 49071 Beausobmnce; °SNES-GEVES, Rue Georges
Morel, 49071 Beauco@z France
sophie.perrot@geves.fr

Depuis sa dcouverte en 1995 au Japon, la fusariose vasculaire de la laitue s’estqeapagtes les
grandes &gions productrices de laitue aux Etats-Unis puis en Europe. Ce pailh@gt responsable
de nombreux édats et cause des pertésonomiques importantes car la plupart des groupes de
cultivars de laitue sont sensiblada maladie. Cettétude aete engagea la demande de la section
CTPS potagre afin de&pondre aux besoins des obtenteurs dans le buédtiet un nouveau céte
de DHS pour valoriser le travail de&lection Eali€ ainsi que la&sistance des vates. L'objectif
de ce travailetait de mettre au point un testédaluation de laésistance de la laitua Fusarium
oxysporum f. sp. lactucae race 1 en collaboration avec 7 obtenteurs. Un protoe@le/aice
sur un panel de vagies issues de défents type vaétaux (@finition des émoins, de la souche,
du stade d’'inoculation, de la concentration d’inoculum, deehielle de notation). De plus, les
resultats permettent de mettre evidence du matiel pesentant difrents niveaux deésistance
intermédiaire. Le protocole mis au point sera propasla section CTPS pour laéfinition d’'un
nouveau criere de DHS.
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Setting up a test to evaluate a new type of resistance of lettuce to Bremia lactucae
S. Perrdt, S. Aligor?, P. Coquifi et V. Grimaulf
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Boisselere, 49250 Brion, FrancésSNES-GEVES, Rue Georges Morel, 49071 Beagésduiance
sophie.perrot@geves.fr

Recently, lab tests carried out at seedling stage for evaluation of lettuce to Bremia lactucae for
registration showed non consistent results compared to resistance in field for some varieties. There
are therefore difficulties to claim resistance for registration with current UPOV and CPVO protocols.
After discussion with CPVO and at IBEB, an experimental work was carried out at GEVES to propose
an additional protocol for the resistance to Bremia lactucae characteristic. GEVES chose to work
under controlled conditions to be sure of the identity of the race inoculated and to define the youngest
stage for testing this resistance. The test was performed in climatic chamber, with low light and high
humidity to compare three inoculation stages (cotyledons / 3-4 leaves/ 10-12 leaves). A resistance
Is observed when lettuce plantlets are inoculated at a later stage compared to classical seedling test.
This resistance is more or less present at the stage 3-4 leaves but always present at the stage 10-12
leaves. Results were presented to IBEB and compared with results of an experimental work in a
collaborative project carried out in Netherland. A Ringtest, planed in 2012 with each IBEB member,
with more diverse genotypes is under progress to develop a new protocol (to define inoculation stage,
and flexible enough to be applicable in all laboratories). This new protocol will be proposed to CPVO.
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Crop protection currently relies on control methods combining chemical control with genetic and
cultural techniques. However, the reduction by half of pesticide use targeted by the Ecophyto 2018
plan make it necessary to develop new methods of phytoprotection respectful towards environment.
One of these could be the stimulation of plant defenses by natural molecules. A concentrated
culture filtrate (CCF) of Pi was described as an elicitor of potato defense responses. It induces
the phenylalanine ammonialyase (PAL) @Rer et al., 2011) in potato tubers, the lipoxygenase in
Solanacea cells (Desender et al., 2006) and it is also implicated in priming (Val et al., 2008). Here, we
focused on the potential role of CCF in protection of potato tubers or leaves aBaatebacterium
atrosepticum(Pa), a pectinolytic bacterium causing soft rot on tubers, Rimgtophthora infestans

(Pi), the oomycete causing late blight. Protection tests were performed on potato tubers slices (1 cm
thick) for both pathogens, and on detached leaves for Pi only. CCFi(¢@&0ice) applied 48h before
inoculation with Pa (108 CFU/slice) induces a 40 % reduction of soft rot weight, but no reduction
of the disease severity caused by Pi. CCF was then fractioned by gel filtration on a HiPrep 16/60
Sephacryl S-200 High Resolution column with water as solvent. Four fractions were obtained (F1,
F2, F3 and F4) and tested for their protection effect on potato slicesy(g@ice) against Pa. Only

F1 induced the same protection level as the whole filtrate, and induced PAL activity; none of the other
three fractions had a protection activity. F1 was further separated into 3 fractions (Fla, F1b and F1c)
after another purification step, of which only F1b (400/mL) induces protection. MALDI TOF
analysis showed that F1b contains an elicitin (10357 Da) and an oligosaccharide (2500 Da), while
its RMN spectrum reveals the absence of lipids. The elicitin (presumably infestin), semi-purified
on anion Hiscreen Capto DEAE, shows approximately the same protection activity as CCF. After
removing the proteins present in F1b, a residual protection effect was observed, attributed to the
oligosaccharides. We thus showed that the protection induced by CCF against Pa is probably due to
infestin associated with an oligosaccharide mix, is correlated with induction of response defenses, but
is pathosystem-specific.
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Effet du BTH sur les D éfenses de la Vigne en Pr ésence de Diff érents Pathog énes
Obligatoires ( Plasmopara viticola and Erysiphe necator )
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La vigne est sensibkede nombreuses maladies et en particulier au mildiad’etdium (Plasmopara
viticola et Erysiphe necatgrnécessitant de nombreux traitements chimiques pour @entteurs
épicemies ayant des cobdguences sur I'environnement et la gantLes stimulateurs deéfense
des plantes (SDP) semblegire une piste forte iBtessante en tant queéthodes alternatives ou
compkmentaires pour limiter I'utilisation de pesticides conventionnels de la vigne car ils induisent
a une ésistance de la plantébte multifactorielle. Le benzothiadiazole (BTH) ou acilbenzolar-S-
méthyle, un analogue fonctionnel de I'acide salicylique, esiril comme stimulant efficace de la
SAR de mono et dicot@dones contre un large spectre de paéimeg. Le but de cettetudeétait

de i) peciser le dle BTH et sa capa@ta induire une &sistance de la vigne faeela diversié du
mildiou et de I'ddium renconte dans les vignobles ii) de trouver des marqueursemdéires ou
biochimiques de Btat de la éfense de vigne dans des conditions dilg&s. Apés traitement avec
BTH, linhibition de la croissance des agents pathiogs aéte mesuee et I'expression deegmes
impligués dans les gtanismes deé&ense de la vigne at suivie en PCR guantitative en temps
reel (RT-gPCR). Enfin, une analyse qualitative et quantitative des paiygbh et des stiltnes aéte
realise en paradlle, pourétablir une comlation entre le niveau d’expression demgs impligés
dans leur biosyn#@se et leur accumulation. Dans les interactions compatibles, sur un ensemble de
19 genesétudies, plus de 57% et 90% degrges sontaprimés 24 heures aps inoculation deP.
viticola et E. necatorrespectivement, indiquant un contournement épenses deé&fense de I'ibte
pour leur @dveloppement. Le traitement avec le BTH permet d’inhiber la croissance des g@ag¢isog
de 61a 98% et une modulation de I'expression deses en fonction de la variabdiinter et intra-
especes d'agents patheges. Une sur-expression @ifentielle de gnes codant pour des peates
lieesa la pathogesse (PR prdines) est obseee dans leséponses deé&lense contré®. viticola
et E. necator(PR-1, PR-2, PR-3, PR8, PR-10 ou PR-3, PR -10 et PR-6, respectivement). Le BTH
conduitégalement une egulation sgcifique la voie indolique et en particulier de I'expression du
gene codant pour I'anthranilate synthasepfessiora 24 hpi, puis sur- expression). La quantification
des polyplenols et des stilnes a moné& que I'accumulation de pterostihe (cérive méthyle du
res\eratrol) dans les feuilles pttrai€es est coaléea I'efficacite biologique obseie. L'expression
significative sur des PR pri@ines et 'accumulation de @rtostillene semblent expliqued, eux seuls,
un niveatelee de Esistance contre lidium et le mildiou et ils semblefétre de bons candidats pour
étre des marqueurs desistance et seraient forts utiles danséealoppement des inducteurs dans la
vigne.
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CBC-CarBuCida: A Potential Pine Wood Nematode Biological Control Technology
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The Pinewood Nematode (PWNBursaphelenchus xylophilugvas first discovered in Portugal in

1999, on the Sébal peninsula. Precautionary restrictions were implemented throughout the country,
and regular analyses are carried out to monitor its possible spreading. When detected, pine trees
are felled in a 50-kilometre radius and the wood is used for pellets production. The exporting of
non-certified untreated pine-wood has been banned by the Government. An infected pine tree is
said to be worth only half of what a healthypine tree is. Another issue worrying officials is that
uncontrolled transporting of pine wood, except random inspection, could cause the disease to spread
even further. On the other hand, the price of infected wood has fallen by 50% in Coimbra district,
with locals worrying that logging businesses may go bankrupt due to the lack of healthy pine wood.
Tens of thousands of trees have already died in Portugal and officials and experts fear that pine wilt
disease, which has become out of control in the south-west corner of the continent, could spread
further. Two species of pine are susceptible: the Maritime pine, which makes up almost a quarter of
Portugal forests, and Scots pine, the most widespread pine species in Europe, often used for Christmas
trees. Over the past ten years, millions of Euros have been invested in controlling this pine tree
pest by felling and burning. Despite all the measures and concerns, more recently, outbreaks of the
nematode were detected in other areas of Portugal, namely iralduganil, and Penela. Based

on this shocking ecological and economic scenario, it is undoubtedly a need to find management
strategies that could be applied on PWN natural habitat as well as on wood products. The aim of this
work is to study the potential of a new technology, based on a biological ingredient, to control the
Pinewood Nematode. In vitro studies showed a remarkable efficacy of the biological ingredient and
in situ studies are being conducted.
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Drugs transporters in the fungus  Botrytis cinerea during infection of treated and non-
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CNRS Lyon | Bayer, 14 impasse P Baizet, 69263 Lyon Cedex 09, FréBagercropscience, 14
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The grey mould funguBotrytis cinereacauses losses of commercially important fruits, vegetables
and ornamentals worldwide. Various fungicides with different modes of action are effective against
this pathogen, but isolates with multiple fungicide resistance phenotypes (Multi Drug Resistance,
MDR) have been observed with increasing frequencies. In fungi, two major types of membrane
proteins participate to drug efflux: ATP binding cassette (ABC) and major facilitator superfamily
(MFS) transporters. The activity of these proteins has often been correlated with their gene
transcription level, and mutations leading to over-expression of individual genes has been shown
to increase export and thereby reduce sensitivity to drugs. The objective of our work is to identify
transporters involved in detoxication during infection of fungicide-treated plants. Gene expression
profiling of the Botrytis cinerea ABC and MFS transporters genes has been investigated on non-
treated and fungicide-treated plants using the Nimblegen microarray technology. This study aims at
a better understanding of the putative role of the fungal efflux system in plant infection as well as in
infection of treated plants.
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Détection de mutations conf érant la r ésistance aux strobilurines et aux benzimi-
dazoles chez Mycosphaerella fijiensis a partir de I'observation de ph énotypes de
germination
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Des campagnes d'analyse du statut de ésistance au sein des populations fongiques de
Mycosphaerella fijiensisont egulierement mises en ceuvre dans les plantations industrielles de
banane dessert afin d’orienter les stgies de lutte chimique contre la Maladie des Raies Noires, une
grave maladie foliaire du bananier. Dans la pratique, des tests de germimatitno sont eali€s

en routine pour étecter et quantifier les souch&sistantes aux défents fongicides systiques.
Toutefois, I'observation des ghotypes de germination ne permet pas toujours une igtatmn
facile du statut des souches. L'objectif de |&gpentectude est de relier la @sence des mutations
qui conkrent la ésistance aux benzimidazoles et aux strobilurines aérgtiypes de germination

vitro. Deux populations de 52 et 75 souches ont respective@iemenoty®es par pyrasguencage
pour la cetection d’'une part de la mutation G143A qui cere la Esistance aux strobilurines et
d’autre part de la mutation au point 198 dang de la beta tubuline qui camé la Esistance aux
benzimidazoles. Chaque souché&ta soumisea des tests de germinatiam vitro avec une &rie

de fongicidesa differentes concentrations dont legthyl- thiophanate et le thiabendazd@edes
concentrations de 5 et 10g/mL pour les benzimidazoles et I'azoxystrobine et la trifloxystrobine
a 10 et 30ug/mL. La longueur des tubes germinatifs de chaque soué&te mesuge et diferentes
classes panotypiques ongte établies tenant compte du mode d’action du fongicide. Esgmce de
benzimidazoles on observe lesgplotypes suivants : (i) absence de germination (NG), (ii) tubes
germinatifs @formés (T), (iii) tubes germinatifs nonéfiormés maisa croissance plus faible que
celle du émoin (C) et (iv) tubes germinatifs semblables amoin (N). Pour les strobilurines, la
longueur du tube germinatif (L) et le pourcentage d'inhibition de croissance par rappérhaint
(GI) ontéte mesues. Les esultats ont monér que pour les benzimidazoles, les souclassstantes
portant la mutation au codon 198 ont leepbtypes N, C ou N+C et dans quelques cas ne germaient
pas. Les souches sensibles ne portant pas la mutation ont des tubes gernéfatiedou ne
germent pas. Pour les strobilurines, le@ndt de la longueur absolue du tube germinatif 150um)
recommand arbitrairement par certains auteurs (Frac), ne permet pasteeter toutes les souches
portant la mutation G143A. Il eggalement difficile de fixer une limite de pourcentage d’inhibition
de croissance (G150% par exemple) pourédiecter toutes les souches portant cette mutation. Ainsi,
pour cette classe de fongicides seul un testémahire permet de discriminer sans aniiitig les
souches portant ou non la mutation G143A.
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Durability of plant major resistance genes to nematodes depends on the gene and
on the genetic background, experimental evidence and consequences for breeding
strategies
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Root-knot nematodedjeloidogynespp., are extremely polyphagous plant parasites worldwide. Since
the use of most chemical nematicides is being prohibited, genetic resistance is an efficient alternative
way to protect crops against these pests. However, resistance genes (R-genes) are limited and
nematode populations are able to overcome them with time. Good management of these valuable
resources is thus a key point of R-gene durability. In pepper, Mel and Me3 are two dominant major
resistance genes, currently used in breeding programs, that cehtaokénaria, M. incognitaandM.

javanicg the three main root-knot nematodes species. These two genes differ in the hypersensitive
response (HR) induce by nematode infection. In this study, they were introgressed in either a
susceptible or a partially resistant genetic background in either homozygous or heterozygous allelic
status. Confronting these genotypes with a high inoculation pressure of an avivulemtognita

isolate demonstrated i) that the choice of the R-gene has to be considered since Me3 was breakdown
but not Mel, ii) that the genetic background plays an important role, Me3 being overcome more easily
in a susceptible genetic background than in a partially resistant one, iii) that the allelic status has no
effect for both genes. From the avirulevit incognitaisolate, a Me3 virulent laboratory-selected
population was obtained by successive re-inoculation on a Me3 R-pepper line. This virulent line
was tested on plants carrying the Me3 gene in different allelic status in a susceptible background. It
showed that the number of alleles does not influence the selection pressure exerted on virulent root-
knot nematode populations. Experiments are now underway to detect and localise QTLs of resistance
to root-knot nematodes explaining the differences observed between susceptible and partially resistant
genetic backgrounds, and to determine the effectiveness of their “ protective ™ role on the major R-
genes. All these results are of main importance for the creation of new varieties by breeders who have
to take into account the plant material used and the resistance gene they want to introgress.
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Activit & compar ée de trois inhibiteurs de I'enzyme de conversion de I'angiotensine
dans la croissance et les taux hormonaux d’'un ravageur des denr ées stock ées,
Ephestia kuehniella Zeller

L. Kirane-Amrani et N. Soltani-Mazouni

Laboratoire de Biologie Animale, UNIVERSITE BADJI MOKHTAR ANNABA, ANNABA 23000,
23000 Annaba, Algrie
kiraneamrani@yahoo.fr

Le Captopril, Lisinopril et I'Enalapril sont des &dicaments prescrits dans le traitement de
I'hnypertension akrielle chez les Mammidres . L'enzyme de conversion de I'angiotensine (ACE) des
mammigres est cruciale dans I'h@wostasie vasculaire des Mamanriés. C’est une Btallopeptidase

de zinc anceea la surface des cellules et dont fde est le clivage d’'un dipeptide C-terminale de
I'angiotensine | pour produire un vasoconstricteur, I'angiotensine Il. Chez les insectes, 'ACE est
présente et joue urble different de celui des Mamngifes. Destudes ont monér son dble dans
I'inhibition de 'hormone de mue (ecdy&toides) qui joue unale important dans lealeloppement

et la reproduction. Notrétude visea évaluer l'effet de trois m@cules sur le developpement des
chrysalides femelles d’'ureépidopére, ravageur des dées stockes, Ephestia kuehniella Ces
molécules ontete diluees dans I'agtone et adminiséis par application topiqua des chrysalides
femelles nouvellement exwdésa la dose de 10 mg/ 2ml d’'atone. Les effets sont obséss/sur

les types morphdgretiques induits, la dée du @veloppement nymphal, la croissance penade et

le profil des ecdy&trddes au cours de la@amorphose.Les inhibiteurs de I'enzyme de conversion
perturbe le @dveloppement et plusieurs types morphologiques sont cbsaelon I'importance de

la transformation nympho-adulte: des adultes restant empiésatiains I'exuvie, des adultes muant
partiellement et des adultes normaux. Chez ce dernier type, des malformations sontesbhserv
niveau de<lytres (courtes et froigées). Les traitements avec I'Enalapril et Lisinopril efrteat un
allongement significatif de la dée du @veloppement nymphal. Le dosage des e@lyiies aete
reali® par une rathode immuno-enzymatique (EIA) dans le corps entier des chrysalides femelles
a differentsages aprs traitement. L'efficacst des matcules sur I'evolution pdatale et les taux
hormonaux, montent des effets plus marsjde I'Enalapril par rapport au Captopril et Lisinopril.
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Management of Bromus tectorum and Melilotus indica through Allelopathy
N. Salhi
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The aim of the present study was to investigate the potential allelopathic effeZiggophyllum

album, Euphorbia guyoniana, Retama retafdonor species) aqueous extract on germination
efficiency of two weedsHKromus tectorunmand Melilotus indicg and one crop speciedriticum
aestivum under laboratory conditions. The germination percentage, plumule and radicle length of
Bromus tectorum in mixed culture was completely inhibited at the highest concentration of aqueous
extracts of the donor species level (10%). the two recipient species exerted weak measures as affected
by the highest concentration level of all donors. This inhibition was markedly in obBowsus
tectorumthan inMelilotus indicaindicating thatBromus tectorunis more sensitive to all of tested
donors, while theMelilotus indicais more adapted to the aqueous extract tharBtoenus tectorum
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Caract érisation morphologique des esp  eces fongiques responsable de I'anthracnose
sur pois, essais in vitro de l'action des polyph énols extraits de la plante h 6te et du
phos éthyl Aluminium sur la croissance myc  élienne des souches de Ascochyta

S. Sahouli

universié de Mostaganem, 02 noui grinetté&nme, 22410 Sidi Bel Abbes, Ade
rabhal351@yahoo.fr

Parmi les maladies que redoute le pé&igs(gm sativunt..), I'anthracnose cause desgits importants.
Elle résulte d’'attaques fongiques impasa trois espces du genrédscochyta L'objectif de la
présentettude a pour but : Lidentification des esmes deAscochytaesponsable de I'anthracnose
sur pois, ainsi que I'effein vitro des polyplénols extraits de la plantedte et du phasthyl sur la
croissance myaienne des souchdésscochyta La caracérisation morphologique des isola@tidies
bage sur I'aspect cultural de la colonie ainsi que la forme des pycniospores montre que les trois
especesAscochyta pisiAscochyta pinodest Ascochyta pinodellaont pésentes au niveau des isolats
provenant de la zone gfude. Le dosage des polygiols foliaires du pois psente une teneatevee
chez les feuilles contamiées, en revanche, cette teneur est faible au niveau des feuilles savigs,
I'activité antifongique des poly@mols sur la croissance nmglienne de Ascochyta est maégipar
une inhibition. Cette derare reste proportionnelle en fonction de la concentration des pegid
et de I'esgce teste. L'ariet total de la croissance mgieenne est obtena la dose del0@g/ml
chez I'ensemble des souches éest A I'exception de la dose 1000 ppm, le t@switro de la
confrontation du phdghyl Aluminium avec les mes souches té€sts peccdemment ne gsente
pas d’effet inhibiteur significatif sur la croissance fongique.
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Résistance vari étale des tubercules de pomme de terre vis-  a-vis des pathog enes des
genres Pectobacterium sp et Dickeya sp
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Les maladies baetiennes de la pomme de terre ieg@ntent un handicap majeur powdbnomie
agro-alimentaire mondiale, ainsi qu’en A&lge. Notreétude s’inscrit dans le cadre de la lutte
prophylactique contre ces pathologies. Ainsi, nous avewade le dege de Esistance naturelle des
tubercules de diffrentes vadtes de pommes de terre \asvis des germes appartenant aux genres
Pectobacteriunet Dickeya agents responsables de pourritures molles sur pommes de terre, ainsi que
sur d’autres cultureséggetales d’'importance. Aussi hous avons uéilgeux souches appartenant au
genrePectobacteriun{esgeces ;P. atrosepticunil00T etP. carotovorum98.1), ainsi qu’une seule
souche du genrBickeya(anciennement nomé@Pectobacterium chrysanthe®9.21). Tandis que le
matriel vegetal utilise comprend quatre vates locales de pommes de terre de consommation (deux
cultivarsa peau blanche : Timate et Diamant, ainsi que deux aatpesu rouge : Bsiee et Kondor).

Les tests orete realigs par la rethode d’inoculation des demi-tuberculeégcdte par Ibrahim et al

en 1978. La priode d’incubation deschantillons est de cing jougsune temprature comprise entre

22 et 25°C. D’'apres les esultats obtenus, les bades testes pesentent un net effet pathemge.
Pectobacterium atrosepticusiavere étre les plus virulentes sur les quatre gt#$ de pomme de
terre,P. carotovorunsemblent moins agressifs, mais sont par contre plus largentesengs. Tandis
gue les isolats du geni@ickeyasp pesentent une virulence inteedliaire. En outre, on a constat
gue les vagétes Diamant puis Bsiee sont les plusesistantes la pourriture molle, tandis que les
cultivars Timate et Kondor sont plus sensibles. Par ailleurs, vu que les &yraptengenés sont
pratiguement typiques et caradstiques de chaque asge dePectobacteriunet Dickeya on peut
affirmer que les essais d’infection sur demi- tubercules pourraient constituer un outil d’identification
préliminaire assez fiable. Au terme de cetteide, il apparia primordial d’approfondir la notion

de resistance vagtale de la plante et tubercules de pomme de terre qui pourraéver une
alternative inéressante aux autre€thodes classiques de lutte. Démme, il serait aussi envisageable
de I'extrapoler sur d’autres espes egetales sensibles aux pourritures molles.
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I’E_valuation de lactivit é antifongique de Solanum nigrum sur deux s équences
biologiques de fusarium oxysporum f. sp radicis-lycopersici : la croissance
myc élienne et la sporulation
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Fusarium oxysporuni. sp. radicis-lycopersici est parmi les champignons telluriques les plus
agressifs, causant degtfissements et des pourritures sur tomate. Dans le but de chercher d’autres
alternatives de lutte contre ce champignon, netuslions dans ce travail le pouvoir antifongique des
extraits flavonoiques des feuilles et fruits de la morelle nddeldnum nigrum Cette aptitude a

ete recherchbein vitro, sur un milieu solide glo®. Apres sérilisation et epartition des milieux
dans des boites deefri a raison de 15 ml par boite, les extraits flavonoiques (feuilles et fruits) sont
diluésa 1/2 avec de I'eau distél jusqua I'obtention des concertations de (100% - 50% - 25% de
I'extrait brut). 1ml de chaque concentration sont ragmsta chaque boite deé&®i contenant le
milieu de culture en surfusion. Ags solidification du celui-ci, 'ensemencement galise avec

des explants de 5 mm de diatre peleves d’'une culturédgee de 7 jours. Troisépetitions sont
retenues pour chaque concentration. LeffiGacié chaque concentrati@tudiée, est estile par le
calcul du pourcentage d’inhibition de la croissance @tignne et la sporulation du champignon éest
selon la formule de Rapilly, 1962. Leffet antifongique des extraits flavonoiques de la morelle noire
est ineressant mais, s’est@e different sur les deuxesjuences biologiques de phytopatéog. I
semble que la sporulation est la plus aféegtie la croissance mglienne avec des valeurs inhibitrices
presque identique pour les deux parties de la plante : Les concentrations enitlagates feuilles de
S.nigrum Eeduisant 50% (IC50) et 90% (IC90) la croissance @fignne sont de I'ordre de 3,24.10-

2 mg/g et 5,41.10-2 mg/g respectivement, tandis que I'extrait des fruitésem une IC50egale

a 3,13 mg/g et 5,97.10-2 mg/g respectivement. Par contre, sur la sporulation, on a éndsgstr
valeurs de CI50= 2,62% et CI90 = 4,22%, pour les feuilles et de CI50= 2,51% et CI90 = 4,00%, pour
les fruits. Ces&sultats bien que pliminaires, €moignent d’'une bonne actigitantifongique de la
morelle noire, permettant de limiter eéme de stopper leédeloppement de I'agent patheng.
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Criblage et Caract érisation de Bact éries Antagonistes des Phytopathog énes
Macerg enes de la Pomme de Terre, Pectobacterium et Dickeya

Y. Raoul Des EssafsA. CirolP, V. Helia€ et D. Fauré

3EN3PT, ISV-CNRS, UMR 2355, 91198 Gif Sur Yvette, Frafi@/-CNRS, 1 avenue de la Terrasse,
91198 Gif-Sur-Yvette, France, MetropolitafEN3PT, INRA, UMR 1349 IGEPP, 35327 Le Rheu,

France:91SV-CNRS, 1 avenue de la Terrasse, 91198 Gif-Sur-Yvette, France
desessarts@isv.cnrs-gif.fr

La maladie de la jambe noire caagspar les egrobackries pectinolytiques des genfeectobacterium

et Dickeyaest I'un des principaux motifs de refus de certification des pommes de terre dera fili
plants en France et en Europe. Actuellement, il n’existe aucun traitement efficace pour lutter contre
cette maladie, ni aucune vai egetale Esistante. Cettetude explore une stégie de bio-protection
qui repose sur l'utilisation d’isolats bastens capables d’inhiber la croissance beenne (antibiose)
d’agents pathognes appartenant aux genfectobacteriunet Dickeya Dans une prergre partie,

ce travail montre que sur les 10000 kaas isokes des diffrents sols francais un peu moins de
150 isolats ont une actiatd’antibiosein vitro contre les 4 pathamesétudés et que les meilleurs
antagonistes de croissance appartiennent principalea@genres baétiens, les Pseudomonas (60
%) et les Bacillus (30 %). Par la suite, des tests de étatte la virulence sur tranches de tubercules
puis sur tubercules entiers ont permis d'amper de manire plus pecise l'efficacié de chaque
Isolat a diminuer I'apparition des symfnes de pourritures molles c&ssparPectobacteriunet
Dickeya Ces tests ont conduét €lectionner 2 isolats montrant une diminution des symyes de
virulence deDickeya Dans une dergre partie, ce travail a permis de tester, dans un patheoagstn
serre @velop@ avec le pathagneD. dianthicola l'efficacité d’antibiose de ces 2 isolats choisis
dans des conditions se rapprochant de celles du champ. Ces travaux permeéivahied’ la
possibilie d'utiliser des antagonistes naturels comme agents biologiques de lutte contredegsdact
pectinolytiques de la pomme de terre.
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Lutte biologique contre  Pectobacterium : Génomique de l'agent phytoprotecteur
Rhodococcus erythropilis  R138

A. Kwasiborsk?, S. Mondy, A. Cirol? et D. Faur8

3SV-CNRS, 1 avenue de la Terrasse, 91198 Gif-Sur-Yvette, France, Metrop8IBARCNRS, 1
avenue de la Terrasse, 91198 Gif-Sur-Yvette, France
kwasiborski@isv.cnrs-gif.fr

La bacerie rhizospkriqueRhodococcus erythropolR138 est un agent de lutte biologique contre le
pathogne de la pomme de terRectobacteriundont la virulence estaéguée par quorum-sensing.
Les capac#s de égradation des signaux de quorum sensing permettrai®itodococcusl’étre
une alternative iriressante aux produits chimiques. l&veloppement de ce produit phytosanitaire
nécessite la @finition de marqueurs metulaires pour son suivi au champ et une meilleure
connaissance deséoanismes de phytoprotection (quorum quenching) et appelle@gleeacage
complet de songnome. Le gnome ddR. erythropolisR138 a&té obtenu en couplant desgiencages
454-Roche et Illumina puis I'assemblageét finali€ par clonage etégjuencage Sanger. En
comparant ce ghomea d’'autres gnomes disponibles dehodococcugt d’autres isolats d&.
erythropolis des Egions spcifiques deR. erythropolisR138 seront recheréles et permettront de
proposer des marqueurs raollaires souche-gpifique permettant le suivi de I'agent biologique aux
champs. Enfin, I'aces au @nome deR. erythropolisR138 permettra de&lelopper des approches
fonctionnelles (transcriptomique et/ou pFotnique) afin d’identifier et comprendre legéngs et
fonctions impliques dans I'antagonisme. Cette partie du progetassite la mise au point d'un neld

in situ permettant de co-inoculer sur pomme de terre I'antagoniste et le pa#odiinsi, la triple
interaction lbte/antagoniste/pathége sera prise en compte.
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Etude de l'effet n ématicide de saponines de la gypsophile sur la survie de deux
nématodes en conditions contr  6lées

F. Penset; A. MarmonieP, S. Gersch, J. Chond, M. Henny¥, G. Demangedtet C. Bertsch

3 VBE Universié de Haute Alsace, 33 rue de Herrlisheim, 68000 Colmar, FraPiteRA Sant de la
vigne, 28, rue de Herrlisheim, 68000 Colmar, Fran€Eaculte de Pharmacie, 5, rue Albert Lebrun,
54000 Nancy, France

flora.pensec@uha.fr

La maladie du court-n@ude la vigne est une maladievirus qui entrtne une @gerérescence ou

un deperissement de la vigne. Elle esggente dans la majagides vignobles de par le monde. Elle
conduit souvend une baisse de rendement et de la g@dlit la Ecolte eta un arrachage pmatué de

la parcelle. Le virus @nomn&é Grapevine fanleaf virus (GFLV) est le principal agent responsable de
cette maladie. En France, I'’Arabis mosaic virus (ArMV) egalement responsable de cette maladie
mais dans une moindre mesure. Ces deux Nepovirus sont transmis naturelleméotfigiugment

de vignea vigne par deux esges diferentes de @matodes vecteurs : Xiphinema index pour le
GFLV et X. diversicaudatunpour 'ArMV. Cette transmission a lieu lors de l'alimentation des
nématodes au niveau des racines de vignes en croissanceésirdedtion des sols permettait de
contller les populations deématodes vecteurs du court-osans pour autant l&sadiquer. De
plus, I'Aldicarbe (granus) et le Dichloroprogne (fumigants), mélkules ayant une toxiéitaigie

sont aujourd’hui interdits. Ainsi, aucune solution technique n’est disponible pour le viticulteur pour
déesinfecter le sol. De nombreusetsides se tournent vers I'utilisation de produits d’origieegtale

afin de diversifier les @thodes de lutte. Les saponines, congsqsefornmes et stoc&s dans certaines
plantes, participent auxefenses basales de la plante qui les produit eé&dent avoir un potentiel

de lutte tes inéressant contre une large gamme d’agents patiexy Des eXggimentations en milieu
liquide, compétees par unétude en sol au laboratoire ont permis de montrer |'eféehaticide des
saponines extraites des racines de la gypsopBi¥ggophila paniculata Cesétudes constituent un
mocele permettant de&derminer une dose conséi d’apport de saponines dans un sol pour lutter
contre ces deuxématodes. Afin d’estimer I'impact environnemental de l'utilisation des saponines
de la gypsophile en tant que traitemeatmaticide, diférents tests orite réali€s sur des indicateurs

de I'équilibre environnemental. Les indicateurs de la vie du sol sont la germinati@laeus
mosseagchampignon mycorhizien de la vigne impligdans le cycle du phosphore, la nitrification et

la respiration globale du sol. Les indicateurs de la vie aquatique sont les lentilles d’eau, les daphnies et
les algues. L'ensemble de ceétude permet de&derminer une dose d’apport de saponines optimale
pour lutter contre les@matodes sans impacter la vie du sol et du milieu aquatique proches de la zone
de traitement.
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Evolution de I'agressivit & de Melampsora larici-populina  suite a un évenement majeur
de contournement d’'un g ene de résistance qualitative

B. Fabre F. Halkett et P. Frey

INRA UMR1136 IAM, Route d’Amance, 54280 Champenoux, France
benedicte.fabre@nancy.inra.fr

La rouille du peuplier, ca@e parMelampsora larici-populingMlp), est une maladie foliaire és
dommageable. Ce champignon effectue de nombreux cycles de multiplicatioreasixant la
saison de &getation, provoquant deseteuillaisons pecoces qui perturbent fortement la mise en
réeserve de substances d@xs et carbdres. La plupart des cultivars de peuplier et €lectionres
vis-a-vis de leur gsistance qualitative totateMlp (Lemoine & Pinon, 1978). Ainsi, depuis plusieurs
décennies, de nombreux cultivarsployes ontéte infeces suite au @veloppement d’isolats virulents
de Mlp. Plangé depuis les arges 1980, le cultivaiBeaupe’ a repeseng plus de 80% des plantations
du Nord de la France. Les premiers isolats capables de contourgsisamce qualitative oate mis
enévidence en 1994 dans le Nord de la France (Pinon, 1995). Pour ce cultivar, la perte de croissance
duea la rouille est estide de 20% 30% de la biomasse en praéme ange d'infection, et de 50%

a 60% de la biomasse les @&s suivantes (Gastine et al., 2006). Cettale a pour but &tudier un
trait de vie particulier de la rouille, le temps de latence, afin éeiper si I'acquisition d’'une nouvelle
virulence chez le champignon s’est traduite par une modification de son agéessigitemps de
latence est @fini, ici, comme le tempsétessairé la sporulation de 50% deséadglies forneéesa

la surface d’'une feuille de peuplier. Quatre-vingt isolats de Mlp, capables d'inféBeaupe’ et
recolés de 1994 2006, onttée inocuks sur des feuilles du cultivédRobusta’ (cultivar sensible
toutes les virulences connues de Mlp). Jusqu’a&n@ jour post-inoculation, les&dlies sporulant
ont éte cenombgées. Une courbe sigrnde aéte ajusée sur la cigtique d’apparition des adies de
chaque isolat grcea une loi Probit (Shaner, 1980). Les courbes ai@aligees ont permis le calcul
du temps de latence pour chaque isolat. lessiitats obtenus montrent une diminution du temps de
latence au cours du temps. En 1994 et 1995, les temps de latence obtengis\&snisoit environ

10 jours. Une diminution forte en 2 ans des temps de latence est ensuiteéahsmrvie d'une
stabilisationa environ 7,5 jours. Cessultats suggrent que la mutation de virulences apparue en
1994 auraitete accompagee par une diminution de I'agress®jtqui auraitete restauge quelques
anrees plus tard.
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Use of genome-wide analysis for deciphering the role of master regulators during the
first stages of Arabidopsis infection by the enterobacterium Dickeya dadantii

E. Chapell@ B. Alunni?, J. Fedrorf, P. MalfattP, L. Solief et F. Van Gijsegefh

3UMR217 INRA/AgroParisTech/lUPMC, 16 rue Claude Bernard, 75005 Paris, Frafidb)R217
INRA-AgroParisTech-UPMC, 16 Rue Claude Bernard, 75005 Paris, France
vangijse@agroparistech.fr

The broad host range phytopathogenic bacterdickeya dadantiis the causal agent of soft rot
disease in many crops and ornementals. Soft rot symptoms are mainly caused by the production
and secretion of plant cell wall-degrading enzymes (CWDE). Several other factors are however
essential in the first stages of plant-bacterium interactions leading to an efficient plant colonization and
ultimately to disease expression. The production of these diverse pathogenicity factors is finely tuned
by complex and intertwined bacterial regulatory networks and the role of several global regulators
involved in this control, such as PecS, GacA and MfbR, has been characterized. GacA and MfbR
are required for the expression of virulence factors encoding genesnbatio andin-plantawhile

PecS prevents the early expression of these genes during the asymptomatic colonization phase of
infection (Lebeau et al, 2008; Reverchon et al, 1994; 2010; Mhedbi-Hajri et al, 2011). To have

a genome-wide view of the effects of these regulators on bacterial gene expression in planta, we
devised a new method allowing the isolation of bacterial RNA from infected plant leaves during the
early phases of infection. This permitted us to compare by microarray. ith@dantiitranscriptomic

profiles in bacteria present on leaves surfaces and in planta. Comparisons of the profiles of a pecS
mutant with those of the wild type parent revealed that, in bacteria present on surface leaves at the
beginning of infection (6 hours post infection), about 400 genes are differentially modulated. In
addition to genes involved in protein secretion or encoding secreted proteins (pectinases, proteases,
type Il effectors), the most represented categories included genes involved in metabolism, transport,
motility/chemotaxis and encoding regulatory proteins. More than one half of these genes are also
modulated in the wild type parent at the onset of maceration (24 hpi) as compared to their expression
on leaves surfaces. By contrast, at the onset of maceration, only a few dozens genes show a differential
expression in the pecS mutant as compared to the wild type parent. Among them are the genes
clustered around the pecS gene and these genes are highly expressed throughout the infection both
during the asymptomatic colonization phase and at the onset of maceration.Collectively, these data
confirmed the role of PecS as a key regulator during the colonization phase of infection and allowed
the identification of new genes putatively importanDindadantiivirulence.
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Identification des moisissures pathog  enes de quelques arbres fruitiers
S. Akroum

Universigé de Jijel, Ciée Ouled Aissa. BP98, 18000 Jijel, &lge
muorkaOO@yahoo.com

Les pathologies &etales cauges par les moisissures soat l'origine d’'une grande perte
agriculturale eeconomique et ca cause de la grande capédites moisissures degrader diférents
substrats, y compris les plus difficiles, ainsi qu’a la grande vitesse dendlisation de certaines
especes. Dans ce travail, nous nous sommesr@sis aux moisissures phytopatiéogs akrant les
pommiers, les poiriers et les vignes. Notre objegtifit d’'isoler et d’identifier le maximum d’espes
responsables des atations de ces plantes. D’'a&grles ésultats obtenus, des esgs des genres
Peronospora, Rhizopus, Cladosporium, Aspergillus, BotsttRenicillium étaient responsables des
biotériorations des vignes, et des esps dé-usarium, Botrytis, Penicillium, Alternariat Aspergillus
responsables des atations des pommiers et des poiriers. Pami les@spayant biériore au plus
les plantes cées nous avons pu identifienicillium chrysogenum, P. expansum, Botrytis cenerea,
Rhizopus stolonifer, Aspergillus fumigatus, Aspergillus negéteronospora viticola
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Determination of Phenolic Compounds of Malva sylvestris leaves and study of their
antioxidant activity

H. Boutennoun® L. Boussow}, K. MadanP et M. Kebieché

3universié de jijel, BP98 OULED AISSA JIJEL, 18000 Jijel, Atig; PUniversié de Bejaia, Terga
Ouzamour, Bejaia, 6000 Bejaia, Age
biologiehanane@yahoo.fr

Polyphenols are secondary plant metabolites, widely distributed in plants. Their health benefits arise
from the antioxidative effects of these phytochemicals, which are based on their ability to scavenge
different free radicals leading to the protection of biological molecules against oxidation. The
antioxidants present in plant cells play a relevant role in controlling ROS (Reactive Oxygen Species)
homeostasis through enzymatic and non-enzymatic reactions, acting in different cell compartments.
In this study, methanol extract fromalva sylvestrisvas evaluated for its phenols content using Folin-
Ciocalteu reagent and antioxidant activity using different methods: 1, 1- diphenyl 2- picryl-hidrazyl
(DPPH) radical scavenging activity reducing activity of H202 and ferric reducing power assay. The
result for total phenols content shows a high content of these compounds. An important content of
flavonoids and flavonols was also detected. The results of the antioxidant activities obtained indicate
that, about of measurement methithlva sylvestrigecords a high capacity.

110



Session Posters Pouvoir pathogéne et symbiotique P4

Polyphenols content and in vitro antioxidant activity of methanolic extract from
Mentha rotundifolia

L. Boussout, H. Boutennoun® K. MadanP et M. Kebieché

3yniversié de jijel, BP98 OULED AISSA JIJEL, 18000 Jijel, Atig; Universié de Bejaia, Terga
Ouzamour, Bejaia, 6000 Bejaia, Age
boussouflilia@yahoo.fr

There is abundant evidence that a great number of aromatic, spicy, medicinal and other plants contain
chemical compounds exhibiting antioxidant properties. With this respect a particular interest has
been given to plant polyphenols. The natural polyphenols have an ideal structure for capturing of free
radicals and it was found that their antioxidant activity surpasses the effect of known antioxidants,
such as the vitamins A and E. In this study, methanol extract vtemtha rotundifoliawas evaluated

to investigate its phenols content, amdvitro antioxidant activity using three different methods:

1,1- diphenyl 2- picryl-hidrazyl (DPPH) radical scavenging assay, reducing activity of H202 and
ferric reducing power assay. Total phenolic content was determined as gallic acid (GAE) equivalent.
Flavonoids and flavonols contents were determined as quercetin (QE) equivalents. The obtained
results showed that the total phenolic content was 498.24mg GAE/ g crud extract (CE). The amount
of total flavonoids and flavonols were 104.97 mg QE/ g CE and 50 mg QE/g CE respectively. The
results of the antioxidant activity indicated tientha rotundifoliarecorded a good capacity.
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Les glucanes p ériplasmiques osmor égulés contr 6lent la virulence de Dickeya
dadantii en modulant I'activation du syst eme phosphorelais RcsCDB

S. Bontemps-Gallo, E. Madec, J. Dondeyne et J.-M. Lacroix

UGSF UMR 8576 CNRS Lille 1,8ment C9 rue mendeleiev, 59655 Villeneuve D’Ascq, France,
Metropolitan
bontemps.gallo.sebastien@gmail.com

Osmoregulated periplasmic glucans (OPGs) are general constituents of many Proteobacteria.
Synthesis of these oligosaccharides is repressed by increased osmolarity of the medium and are
important factors required for full virulence in many phyto or zoopathogens. The phytopathogen
enterobacteriurd. dadantiicauses soft-rot disease on a wide range of plant species. The total loss of
virulence of opg-negative strains Df dadantiiis linked to the constitutive activation of the RcsCD
RcsB phosphorelay highlighting relationship between this phosphorelay and OPGs. OPGs control
the RcsCD RcsB activation level in a concentration dependent manner. OPGs are required for proper
activation of this phosphorelay by medium osmolarity and a high level of OPGs conceniration
plantais needed to maintain the low level of activation of the RcsCD RcsB phosphorelay required for
full virulence inD. dadantii

Les glucanes &iplasmiques osméguks (OPG) sont des constituantngraux de I'enveloppe des
Pro€obackries. La synthse de ces oligosaccharides égrimee par 'augmentation de I'osmoldit

du milieu et ce sont d'importants facteurs de virulence pour de nombreusesieagihyto ou
zoopathognes. L'engrobackrie phytopathogneD. dadantii provoque la maladie de la pourriture
molle sur un grand nombre d’espes egetales. La perte totale de virulence des mutants Opg-éest li

a l'activation constitutive du phosphorelais RcsCD RcsB mettargvéaience les relations unissant

ce phosphorelais aux OPG. La concentration d’ OPG dtmtle niveau d’activation I'activation

du syseme RcsCD RcsB. Les OPG sont indispensables pour I'activation de ce phosphorelais par
I'osmolarite du milieu et une forte concentration d’ORGplanta est recessaire pour maintenir le

bas niveau d’activation du phosphorelais RcsCD RcsB requis pour ledvonldment de la virulence
chezD. dadantii

112



Session Posters Pouvoir pathogéne et symbiotique P6

New enzymes involved in plant cell wall degradation secreted by the phytopathogenic
bacteria Dickeya dadantii

S. Hassan et N. Hugouvieux-Cotte-Pattat

UMR5240 CNRS-UCBL-INSA, Domaine Scientifigue de la Doua, batiment Lwoff, 10 rue Dubois,
69622 Villeurbanne, France
susanhasad@hotmail.com

Structure of the plant cell wall is dependent on a complex network of polysaccharides. It can
be dissociated by the concerted action of depolymerising enzymes produced by plant-associated
microorganisms.Pectobacteriumand Dickeyaspecies are highly pectinolytic bacteria responsible

for soft-rot diseases of a wide range of plant species. They produce a complete set of pectinases
as well as additional enzymes which lead to a complete degradation of the plant polysaccharides.
Plant cell wall degrading enzymes may have industrial applications (food industries, pharmaceutical
industriesoeetc). Using diverse approaches, we identified novel enzymes producedkeya
dadantii By screening aD. dadantii gene bank with a specific test, we detected two genes,
faeD and faeT, encoding a new class of feruloyl esterases (4-hydroxy-3-methoxycinnamoyl-sugar
hydrolase). By bioinformatics analysis, we disclosed a new pectate lyase gene, pelN. FaeD and
PelN are extracellular proteins secreted by the Out system which mediates the secretion of the D.
dadantii extracellular pectinases. In contrast, FaeT is a cytoplasmic protein. These enzymes were
overproduced in E. coli to determine their main biochemical properties. FaeD and FaeT are activated
by ferulic acid which also induces the expression of faeD and of the Battadantiipectate lyase

genes. PelN has an unusual pectate lyase activity; it acts at neutral pH in the presence of Fe2+ as
cofactor and its activity is weakly affected by pectins methylation.
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Agrobacterium tumefaciens may take advantage of quorum-quenching lactonases to
reduce the Ti-plasmid dissemination of the invading cheaters

M. Tanniéres et D. Faure

ISV-CNRS, 1 avenue de la Terrasse, 91198 Gif-Sur-Yvette, France
tannieres@isv.cnrs-gif.fr

Quorum-sensing (QS) controls collective behavior in several bacterial plant pathogens, using N-
acylhomoserine lactones (NAHLs) as cell-to-cell signals. Agrobacterium tumefaciensQS
positively regulates the horizontal transfer of the tumor-inducing (Ti) plasmid, which encodes
virulence functions, as well as synthesis and sensing of the NAHLs. However, several bacteria and
eukaryotes, includind\. tumefaciensand its plant hosts, express NAHL-degrading enzymes, such
as NAHL-lactonases. The role of NAHL-lactonases in plant-pathogen interaction is still unclear. In
this work, we tested the hypothesis by which the Agrobacterium and plant-host lactonases would
contribute to reduce sexual cheating of Agrobacterium invaders, which do not produce NAHLs, but
use those of others to promote horizontal transfer of their own NAHL-deficient Ti-plasmid. This work
revealed unexpected roles of NAHL-lactonases in bacterial cheating and host-bacteria interactions.
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Réle du chimiotactisme dans la sp  écificit € d’h 6te des Xanthomonas

A. Indiana, A. Darrasse et M.-A. Jacques

INRA, IRHS UMR1345, Batiment C, 42 rue Georges Morel, BP 60057, 49071 BeauCedex,
France
marie-agnes.jacques@angers.inra.fr

LesXanthomonaspp. sont des baeties phytopathagnes responsables de maladies ayant un impact
socioeconomique majeur. Chez ces l@w@s, 'adaptatiora I'hdte est engap s lesétapes
précoces de l'interaction. En effet, Mhedbi-Hajri et eglles (2011) ont mordy par @retique
d’association, que le€pertoires desemes codant des senseurs du chimiotactisme et désiadb
correlent avec le regroupement des souches en pathovar et donc avec leur pathologie (gamme
d’hbte et spgcificitée tissulaire). Lobjectif de ce travail est deemontrer par une @anarche de
gérétique fonctionnelle I'implication du chimiotactisme dans |l&@dficite d’hdte deX. campestris

pv. campestrigXcc). Deux mutants orgte construits : I'un a&te celete de cheY, gne codant une
proteine clef dans la transmission du signal chimiotactique et 'autre dame godant un senseur
chimiotactique (MCP0324). Le mutant cheY est non tactique et esgalpar rapport au parent
sauvage, dans sa capaditcoloniser le radis, plantéte, et la tomate, plante norbtfe. La souche
delétee du senseur MCP0324 s’internalise efficacement dans les tissus foliaires des planfassion-h
telles que la tomate, le haricot ou la gigd| contrairement au parent sauvage qui reste @afia
surface des feuilles de ces plantes. En revanche, il est@ffiacts sa capaéit s'internaliser dans

les tissus foliaires de I'arabette, plant@téy, contrairemend la souche parentale. Ainsi, ce senseur
détecterait une mékule Epulsive chez la plante noréte et/ou attractive chez la plantéth. Les
différents esultats obtenus montrent I'importance du chimiotactisme dans la colonisation des plantes
par Xcc conduisant ou namson internalisation dans les tissus.
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Implication des facteurs sigma dans la conservation des bact éries sur des graines
d’Arabidopsis thaliana

S. Pochof, A. BoulangeP?, E. Laube?, M. Arlat®, A. Darrass&et M.-A. Jacques
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France;P INRA, UMR LIPM, chemin de Borde-Rouge, 31326 Castanet-Tolosan Cedex, France
marie-agnes.jacques@angers.inra.fr

Chez les baétries, la mise en place d’'uneponse adaptativeegend de l'initiation de la transcription
dans laquelle interviennent les factearsCes derniers songgeralement connus poétre impliges
dans laégulation du retabolisme az@t la virulence et lagponsex de multiples stress. Xanthomonas
campestris pv. campestris ATCC33913 g deux facteurg54 et plusieurs facteurs70. Nous
avonsétude le ©le de ces pr@ines lors de la phase de conservation desebiast sur les graines.
Deux simples mutantg54 (XcaA1935 et Xc&2802), le double mutant correspondant et un simple
mutanto70 (XcaA1143) ontéte construits par @étion. L'ensemble de ces soucheggente une
croissancen vitro en milieu liquide identiquex celle de la souche sauvage. Nous avevalle
leur capaci d’adlesionin vitro, leur capacié de conservatioin vitro en microcosme eih vivo
sur des graines deétotype sensible d’Arabidopsis thaliana s&2leux tempratures diférentes
(4°C et 25C). XccA2802 et le double mutari54 pesentent des @motypes similaires. En effet,
leur capacié d’adlesionin vitro est fortement diminge par rappora la souche sauvage, ainsi que
leur dugée de conservatiom vitro ou sur des graines d’A. thaliana. Les mutants XttA3 et
XccA1935 pesentent respectivement l&me comportement que la souche sauvage et @ngiiipe
intermédiaire entre la souche sauvage et le simple mutanAX8@2. La Esistance de ces mutamits
divers stress abiotiques (stress oxydatif et stress osmotique) et leur eapgfaciner des biofilms est
en cours cévaluation.
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Caract érisation des m étabolites de Fusarium oxysporum f. sp. albedinis (F.0.a.),
agent causal du “ bayoud " du palmier dattier, par HPLC-ESI-MS

T. Ait Kettout- Azouaold, O. Puel, S. Tadrist et F. Rahmanfa

3 RZA/FSB/USTHB, BP°B2 El ALIA, 160011 Bab Ezzouar Alger, Alge; bUMR TOXALIM UMR
1331 INRA, 180, Chemin de Tournefeuille,, 31931 Toulouse, FrédthddR TOXALIM UMR 1331

INRA, 80, Chemin de Tournefeuille,, 31931 Toulouse, FraﬁdéZA/FSB/USTHB, BP°B31 El ALIA,
160011 Bab Ezzouar Alger, Adge
tazouaoui@usthb.dz

La souche de Fusarium oxysporum f. sp. albedinis (F.0.a.) que nous avoreeudiditt isokea
partir d’'un rachis de palmier dattiergsentant les sympes de la fusariose vasculaire, ou bayoud,
dans la egion de Ghardaia au Nord- Sud de I'&lie. Ce pathogne est culti@ in vitro sur milieu
Gzapek-Glucose dont I'extrait est andygar des rathodes chromatographiques. La comparaison
du profil metabolique par HPLC-ESI-MS, (poids nealulaires et spectres UV), des reoliles isaes

de F.o.a. et d'autres formae speciales de Fusarium oxysporum (F. 0. canariensis, F. o. fabae, F. o.
lactucae, F. o. lillii, F. 0. lycopersici, F. 0. melonis), cuéies dans les @mes conditions, nous a
amere a revéler que 10 malcules sont gifiquesa F.o.a. Il s'agit des ions metulaires de 247,
288 et 363 dteceés en mode d’ionisation positive et 206, 200, 200, 268, 234, 358 et 8&&;&b en
mode d’ionisation agative. Ces compés n’ont jamai®te ni isoks ni identifes chez F.o.a., ce qui
constitue une contribution importarada connaissance de I'agent causal du bayoud. Lidentification
de ces ratabolites est en cours dans notre laboratoire.
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T-DNA mediated insertional mutagenesis: evidence of a new gene implied in the early
phase of pathogenic development of Botrytis cinerea

S. Kaisef, L. Chandat, F. Villalba®, M.P. Latorsg, G. Billon-Gran&, M. Viaud®, J. SchumachérP.
Tudzynski, G. Mey? et N. Pousseredu

4 abo mixt CNRS Lyon | Bayer, 14 impasse P Baizet, 69263 Lyon Cedex 09, France;
bBayercropscience, 14 impasse P Baizet, 69263 Lyon, FrafidB; BIOGER-CPP, INRA, Av. L.

Bréetigniére, 78850 Grignon, France®West West Wihelms Universitat, Hindenburgplatz 55, 48143
Munster, Allemagne
nathalie.poussereau@univ-lyon1.fr

A collection of mutants of the grey mould fungus Botrytis cinerea, has been constructed in order
to provide the support for the identification of both fungal functions that are essential for the
pathogenic development and/or plant defence traits raised in the host plant. A random insertional
mutagenesis strategy based on the Agrobacterium tumefaciens-mediated transformation (ATMT) is
used to enlarge an existing mutant library (2367 lines, Giesbert et al. 2011). 2144 additional T-DNA
integrated transformants have been generated. The insertion sites of the T-DNA are being determined
using TAIL-PCR and capacity to infect the host plant is assayed. These data are organized into
a genome-orientated database of tagged genes and will be available for the scientific community.
One exploitation of this mutant library focuses on the characterization of mutants whose parasitic
developmentin-planta is hampered. We present here an example of the study of a new gene
encoding a DnaJd domain protein. The T-DNA mutant exhibited a drastic alteration of the infectious
process on bean leaves. Deletion of the studied gene confirmed this phenotype and revealed that
colonization process was also altered on different host plants. A defect in penetration and an abnormal
infection cushion formation were registered. A dramatic reduced conidiation and an abnormal
hyphal morphology were also observed. Resistance/sensitivity to ROS, formation of ROS and oxalic
secretion were investigated. Finallg, vitro assays for the secretion of lytic enzymes are currently
developed to start the exploration of the secretome produced by this strain and attribute a function to
this new gene.
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Activit é insecticide de Bacillus thuringiensis contre la mouche m éditerran éenne des
fruits Ceratitis capitata (wied.) danslar égion de Tlemcen

Z. Salah, M. Kebdani, L. Tabti et N. Gaouar-Benyelles

Universie Abou Bekr Belkaid, Fa, BP 119 Imama Tlemcen 1300@rAIB000 Tlemcen, Adgie
gaouarn@yahoo.fr

L' étude bi@cologique de Ceratitis capitata (Diptera ; Tephritidae) a permis d’obtenir un certain
nombre de&sultats qui ont send connaitre la&partition spatio-temporelle des attaques delatite

sur les citrus sinensis de la V@@ Washington navel. Ainsi elle a permis d’estimer les taux de
I'infestation des fruits et les@bats occasiones par ces phytoparasites dansédgion de Tlemcen.
Les travaux me@s sur l'activié et le pouvoir insecticide du Bacillus thuringiensis Var israelensis
de la forme commerciales VECTOBAC 200UT/mg sur les défents stades de Ceratitis capitata
ont é tres encourageants; la badge Bacillus thuringiensis psente une acti@tinsecticide contre
les deux stades nuisibles de laratite (Larve et adulte) avec une DL50 = 223,86 UT/ml et une
DL80 =669,32UT/ml gace aux deus type de toxines syattkees par cette baatie. En effet, letude
microbiologique a permis d’isoler cing souches de Bacillus thuringiensis, Nous pouvons déreresp
une lutte microbiologique naturelle qui s’exercewrappartir de ces souches qui accompagnent d'une
mankere naturelle les oranges.
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Comparison of colonization processes on sunflower cotyledons between Botrytis
cinerea and Sclerotinia sclerotiorum

G. Billon-Grand, C. Rasclg, J. Rollin® et N. Pousseredu

3 abo mixt CNRS Lyon | Bayer, 14 impasse P Baizet, 69263 Lyon Cedex 09, Fraimbeersity of
Florida, Department of Plant Pathology, Gainesville, FL 32611-0680, USA
genevieve.billon-grand@bayer.com

During pathogenesis on sunflower cotyledons, B. cinerea (strain BO5.10) and S. sclerotiorum (strain
S5) show a striking resemblance in symptom development. Based on the pH change profile of
colonized tissues, the colonization process can be divided in two stages. The first stage is associated
with a pH decrease, the second stage is correlated with a pH increase. For both fungi, citric and
succinic acids are responsible for the observed pH decrease, oxalic acid being produced during the
second stage of the colonization. The second stage is concomitant with a decrease in free amino
acids and accumulation of ammonia in decaying tissues. Compared to S. sclerotiorum, B. cinerea
produces 8-fold less oxalic acid and 2-fold more ammonia and these significant differences appear
responsible for those observed for pH value fluctuations. At different stages of the colonization
process, expression of genes encoding secreted proteases was investigated by RT-gPCR. This analysis
shows that protease genes are predominantly activated during the second stage of the colonization
process. Furthermore, the expression level of B. cinerea protease genes is from 2 to 4-fold higher
than that of S. sclerotiorum. In this way, proteases potentially would be a more significant tool for
the colonization process of B. cinerea relative to S. sclerotiorum. In vitro assays support these results.
They also show that decreases in pH are linked to glucose consumption. For both fungi, these studies
suggest that oxalic acid is not an essential factor for the colonization process on sunflower cotyledons
since it is produced at a late stage of the colonization. They also suggest that S. sclerotiorum and B.
cinerea significantly differ in glycolysis or in TCA cycle regulation. At last, they highlight that the pH
dynamic, rather than the creation of a static acidic environment, seems to be important in determining
colonization success.
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Analyse fonctionnelle d’'une prot éine a domaine SCP-like de Phytophthora parasitica
exprim ée lors de la p énétration de la plante h 6te

N. Minet-Kebdani, E. Evangelisti, F. Panabés et M. Gourgues

UMR ISA INRA 1355/UNS/CNRS 7254, 400 route des Chappes, BP 167, 06903 Sophia Antipolis,
France, Metropolitan

Les oomycetes du genre Phytophthora sont des pattesyfilamenteux qui, du fait de leur
morphologie, ont longtempste confondus avec des champignons vrais. &tesles phylogniques

ont monté que ces dernieitaient plus proches des algues brunes que des champignons filamenteux.
Leurs caradiristiques physiologiques partictites font que les traitements de lutte actuels sont
inefficaces contre la maladie. 1l semble dogcessaire de comprendre leéaanismes mékulaires
impliqués dans l'interaction entre le pathote et ses plantetes afin de proposer de nouvelles
méthodes de lutte efficaces contre ces patieg tout e@tant respectueux de I'environnement. Afin
d’identifier des neéthodes de lutte capables d'intendr avec la mise en place de la maladie, nous
étudions legtapes gEcoces des interactions compatibles entre Phytophthora parasitica et ses plantes
hotes. Cet oomycete a un large spectreédtils qui comprend en particulier des sol@esccomme le
tabac et la tomate.

Au laboratoire, une analyse transcriptomiqueeta effectee afin détudier les modulations de
I'expression @nique chez P. parasitica dans les pexes heures de I'interaction avec la plante gled
Arabidopsis thaliana. Un groupe deémes expriras dans les structuregdieesa la rétration
(appressoria) et lors de I'invasion des prems cellules de I'bte mais absents lors de la phase
nécrotrophe de l'interaction oé mis enévidence. Parmi cesges, nous avons choisi d’effectuer

I’ étude fonctionnelle d’'uné@ne (PpSCPL1) codant pour une @ioe sedette posédant un motif
SCP-like extracellular. Ces p#ghes, riches en cy&@ines, sont retro@es aussi bien dans les
organismes eucaryotes que procaryotes. Chez les manasiifelles jouent dedles importants
dans des processus biologiques @amllant de I'adésion au confile de la diferentiation cellulaire.
Certaines de ces p&ihes sont des preases, des inhibiteurs de @rases ou encore des inhibiteurs de
canaux ionigues mais leur fonction racllaire reste dans la plupart des cas inconnue. Lexpression
du gene PpSCPL1 dans les appressoria a tout d'abterdalidee par le biais de la transformation
de P.parasitica avec une fusion transcriptionnelle entre le promoteuerduRpSCPL1 et leegpe
rapporteur GUS. L'effet de la preine sur les racanismes deé@lense de la plante&é analyg par le
biais d’agro- infiltrations chez le tabac. La peote PpSCPLL1 s’est moge capable d’integfrer avec

la mort cellulaire éclenclee en eponsea unetlicitine (Cryptogeine de Phtophthora cryptogea) et le
gene d’avirulence AvrPTO de Pseudomonas syringae.

L'analyse fonctionnelle visant a sur exprimer la j@ioe chez le tabac par le biais d’un vecteur viral
ou encore chez A.thaliana par le biais de transformations stables est en cours d’analyse. Les effets de
la progine sur I'interaction avec les pathees ou sur le@veloppementé&getal seront gEsengs.
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LongSage Gene-Expression Profiling of  Botrytis cinerea germination suppressed by
resveratrol, the major grapevine phytoalexin

C. Zhend, M. Choque?, B. Zhang, H. G&, S. Hf, H. Ma? et S. Chefi

aChina Agricultural University, College of Agriculture & Biotech, 100193 Beijing, Chine;

bUMRS5240, Univ. Lyon 1 - CNRS, Laboratoire Mixte, BAYER, 14 impasse Pierre Baizet BP99163,
69263 Lyon Cedex09, Franc&Chinese Academy of Science, Beijing Institute of Genomics, 100029

Beijing, Chine;9China Agricultural University, College of Food Science, 100083 Beijing, Chine
mathias.choquer@bayer.com

The AscomyceteBotrytis cinereais one of the most studied necrotrophic phytopathogens and
one of the main fungal parasites of grapevine. As a defense mechanism, grapevine produces a
phytoalexin compound, resveratrol, which inhibits germination of the fungal conidium before it can
penetrate the plant barriers and lead to host cell necrotrophy. To elucidate the effect of resveratrol
on transcriptional regulation iB. cinereagermlings, two LongSAGE (long serial analysis of gene
expression) libraries were generaiadvitro for gene-expression profiling: 41,428 tags and among
them, 15,665 unitags were obtained from resveratrol-treBtedinereagermlings, and 41,358

tags, among them, 16,362 unitags were obtained from non-tr@&ateishereagermlings. In-silico
analysis showed that about half of these unitags match known genes in the coBipteterea
genome sequence. Comparison of unitag frequencies between libraries highlighted 110 genes that
were transcriptionally regulated in the presence of resveratrol: 53 and 57 genes were significantly
down- and up-regulated, respectively. Manual curation of their putative functional categories showed
that primary metabolism of germinating conidia appears to be markedly affected under resveratrol
treatment, along with changes in other putative metabolic pathways, such as resveratrol detoxification
and virulence-effector secretion, B cinereagermlings. We propose a hypothetical model of cross

talk betweerB. cinereagerminating conidia and resveratrol-producing grapevine at the very early
steps of infection.

(The first three authors contributed equally to this work.)

122



Session Posters Génomique des interactions P1

CRISPR-associated sequence diversity within Xanthomonas albilineans , the causal
agent of leaf scald disease of sugarcane

|. Pierett?, M. Margueretta?, S. BoloP, S. Caréré, S. Cociancich, J. Gouzy, P. Rotf et M. Royef

aCIRAD, UMR BGPI, TA A-54/K Campus Baillarguet, 34398 Montpellier Cedex 5, FrétKA,
UMR LIPM, chemin de Borde-Rouge, 31326 Castanet-Tolosan Cedex, France
isabelle.pieretti@cirad.fr

Xanthomonas albilineans a xylem-invading pathogen that causes leaf scald, a lethal disease of
sugarcane. Unlike other xanthomonaXsalbilineansexhibits a large intra-species variability which

was previously observed with different genetic markers (PFGE for Pulsed Field Gel Electrophoresis
and MLSA for Multi Locus Sequence Analysis). The CRISPR systems (Clustered Regularly
Interspaced Short Palindromic Repeats) are repetitive structures in bacteria and Archaea composed of
exact 24- to 48-bp repeated sequences (or "repeats”) separated by unique sequences of similar length
(or "spacers”). Over 40 gene families, which are found nowhere except near these repeats, have
been designated collectively as CRISPR-associated (cas) genes. CRISPR/cas systems participate in
an antiviral response, probably by an RNA interference-like mechanism. Analysis of the variability

of CRISPR spacers is currently used to perform diversity or epidemiological studies in bacteria. The
genome sequence & albilineansrevealed the occurrence of two different CRISPR/cas systems in

this pathogen. The first system, called CRISPR-1, is associated with seven cas genes and contains
repeats of 31 base pairs. It is similar to the CRISPR system found in several sequenced species of
XanthomonasThe second system, called CRISPR-2, is associated with six cas genes and contains
repeats of 28 base pairs. There is only Xamthomonapathovar that is known to contain a similar
CRISPR-2 system, namek. campestripv. raphani In this study, we analyzed the polymorphism

of the two different CRISPR/cas systems among 21 strains spanning the genetic divepsity of
albilineans We have either sequenced PCR products resulting from amplification of spacers or cas
genes, or used sequences from draft genome sequences. Whereas CRISPR-2 is ubiquitous within
the 21 strains, CRISPR-1 is absent in three strains. The loss of CRISPR-1 by a common ancestor
of these three strains is in accordance with the MLSA phylogeny. As described in other bacteria,
we observed a variability of the CRISPR spacers, not only between phylogenetically distant strains,
but also between closely related strains (acquisition of new spacers at the 5’ leader-proximal end of
CRISPR and deletion or replacement of some spacers in the central region). This polymorphism
within X. albilineans which is congruent with previous MLSA and PFGE results, provides a better
resolution of the phylogeny of. albilineansstrains.
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Evolution and variability of the cyst nematode virulence factor Gp-Rbpl in South
American populations of  Globodera pallida

J. Carpentiét, M. Manzanares-DaulelxM.-C. Kerlarf et E. Grenie?

3NRA UMR IGEPP, Domaine de la motte, 35653 Le Rheu, Fratgrocampus Ouest UMR IGEPP,
rue de St Brieux, 35000 Rennes, France
eric.grenier@rennes.inra.fr

The potato cyst nematod&lobodera pallida is a plant parasite originating from South America.
Based on neutral markers it has been showed that Peruvian populations of this nematode are structured
in 5 clades in which independent transitions occurred from wild to cultivated potatoes. Recently, Gp-
Rbp-1 has been described as the effector of the Effector Triggered Immunity (ETI) reaction mediated
by the potato resistance gene Gpa2. It was also showed that the P/S 187 polymorphism occurring
in the B30.2 domain of Gp-Rbp-1 is involved in the recognition of this effector by Gpa2. In order

to get a more in depth knowledge of the evolution of Gp-Rbp-1, we have studied the variability and
selection pressures occurring on this gene using a set of 14 native South American populations in
which Gp-Rbp-1 was amplified, cloned and sequenced to construct a dataset of 178 gene sequences.
Factorial analysis revealed that Gp-Rbp-1 sequences isolated in populations coming from the same
geographic area tend to group together. However, analysis of the distribution of the P/S 187 mutation
in various South American populations showed no geographic structure according to the reported 5
clades. Using the site specific model of PAML we were able to detect 8 new sites under positive
selection: 6 of them are localised in the B30.2 domain involved in protein-protein interactions. The
functional implication of these new sites in the interaction of Gp-Rbp-1 with Gpa2 has been studied
by Agrobacterium transcient transformation assay.
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Analyse comparative des SNPs et du plasmide pEM65 dans des isolats marocains
d’'E.amylovora par rapport aux souches der éferences CFBP1430 et ATCC49946

M. Moumn#®, N. Hanno@d, S. Mondy, M.A. Barny® et D. Faur8

aUniversie Moulay Ismail, facué des sciences BP:11201, 50000 MeknMaroc;?ISV-CNRS, 1
avenue de la Terrasse, 91198 Gif-Sur-Yvette, Frah&groParisTech, 16 rue Claude Bernard, 75231
Paris, France

mmoumni2001@yahoo.fr

Le feu backrien, caus par I'enérobacérie Erwinia amylovora est une maladie &@astatrice des
rosa&esa pepin comme le poirier et le pommier, qui s’egttaée au Maroc en 2006. Quatre isolats
marocains d&. amylovoraontéte £quenés par Hi-Seq lllumina. L'objectif de ce travail est I'analyse
comparative desénotypes avec laésjuence du@nome de la souche CFBP 1430 et la souche ATCC
49946. Cettectude est bae sur les SNPs et le contenu en plasmide(s). Les souches marocaines
ont monté des caraéristiques originales, dont lagsence non syamatique du plasmide pEMG65.

Ces observations sont en faveur d’'ulution de la population marocaine par rappola souche
CFBP1430. lls peuveritgalement renseigner sur une origine possiblea@dmie au Maroc.

125



Session Posters Génomique des interactions P4

Xanthomonas campestris pv campestris , du g énome a la variation ph énotypique

M. Arlat, S. Bolot, S. Cagre, G. [®jean, T. Du@ De Bernonville, A. Genissel, E. Guy, F. Hantelys,
E. Lauber, M. Lautier, N. Maryani, L. N&, B. Roux et C. Zischek

INRA, UMR LIPM, chemin de Borde-Rouge, 31326 Castanet-Tolosan Cedex, France
matthieu.arlat@toulouse.inra.fr

Comment exploiter laéquence desénomes de 45 souches ¥anthomonas campesti®ur mieux
comprendre sa divergipprenotypique et son adaptation aux creces?
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SuperSAGE analysis of the interaction between the model legume plant Medicago
truncatula and the fungal pathogen Ascochyta pisi

Y. Mabroulé, C. Ameline-Torregrosa C. Ber?, R. Horre§, B. Rottef, G. KahF, P. Wintef, L.
Gentzbitte? et M. Rickaue?

aUniversie de Toulouse, UMR 5245 CNRS-INP-UPS, ENSAT, Ecolab, 18 chemin de borderouge,

31326 Castanet Tolosan, FrancBNP-ENSAT, ECOLAB, UMR 5245 CNRS-INP-UPS, 18 chemin
de Borde Rouge, 31326 Castanet-Tolosan, Frari€@enXPro Ltd, Frankfurt Innovation, Center
Biotechnology, Altenbfer, 60438 Frankfurt, Allemagne

yassine.mabrouk@fst.rnu.tn

Legume plants play an important role in ecology and agronomy due to their symbiotic interactions
with nitrogen-fixing bacteria. They provide protein-rich food to animals and humans in the absence of
nitrogen fertilizers, contributing thus to a sustainable agriculture. However, their culture may suffer
high yield losses due to diseases and pests. Among the foliar fungal diseases, Ascochyta blight is one
of the most severe and affects many legume crops worldwide. In our work, we established that the
pathogen of Pea, Ascochyta pisi, is also a pathogen of the model plant Medicago truncatula, and we
took advantage of this pathosystem to identify genes putatively involved in tolerance or susceptibility
to the disease by an improved derivate of Serial Analysis of Gene Expression. The quantitative gene
expression profile of two differentially susceptible lines (mock-inoculated and inoculated with A.
pisi) was assessed by SuperSAGE on pooled material of a time-course experiment. The 4 libraries
generated more than 16 Mio sequenced 26 bp-Tags. Statistical analysis of the 38018 unique sequences
(uniTags) identified 2343 annotated genes and revealed a significant differential expression for 1696
among them. BLAST2Go annotation showed that a majority5%) of the sequences belonged

to the classes metabolic process, cellular process, response to stimulus and biological regulation.
The two M. truncatula lines were susceptible, but differed in the speed of disease development.
Gene expression profiles of these two lines in response to A. pisi showed quantitative and qualitative
differences.
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Les dionyvirus endog enes, composants majeurs du g énome des plantes et fossiles
de pararetrovirus a l'organisation g énétique atypique

A. Geering, N. Choisn&, S. Sclabrifi, M. Zytnicki®, H. QuesnevillB et P.-Y. Teychenéy

3QAAFI, Ecosciences Precinct, 41 Boggo Road, Qld 4102 Dutton Park, AustPaliRGI, INRA
Versailles, Route de St Cyr, 78026 Versailles, Frarit@A, Via J Linussio 51, 33100 Udine, Italie;

dCIRAD, UMR AGAP, Station de Neufchateau, 97130 Capesterre Belle-Eau, Guadeloupe
teycheney@cirad.fr

Des analyses in silico nous ont permis d’identifier l@agance deé&juences endeges d’espces
virales Caulimoviridae dans leegome de plantes mono- et dic@glbnes temgrées et tropicales
appartenanta 11 familles botaniques. Leégome complet de 11 espes virales distinctes a
ete reconstité a partir des squences virales endeges identifes. L'analyse phylagnique

de ces @nomes montre qu'ils appartiennesatun nouveau genre monophtiue de la famille
Caulimoviridae pour lequel nous proposons le nom de dionyvirus. Lorganisaéiogtigue des
dionyvirus differe de celles des autres membres connus de la famille Caulimoviridae. N@&edonn
démontrent par ailleurs que certains dionyvirus ancestrauxépagnt un gnome bipartite, et
gu'’ils pourraient avoir joa un Ble dans levolution de virus primitifs vers les virus retrotranscrits
actuels, qui ont desé@pomes monopartites. La cartographie degugnces endeges dionyvirus

a éte realie a I'echelle des gnomes complets du @hentinier, du pcher, du peuplier, de la
pomme de terre, du riz, de la tomate, du sorgho et de la vignetude de la distribution de ces
sequences montre qu’elles ont envahi 8xgme de nombreuses plantes, et que certaine d’entre elles
constituent une partie importante dermpme de ces plantes, parféiguivalente en proportioa celle

de certaingléements transposables. L'identification de petits ARN igexnfits (SiRNA) secifiques de
dionyvirus endognes et leur cartographie sur lesngmes viraux @montre pour sa part I'existence
de nmecanismes deegulation de I'expression de cesgaiences virales endeges et/ou leur possible
role berefique dans des @canismes de&ense antivirale.
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Genotypic Variation in the Banana Response to the Fungal Pathogen Mycosphaerella
fijiensis

F. Carredl, C. Dasilv&, K. Labadi®, M. Souquet, R. Haba$ L. Pignolef, M.-F. Zapatef et
N. Yahiaouf

aCIRAD, UMR AGAP, F-34398 Montpellier Cedex 5, FranEEEA/GENOSCOPE, 2 Rue Gaston
Crémieux, 91000 Evry, Francé€CIRAD, UMR BGPI, 34398 Montpellier Cedex 5, France
francoise.carreel@cirad.fr

Mycosphaerella fijiensis is a hemibiotrophic ascomycete causing the black leaf streak disease (BLSD)
of banana that is commonly called Black Sigatoka disease. After a period of epiphytic growth on
the leaf surface, fungal hyphae penetrate the leaf through the stomata. The fungus grows then in
the mesophyll intercellular space, without penetrating leaf cells. This biotrophic phase can last
for a few weeks before the appearance of the first symptoms of the necrotic phase. Despite the
economical importance of the BLSD disease, little is known on the physiological events occurring
during the pathogen life cycle in the plant . To learn more about these physiological events, we
established a bioassay based on detached leaves maintauiteal associated to phenotyping with an
image analysis software package (Visi®d\oesis) that allows monitoring of the reaction of banana
cultivars to M. fijiensis strains. In a preliminary experiment, we also analysed transcriptome changes
in three accessions showing contrasted reactions to M. fijiensis, using gene expression profiling by
RNASeq. First results of this analysis will be presented.
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Identification des bases mol éculaires de Co-x, un gene de résistance atypique a
I'anthracnose chez le haricot commun

M. Richard, S. Pflieget, M. Sévignaé, V. Tharead, B. Alunni®, W. Marandé, H. Berge$ et
V. Geffroyd

4BP, Universie Paris Sud 11, Bat. 630, 91405 Orsay Cedex, FrancdJMR217
INRA/AgroParisTech/UPMC, 16 rue Claude Bernard, 75005 Paris, FrafitdRA - CNRGV, Chemin

de Borde rouge, 31320 Castanet Le Tolosan, Fraft®P, INRA Le Moulon, UPS 11, 91405 Orsay
Cedex, France

Chez le haricot, plusieugnormes clusters deeges deésistance, tous cartographien exgémite de
groupes de liaison et regroupant de nombreusesifigites de esistance vis-vis de diferents agents
pathognes, onét identifés. Le g#quencage de deux d’entre eux, les clusBtet Co-2, situesa
I'extrémite des chromosomes 4 et 11, respectivement, a mapfils hebergeaient chacungs de

50 £quences de type NB-LRR. L'annotation de cégquences &galement permis de caradser

un ADN satellite (nomré “khipu” ), étroitement & aux €quences NB-LRR au niveau de ces 2
clusters eegalement @sent sur presque toutes les értites sub-€lomériques des chromosomes
du haricot. Un 8me locus complexe desistance @te identifé a une extemite du groupe de
liaison 1. Ce cluster contient, entre aut®n-x une sgcificite de Esistance visg-vis d’une souche
tres virulente deColletotrichum lindemuthianunfegent de I'anthracnose) chez Iérptype andin
JaloEEP558. Contre toute attente, I'analyse dettpuence de cetté&gion chez le gnotype andin
G19833 (@nome &quené), a Evele une absence totale de NB-LRR, mais lagance dehipu,
attestant de sa localisation sélomérique. Le clonage positionnel deo-x a é# entrepris afin
d’identifier les bases metulaires de cette épificite de Esistance atypique. Dans un premier temps,
la specificite Co-x a éte localig€e dans un intervalle de 714,5 kb berpar les marqueurs PCR
CV542014 et SCAO0008M5. Afin de geiser la localisation d€o-x de nouveaux marqueurs PCR
ontéte geréres dans cet intervalle et téstsur 'TADN genomique de 16 RILs psentant uevenement

de recombinaison entre les marqueurs CV542014 et SCAO0O008M5. Ces analyses ont permis de
retreindre la zone contena@b-xa un intervalle de 62 kb. L'annotation expegiisde cetteggion a
permis d’identifier trois types deeges candidats : (i) urege codant une prgine kinase @rsentant de
fortes homologies degsjuence aveAtCCR3(ARABIDOPSIS THALIANA CRINKLY4 RELATED

3) ainsi que trois gnes correspondanésdes formes tronges deAtCCR3 (ii) un gene pésentant
de fortes homologies deeguence aveAtNFXL2 codant une pré&ine a domaine doigt de Zinc et
enfin, (iii) trois genes codant des phospholipases C. L'identification de la zone cible chezdtyge
JaloEEP558 0-X) est en cours par une approche de banque BAC non @giddEn paradlle, la
technique de VIGS (Virus Induced Gene Silencing) est actuellement en cours de mise au point sur le
haricot commun afin de prédera une validation fonctionnelle des difents candidats susceptibles
d’incarner la s@cificité de esistance&Co-x
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A small RNA Deep Seq approach to unravel the microRNA regulations of root diseases
in the model legume Medicago truncatula

C. Ber, E. Salle?, N. Shamandi S. Amaty4, C. Lelandai$, J.-P. Combiét; J. Gouz{, M. Crespf,
M. Rickauef et L. Gentzbittet

3INP-ENSAT, ECOLAB, UMR 5245 CNRS-INP-UPS, 18 chemin de Borde Rouge, 31326 Castanet-
Tolosan, France;°INRA, UMR LIPM, chemin de Borde-Rouge, 31326 Castanet-Tolosan Cedex,

France; ISV, CNRS, bat 23 - avenue de la Terrasse -, 91198 Gif-Sur-Yvette Cedex, MaR&a/,
UMR 5546 CNRS/UPS, 24, chemin de Borde Rouge, 31326 Castanet-Tolosan, France
ben@ensat.fr

MicroRNAs (miRNAs) are small non-coding RNAs of about 21nt and important regulators of gene
expression. InMedicago truncatula about 600 miIRNAs have been identified but the extent to
which the miRNA pathways contribute to innate immunity during plant-pathogen interactions remains
unknown.

The bacteriunRalstonia solanacearurfR.s.) and the funguserticillium albo-atrum(Vaa) are soil-

borne pathogens that cause wilt disease in hundreds of plant species including the model legume
Medicago truncatulg(M.t.). To decipher the putative role of microRNAs in the regulation of wilt
diseases, we deep-sequenced six small RNAs libraries constructed from roots of compatible (M.t.
Al7/R.s.GMI1000, M.t. F83005.5/VaaV32) and incompatible (M.t. F83005.5/R.s.GMI1000, M.t.
Al7/VaaV32) interactions and corresponding mock inoculated controls (MirMed Genoscope project).
Statistical comparative analysis of the libraries through logistic regression allowed us to identify
differential and specific microRNAs. Expression patterns for some new miRNAs have been validated
through gRT-PCR.

Bacterial wilt disease was subjected to a more detailed analysis. miR393, a miRNA known to be
involved in the regulation of both developmental processes and defence against foliar pathogenic
bacteria inArabidopsis thalianaincreases tolerance to R.s. : miR393 over-expression in hairy-roots
via Agrobacterium rhizogenesansformation induced a significant delay in symptoms appearance
compared to control plants. Differential expression patterns of this miRNA and its corresponding
target Mt-TIR1 in compatible and incompatible interactions with R.s. were shown by gRT-PCR
analyses. These results indicate a role of miR393 and of auxin in the regulation of basal defence
responses towards R. s. in the model legume Narttuncatula
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Validation fonctionnelle de g enes candidats pour des g énes de résistance aux
maladies chez le haricot commun ( Phaseolus vulgaris ) a I'aide d’'une approche VIGS

S. Pfliege?, C. Mazoye®, F. Many? et V. Geffroy

3BP, Universié Paris Sud 11, Bat. 630, 91405 Orsay Cedex, Fraft®P, INRA Le Moulon, UPS
11, 91405 Orsay Cedex, France

Les travaux de gnomique eali€s ces dergres anées dans notre laboratoire ont m@ntexistence

de 2 clusters majeurs dedges de @sistance au champignd@olletotrichum lindemuthianurdans

le génome du haricot commun : les clustd3d et Co-2 (cartographés respectivement sur les
chromosomes 4 et 11). Chaque cluster contient plus dé@@esices NBS-LRR\ucleotide Binding
Site- Leucin Rich Repéajui correspondert la classe majeure déges de&sistance identifis chez

les plantes. Cegsgluences NBS-LRR constituent de boesgs candidats pour legmes deé@sistance
présents aux cluste®4 et Co-2 Nous avons entrepris la validation fonctionnelle degugences
NBS-LRR en utilisant une approche VIG®ius Induced Gene Silencihg-approche VIGS permet
d’obtenir rapidement I'extinction transitoire d’'urege cible dans des eses écalcitrantesa la
transformation stable tel que le haricot commun. E#eeassite I'utilisation d’un vecteur viral capable
d’infecter le genotype d’inérét. Des prengreséetudes ont monér que le BPMV Bean pod mottle
virus), un vecteur viral couramment utiéschez le sojaGlycine may, estégalement utilisable chez

le haricot commun, cv. Black Valentine (ZHANE&t al. 2010 ; DIAZ-CAMINO et al. 2011).
L'approche VIGS est@gnotype-épendante car son sucrecessite que leamotype te& soit sensible

au vecteur viral. Alors que tous leggotypes cultiés de soja sont sensibles au BPMV, seuls quelques
génotypes de haricot commun (incluant le cv. Black Valentiné¥@ntent cette car&eistique. Nous
présentons ici les premierg&sultats qui concernent (1) la mise au point de I'approche VIGS sur
le cv. Black Valentine dans nos conditions de laboratoire, (2) le test de I'approche VIGS sur des
génotypes d'inkrét du laboratoire tels que BAT93, JaloEEP558, G19833. Les perspectives futures
de ce travail sont d'utiliser I'approche VIGS poéateindre I'expression deeguences NBS-LRR
candidates et @valuer I'incidence sur le niveau desistance Colletotrichum lindemuthianunCe
travail permettra I'identification de l&guence sous-jacerdein gene de esistance dorn D’un point

de vue plus appligg, la connaissance de lagence desames deé&sistance aux maladies permettra
d’augmenter I'efficacé# des programmes délsction pour la construction de cultivagsistants aux
maladies.

ZHANG, C., J. D. BRADSHAW, S. A. WHITHAM and J. H. HILL, 2010 The Development of an
Efficient Multipurpose Bean Pod Mottle Virus Viral Vector Set for Foreign Gene Expression and RNA
Silencing. Plant Physiology 153: 52-65. DIAZ-CAMINO, C., P. ANNAMALAI, F. SANCHEZ,

A. KACHROO and S. A. GHABRIAL, 2011 An effective virus-based gene silencing method for
functional genomics studies in common bean. Plant Methods 7.
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Caract érisation des facteurs de transcription impliqu és dans la r égulation de la
synth ése de phytotoxines chez Botrytis cinerea

H. Sghyer, B. Dalmais, A. Simon et M. Viaud

UR BIOGER-CPP, INRA, Av. L. Btigniere, 78850 Grignon, France
viaud@versailles.inra.fr

Botrytis cinereaest 'ascomyete polyphage responsable de la pourriture grise sur plus de 200 plantes
hotes dont la vigne. Ce champignoaanotrophe seéte des ratabolites secondaires phytotoxiques,
dont I'acide botcinique (BOA) et le botrydial (BOT), qui induisent la mort cellulaire cheatéh

et permettent la colonisation des tissiuesgptaux (Dalmais et al., 2011). Les clusters dmes
permettant la synttse de ces toxines oate recemment carageties : - Le cluster BOA contient

17 genes (BcBOA1-17). Deux de cesrmes codent pour les enzymes clefs, les polyketides synthases
(BcBOAG et 9). Les autresames codent pour d’autres enzymes de s3sghet pour un facteur de
transcription qui pourraiétre sgcifigue des gnes BcBOA (BcBOA13; Dalmais et al., 2011). - Le
cluster BOT contient 5gnes (BcBOT1-5) dont un code pour I'enzyme clef, la sesquiteryclase
(BcBOT?2) et 4 codent pour les autres enzymes de biosgetdu botrydial (Pinedo et al., 2008). A
I'inverse du cluster BOA et de beaucoup de clusters étatvolisme secondaire fongique, le cluster
BOT ne contient pas deege codant pour un facteur de transcription. Le suivi du transcriptome de
B. cinerealors de la formation des structures d’infection et de la colonisation des baies de vigne a
montie que les clusters BOA et BOT sont ageguks et sur-expri@s au cours du cycle infectieux.
Néanmoins, les gcanismes mis en ceuvre poaguler la syntbse de ces toxines restenéconnus.

Dans ce cadre, notre objectif est d'identifier et de cérisztr les facteurs de transcription (FTs)
qui régulent les gnes BcBOA et BcBOT. Deux approches soavelopgees dans ce projet : (1) la
caracérisation du dle du FT BcBOA13 par inactivation duege et mesure du niveau d’expression
(Q-RT-PCR) des gnes BcBOA et BcBOT dans le mutant K.O. (2) l'identification de nouveaux FTs
regulant les gnes BcBOA et BcBOT par : (2a) analyse in silico des promoteurs élessgBcBOT

et BcBOA (2b) validation des sites putatifs par clonages en amonéde g@pporteur codant pour la
Green Fluorescent Protein (GFP), et suivi de I'expression dans le champignon (2c) recherche des FTs
interagissant avec leggions promotrices identies par criblage d’'une banque “ Simple-Hybride ™
contenant I'ensemble des 419 FT£gits lors de I'analyse duémome deB. cinerea(Amselem et

al., 2011, A. Simon ; Projet SPE 2009-2011). Ces approches \aséentifier 'ensemble des FTs,
specifiques et globaux, quegulent la syntbse des toxines et, plugiggralementa une meilleure
compgéhension de laégulation du rétabolisme secondaire indispensable au cycle infectieux du
champignon.

Dalmais et al. (2011) Mol Plant Pathol, 12(6):564-79. Pinedo et al.. (2008) ACS Chem Biol 3:791-
801. Amselem et al. (2011) PLoS Genetics, 7(8):€1002230.
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Linking lab-measured pathogen performance to the local disease spread in natural
populations of the Plantago powdery mildew

C. Tollenaerd E. Haon-Lasporté@sC. Lo, S. Soubeyrartet A.-L. Lainé

aUniversity of Helsinki, PO Box 65 (Viikinkaari 1), FI-00014 Helsinki, Finland&NRA,
Biostatistique et Processus Spat, F-84914 Avignon, France
charlotte.tollenaere@helsinki.fi

Measures of pathogen fitness obtained through controlled experimental infections are always assumed
to relate closely to the performance of the pathogen strains in the wild but this relationship has never
been clearly tested. Disease spread in natural populations is actually expected to be influenced
not only by the pathogen virulence but also by the host resistance profile and the environmental
conditions. The goal of this study is to establish the link between lab-measures of pathogen fithess
and the actual pathogen spread in the natural populations. Four patches (300-200Btajagfo
lanceolatainfected by the powdery mildew fungu®dosphaera plantaginiswere followed weekly

during the summer 2011 (epidemiological data recorded both on a grid and a transect). Phenotypes
of pathogen strains were characterized by controlled infection of randomly chosen sympatric plant
genotype and the genetic structure of the pathogen was assessed using SNP markers.
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Worldwide population genetic analyses suggests Himalaya as a centre of diversity for
Puccinia striiformis  f.sp. tritici with high sex ability and temperature adaptation

S. Ali3, J. Enjalbeft, P. Gladieu&, M. Lecont&, A. Gautie?, A.-M. Justesety M. Hovmgllef et C.
De Vallavieille-Pop#

3INRA, BIOGER-CPP, 78850 Thiverval-Grignon, FranédNRA, UMR 320 @rétique \ecetale,
91190 Gif Sur Yvette, Franc&Jniversity of California, Department of Plant and Microbia, Berkeley,

AK CA 94720-3, USAYAarhus University, Flakkebjerg, Department of Agroecology, DK-4200
Slagelse, Danemark
bioscientist122@yahoo.com

Identification of centre of genotypic and phenotypic diversity and zone of sex occurrence is crucial
for understanding the evolutionary potential of crop pathogens and subsequent disease management.
Puccinia striiformisf.sp. tritici (PST) is an economically important pathogen with worldwide
distribution but unknown centre(s) of diversity and previously considered clonal. However, high
diversity has been shown very recently in Pakistan (Bahri et al. 2011) and recombination in China
(Mboup et al. 2009). To explore the worldwide population structure of PST and identify the centre
of diversity and potential zones of sex occurrence, a set of 409 isolates were genotyped with 20
SSR markers representative of worldwide geographical origins. We confirmed the existence of
population subdivision at worldwide level with 6 genetic clusters according to their geographical
origin, suggesting the independent maintenance of each population. A very low diversity and clonal
population structure was observed in NW European, Middle-Eastern, Mediterranean, African, and
American populations, while a high genotypic diversity and recombination signature was present in
Asiatic populations near to Himalayan Chain (China, Nepal and Pakistan). These populations had
also a high sex ability in terms of telial production and more phenotypic variance for temperature
adaptation. Our results thus suggest Himalayan populations as centre of diversity for PST and could
be the potential zone of sex occurrence and thus probable centre of origin. Additionally we identified
the Middle-East as the origin of the high temperature adapted aggressive strain (Milus et al. 2009), and
confirmed the NW European origin of South American population while the Mediterranean origin of
South African isolates. This information could be useful for understanding the evolutionary potential
of the pathogen and its subsequent management at worldwide and local level.
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Multifaceted evolution of Type Three Effector genes in Xanthomonas axonopodis

C. Roussedt P. David, C. Brir?, A. Darrass& M.-A. Jacqued C. Mancea®, S. Poussiér C.
Lemairé' et T. Bouread

4NRA, IRHS UMR1345, Batiment C, 42 rue Georges Morel, BP 60057, 49071 Beaucedex,
France; PINRA, UMR IRHS, 49071 Beauc@&Zrance; Universié de la Runion, UMR PBVMT,
97715 Saint-Denis-De-La&nion, France3Universié d’Angers, IRHS UMR1345, Batiment C, 42
rue Georges Morel, BP 60057, 49071 Beaucouze Cedex, France
tristan.boureau@univ-angers.fr

Type three effectors (T3Es) are major virulence factors for Gram-negative bacterial pathogens. In
plant pathogenic bacteria, T3Es play a dual role in the interaction as they promote virulence on
susceptible hosts, whereas they trigger specific defenses in resistant plants. Consequently, this
results in a coevolutionnary conflict between hosts and pathogens, where successful pathogens
escape plant recognition by evolving their repertoire of T3Es. In the present study, we analyzed the
molecular evolution of two T3E genes: avrBs2 and xopN. Sequences of these genes were obtained
from a collection of strains oKanthomonas axonopodighe collection used encompassed strains
representative of 17 distinct pathovars. Each pathovar groups strains displaying pathogenicity on
the same host plants. Thus the dataset allowed to test whether host-imposed selection occured on
avrBs2 and xopN. We analyzed the polymorphism and constructed phylogenies of each of these two
genes. We then aimed at detecting selective pressures acting on both promoter and coding regions.
Indeed, selective pressures acting on promoter regions are poorly documented, even though they may
affect the level of expression of coding regions. For both avrBs2 and xopN, lateral transfer events
were detected that involved the non-coding and/or coding regions between strains sharing a same
ecological niche. Overall, coding sequences of these T3E genes appear under purifying selection.
Specific features of the evolution of avrBs2Xn axonopodiseem to occur in the promoter region.
Indeed, results obtained suggest that for some strains, positive selection acted on the avrBs2 promoter
region, and impacted the strength of the avrBs2 promoter. To our knowledge, these results are the
first evidence that selection acting on promoter sequences may play a role in the evolution of T3Es.
The evolution of xopN inXanthomonagontrasts with that of avrBs2. Indeed comparative analysis

of xopN in several species dfanthomonasuggests that xopN K. axonopodifias emerged from

the insertion of a DNA sequence into the T3E gene xopAB. Several sites appear under diversifying
selection. Interestingly, these sites are located within domains of XopN predicted to interact with
host proteins involved in plant defences. However, no obvious correlation could link specific alleles
to specific host plants, suggesting that these events are not the result of the sole host-imposed
selection. Phenotyping by chlorophyll fluorescence imaging shows that the deletion of xopN increases
pathogenicity inX. a. pv. phaseolj whereas it is reported to decrease pathogenicitf.ia. pv.
vesicatoria suggesting that different alleles of xopN may play a different role in the interaction.
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Diversit € génétique de Mycosphaerella graminicola en région Nord-Pas de Calais
A. Siatf, L. El Chartour®, B. Tisserarft, C. Deweet, P. Reignauftet P. Halama

3SA-BioGAP, 48 Boulevard Vauban, F-59046 Lille Cedex, FraR&€EIV-EA4492-ULCO, BP 699,
F-62228 Calais, FranceUCEIV-EA4492-ULCO-GIS PhyNoPi, 50 rue Ferdinand Buisson B.P.699,
F-62228 Calais, France

ali.siah@isa-lille.fr

La septoriose du Bl cauge parMycosphaerella graminicol@namorphe: Zymoseptoria tritici) est
depuis quelques aées la maladie la pluséguente et la plus nuisible sur les cultures dednl France
eta travers le monde. PlusielwgBides écentes de populations Me graminicolaont confirre le haut
niveau de diversi gerétique de ce champignon, mais @galement monérune structuration de ces
populations. Dans le prolongement de la caasation d’'une population francaise (Siah et al., 2010;
El Chartouni et al., 2011) et afin d’estimer la divegsigrétique et le potentiel de la reproduction
sexiee deM. graminicoladans la egion Nord-Pas de Calais, 258 isolats monosporeg®rsoks

en 200% partir de 11 sites distincts, puis Bgavec 8 marqueurs microsatellites et cérsits pour
les mating types (types sexuels). Le&lprvements onéte réalies dans la quasi-totaditdes cas
suivant une rathode déchantillonnage @&rarchiquea partir de parcelles de&hon traiees avec des
fongicides et naturellement infé&as par le parasite. Vingt-quatre isolats issus de planté&seatities
ont éte isoks par sitea I'exception de deux sites pour lesquels 20 et 22 isolatgé®Bribtenus. Les
resultats ont&vele la pesence d’'une diver&itgenotypique tesélevee au sein de la population, avec
la detection de 257 haplotypes parmi les 258 isolat&te@taction clonale = 0,4 %). Les deux clones
obtenus sont originaires de laéme parcelle. En ce qui concerne la divérsitélique, le nombre
d’alleles le plustleve aéte decek pour le marqueur microsatellite ST1A4 pour lequel 1éled
différents sont obseeg. Le nombre d’allles le plus faible &t obsere pour le marqueur ST2C10
présentant 6 allles distincts. Des valeuideees des indices de Nei (0,63) et de Shannon (1,39)
ont égalemenéte mises erevidence, ce qui indique une divessieniqueelevee pour la population.
Par allleurs, la caragtisation des mating types a mantine distributiorequilibréee des deux types
sexuels au sein de chaque sitélpre. Ce esultat, ainsi que les diversg ¢gnique et @notypique
elevees obtenues dans ceftieide, suggrent des cycles de reproduction sexdrequents pour cette
population deM. graminicolaissue de la&gion Nord-Pas de Calais et soulignent s&Hités, qui
seront disclges.
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Evolution des populations de  Leptosphaeria maculans en France en relation avec le
déploiement de r ésistances sp écifiques chez le colza

M.-H. Balesder®, S. BichoP, L. Coudard, M. Leflon?, T. Rouxef et X. Pinochet

4NRA / UR BIOGER-CPP, avenue Lucien éBgnieres, 78850 Thiverval-Grignon, France;

bCETIOM, Avenue Lucien Btignieres, 78850 Thiverval Grignon, FrancéINRA / UR 1290
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mhb@versailles.inra.fr

La lutte contreLeptosphaeria maculangagent de la @crose du collet du colza, est essentiellement
gérétique et exploitéx la fois des gnes de@sistance majeurs, agifiques, diri@s contre certaines
races de l'agent pathége et desésistances @eralesa caracdre quantitatif. L'exgrience du
contournement &s rapide du @ne de ésistanc&klmldans les populations francaisesldenaculans

a la fin des ankes 1990, nous a conduifs mieux caradrisera la fois la structure en races
des populations dé&. maculanset les g¢nes de @sistance rifiques pesents dans les vaies
commercialies. Des collectes de souchesLdenaculansont éte réali€esa dix ans d’intervalle,
enéchantillonnanta partir de symgitmes @velopges sur une vagitt non discriminante, de 80100
souches par site dans 17 (2000-2001) et 8 (2009-2010) sites. Ces soucheéscanhctrisees pour
leurs alkles d’avirulencéAvrLm1a AvrLm7 et AvrLmQ Cetteétude met erevidence une &s nette
diminution de la fequence des souchés/rLm1(3,12% contre 19,1% en 2000) pour une diminution
plus limitée des souche®dvrLm4(3,6% contre 8,6% en 2000). Tout comme en 2000, les populations
sont virulentesa plus de 99% vistvis des gnesRIm2 et RIm9et avirulentes (100%) polRIm&G
Suite au éploiementécent de laésistanc&klm7(moins de 1% des surfaces en 2005, autour de 25%
des 2008), des souches virulenssLm7 sont cetecées dans la moéides sitegchantillon@s en
2009/2010, contre un seul site en 2000. Ces souchessament 3,9% des populations actuelles de
L. maculansmais avec des &guences variant de®22,5% selon les sites. Cette analyse traduit le
probable @&but du contournement d&im7. Celui ci semble toutefois moins rapide que celui observ
par le pass pourRIm1, ce qui pourraittre lié soita des conditions climatique€favorablesa la
maladie pendant plusieurs @wes, soita un meilleur niveau deesistance grérale des vaétesRIm7
commercialiges, soia un cait de fitness important engedpar I'acquisition de la virulence, soit
enfina la prise en compte par les agriculteurs des conseils d’alternance degsvatides types de
resistance. Cettetude confirme enfin l&&surgence de I'aviruleno&rLm3chez 100% des souches
virulentes suRIm7. L'ensemble de ce€sultats contribuera mieux @rer les esistances geifiques
actuellement exploitables.

Ce travail a lereficié du soutien financier du CTPS (Projet EVOLEP C03-2008-Phoma), et du contrat
de Branche MAP 2000-2003
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impact des h 6tes alternatifs sur les traits d’histoire de vie des esp eces fongiques de
I'ascochytose des | égumineuses

C. Le May et M. Guibert

INRA Agrocampus Ouest UMR IGEPP, 65 rue de Saint Brieuc, 35042 Rennes, France
lemay@agrocampus-ouest.fr

Many studies have been undertaken to know how the fungi responsible for plant diseases can survive
year after year. Fungi display different strategies to survive and colonise the crops. These strategies
seem to have different importance, depending on the fungi species, cropping practices and climatic
factors. A passage through alternative hosts can modify the pathogenic fithess of fungi (Abbo et
al., 2007; Akinsamni et al., 2007). The knowledge of ecology of alternative hosts and the way they
affect the pathogen fitness would be precious to allow a management over many years and on a
larger scale than the field itself. Ascochyta blight is a disease complex involving two main separate
pathogensDydimella pinodesindPhoma medicaginigar pinodella(Bretag et al., 2006). Four main
primary sources of inoculum have been described: seeds, stubble, soil and volunteer plants (Tivoli
& Banniza, 2007). The purpose of this study is to evaluate the evolution of the fithess components
of D. pinodesand P. pinodellaafter being grown for ten generations on a pea cultivar (Lumina)

or on an alternative host (common vetch, alfalfa, clover, horse bean). Plants were maintained in
growth chambers at 18-2GQ and 12h photoperiod for three weeks before the inoculation of the two
fungi. Seven days after the inoculation, the fungi were isolated. Necrosis area was measured to
estimate the aggressiveness of these isolates on pea plants by using the ASSESS software (7 days
after inoculation), and the production of pycnidiospores was estimated with a Malassez cell (14
days after inoculation) (Schoeny et al., 2008). No adaptation on the different legume species was
observed for both pathogens. Mains results showed differences in the effect of the passage according
to the alternative host-plant. Average aggressivene$s. ginodeswas found higher than the one

of P. pinodella Concerning the reproductive fitness, no difference was observed between the control
isolates of the two fungi and the other isolates. This study showed that some behaviour modifications
could occur between pathogen agents and its host. The possible application of such studies could be
a help to estimate the risk of cropping pea according to cultivated and wild potential host-plant.
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Etude de la microflore endophyte colonisant le bois de ceps ayant exprim €s ou non
les sympt dmes foliaires d’'une maladie du bois de la vigne, 'Esca

E. Bruez Emilié, J. Vallance Jessiéal. Gerbor® P. Lecomt, L. Guerin-Dubrang V. LavaP, A.
Gautief, M.-H. Lebrur? et P. Re}

4UMR 1065 SAVE, Saatet Agr@cologie vignoble, INRA/Bordeaux Sciences Agro, 33883 Villenave

D’ornon, France; PUR 1290 BIOGER, CPP-INRA-AgroParisTech, Avenue Lucien Brétigsi
78850 Thiverval-Grignon, FrancéJNRA, BIOGER-CPP, 78850 Thiverval-Grignon, France
emilie.bruez@bordeaux.inra.fr

Il est actuellement estienque les maladies du bois de la vigne rendent improductif environ 11%
du vignoble francais. Le &leloppement de I'Esca (la principale maladie du bois de la vigne) a
eté etudé en comparant chez des plants relativement jeunes (10 ans), matures (20-25ag@s) et
(58 ans), ayant exprienou non des sympines d’Esca, la microflore fongique et terdénne qui
colonise le bois des ceps. Chez les ceps jeunes, les anab@ssas par technique d’empreinte
moléculaire, i.e. par SSCP (Single Strand Conformation Polymorphism) indique&@vohgion de

la microflore fongique en fonction des mois délprvement deéchantillons de bois (un plevement

par saison). Cettevolution est nette entre janvier et avril mais elle n’est pas ou peu @esenire juin

et septembre. Pour la microflore b@agénne, cettévolution est tes margée tout au long de l'aree.

Il est important de noter que les commureaibacdtriennes colonisant les plants asymptomatiques et
symptomatiques se défencient uniquement en hiver. Pour les commuesfdngiques, il semblerait
gu’il y ait aussi une gparation en hiver,éanmoins elle est moins acce@tuque pour les baates.

Les communaw@s fongiques et bagetiennes sont&reralement plus abondantes dans les tissus non
nécrogs que dans les tissugaro®s, elles sont aussegeralement diftrentes dans les 2 types de
bois. De nombreux champignons potentiellement paheg ou potentiellement protecteurs (au
moins 90 espces et 44 genres) colonisent le bois sain de jeunes plants deaggseale 10 ans,
une comgtition entre ces diéfrents champignons existe certainement au sein du tronc. Lorsque
les ceps sont plus matures (20-25) ages (58 ans) le &veloppement deséaroses est de plus en
plus prononé. Seules quelques eéspes fongiques particelies colonisent ces zonesanoges. Des
analyses des communastcultivables ainsi que des approches &gusncage sont uties pour
réepondre aux questions suivantes : pourquoi I'importante digemsitrobienne obseee chez les
ceps jeunes teralsysématiquement diminuer chez les plants maturésges ? Quels sont les facteurs
responsables de ceté®olution ? Quel est |edte des badries colonisant le bois sain des ceps, en
particulier chez les plants jeunes ? Ces points seront @éiscut
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Mycovirus transmission revisited by in-planta pairings of vegetatively incompatible
isolates of Cryphonectria parasitica

C. Robirf et J. Brusinft

3INRA, BIOGECO, UMR1202, 69 route d’Arcachon, 33610 Cestas, Fradhideiversity of Florida,
Department of Biology, PO Box 118525, Florida, Gainesville, 326118525, USA
robin@bordeaux.inra.fr

In disease ecology, parasite transmission is a key parameter important at both epidemiological and
evolutionary scales. The horizontal transmission of mycoviruses is usually described as being strongly
restricted by the vegetative compatibility system of the host since vegetatively incompatible fungi
will not undergo vegetative fusion, thus limiting mycovirus transmission. Most of our knowledge and
predictive capability regarding these host/parasite systems are derived from studies pairing fungal
mycelia on artificial medium [5]. We tested the hypothesis that such laboratory studies underestimate
the migration capability of mycoviruses between different vegetative types. We developed a bioassay
to assesm-plantatransmission of Cryphonectria Hypovirusl (CHV1) between several incompatible
isolates of Cryphonectria parasitica. In planta rates of CHV1 transmission between isolates exhibiting
different vegetative compatibilities were always higher than rates assessédth. Transmission
between incompatible isolates also was observed when spores were used to transmit CHV1 to the
recipient mycelia. Although some previous studies reported a higher CHV1 transmission in the
field thanin vitro, we provide the first experimental evidence of a subtract effect on CHV1 ability
which could account for higher transmission rateglanta thanin vitro. It also can account for

the in vivo formation of heterokaryons between C. parasitica field isolates that are vegetatively
incompatible. Another original result is the first description of a "diagonal”’ transmission of CHV1
via asexual spores. The consequence of the permeability of the vegetative compatibility system for
mycovirus transmission has been already investigated. Analysing the evolutionary consequences of
the diagonal transmission on the evolution of CHV1 virulence is now required. These results offer
new opportunities for biological control of fungal diseases with mycoviruses, the major constraints of
these methods being the supposed restricted spread of the biological agents and a laborious application
method.
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Diversit € phénotypique et d éterminisme g énétique de I'adaptation aux variations de
pH dans les populations du champignon tellurique responsable du pi étin- échaudage
dublé

L. Lebreton S. Daval, A.-Y. Guillerm-Erckelboudt, C. Gracianne, K. Gazengel, M. Boutin et A.
Sarniguet

INRA - UMR IGEPP, Domaine de la Motte, 35650 Le Rheu, France
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Le pH est un facteur @erminant dans le&leloppement des maladies fongiques telluriques des
plantes car il affecte les phases saprophytiques et parasitaires du cycle de vie des champignons. Pour
survivre aux variations de pH dans les solsada surface des racines, ces organismes eveldpe

un moyen de percevoir le pH @tteur via la voie de signalisation Pal deponse au pH, ainsi que

des neécanismes d’adaptation. Si laponse physiologique des champignanses variations de pH

est connue, il existe en revanche peu d’'informations sur la diegrk#notypique et le &erminisme
gérétique de la &éponse des populations parasitaiseses variations. Le ptinechaudage (P-E)

du ble, di au champignon ascomgte tellurique Gaeumannomyces graminis var. tritici (Ggt), est
une maladie du sy8ine racinaire du Blse @veloppant dans toutes lesgions temprees dans des

sols de pH moyen compris entre 6 et 8,5. Cependant le champignon est localement soumis dans la
rhizosplere du bé a des pH plus acides(5) et il existe une coélation entre la&verité du P-E et le

pH des sols rhizosgriques.

La sensibilie au pH du milieu de 83 souches de Ggt d’une collection mondi&ie atudiee par

la mesure de la croissance des souches sur milieéralitamponé a pH 4,6, 6 et 7. Une forte
variabilité intra-sg@cifique de croissance existe puisque 20,5 % des souches poussena mpitdx6

gu'a pH 6 et 7 alors que les autres poussent meep¥ neutre oudgerement acide. La capagia
modifier le pH environnant de 3 souches de profils de senéiluitihtragts aéte tesée sur milieux

non tamponas péalablement ajussa pH 5,6 ou 8. En milieu acide, ces souches sont toutes capables
d’alcalinisera distance le milieu mais des variations importantes entre souches existent concernant
la distance et I'intenst d’alcalinisation. En milieu basique, ces souches acidifient leur milieu mais
plus localement sous la zone de croissance du champignon. L'analyse par RT-PCRq de la &ariabilit
d’expression desénes de la voie Pal en fonction du pH et en fonction de la souchesigge
implication potentielle de cette voie dans la variabilite Eponse pénotypique de croissance pH-
specifique et souche-gpifique.

Cetteétude doit permettre de mieux appender I'impact du pH sur les traits d’histoire de vie des
populations de champignons telluriques parasites de plantes et srdppbement despicemies

duesa ces champignons.
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Impact of deoxynivalenol on the soil fauna and the soil microflora

M. Abid, J. Leplat, L. Fayolle, E. Gautheron, C. Heraud, N. Gautheron, V. Edel-Hermann, C. Cordier
et C. Steinberg

INRA UMR AGROECOLOGIE®G®e IPM, 17 Rue Sully, BP 86510, 21065 Dijon Cedex, France

F. graminearums an important pathogen that causes head blight of cereal crops as wheat and maize.
It also produces the mycotoxins (as Deoxynivalenol=DON) which are toxic to the human and animals.
During the off season the pathogen survives in the soil, on weeds and in crop residues. A 24
weeks study was conducted in controlled conditions (microcosms of natural sdll, 83%WHC)

to test whether the presence of DON in the wheat crop residues gives competitive advantage to F.
graminearum over the other soil fauna and microflora to survive and develop a primary inoculum
during the decomposition process. This study was carried out in the presence of the whole soil
biota (i.e. fungi, bacteria, protozoa, nematodes and earthworms). In this experimental approach,
wheat straw was inoculated with graminearum The latter were placed on the soil surface or
incorporated into the natural soil. This experiment was conducted with (Img DON/kg soil-straw
mixture) and without DON. The molecular biomass of fungi, bacteria Bngraminearumwas
determined by gPCR (real time polymerase chain reaction). The results recommended that DON
played a significant role when the straw was mixed in the soil. The changes in the community structure
of fungi, bacteria, protozoa and nematodes were determined by T-RFLP (terminal restriction fragment
length polymorphism). The presence of DON played significant role on the structure of bacterial
and protozoan community while the nematode and fungal communities remained unaffected. The
earthworms l(umbricus terrestrismass was noted by regular weighing at each sampling time. The
results showed that they were not affected by the presence of DON in the wheat crop residues. The
results suggested that DON in wheat straw showed an impact on the biotic components of the soil but
the impact depended on the communities and on the location of the wheat residues. It was concluded
that although DON is deleterious to some of the communities but still the competitive advantage of
the presence of DON tB graminearurnis not clear.
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Identifying the genetic bases of natural variation in resistance to a pathogenic fungus
in a population of a perennial plant: the example of Quercus robur and oak powdery
mildew

B. Barks, P. Garnier-@ré?, A. Bérard, C. Boceres, A. Boland-Aud®, C. Burba#d, E. Chanceré|
O. Fabreguett@sC. Lepoittevird, C. Plomiord, C. Robirf?, G. Saint-Jedhet M.-L. Desprez-Loust&u
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CNG, 2 rue Gaston Gmieux, 91057 Evry, Franc€CEA, CNG, 2 rue Gaston @mieux, 91057 Evry,
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Biotic factors are important forces shaping diversity in natural plant populations. Because of the
perennial nature of trees, they have to face multiple parasitic pressures throughout their lives. This
should have an evolutionary impact on the defense system of these species. Several strategies can
be involved in resistance to parasites, and they rely on numerous genes, most of which are unknown
and have small effects on resistance. Our study aimed at detecting the genetic bases underlying
variation in disease resistance of oaigiércus robuy to a foliar pathogen (powdery mildew caused

by Erysiphe alphitoidesndErysiphe quercicolpunder natural conditions, by combining pedigreed-

and population-based association mapping approaches. Phenotypic variation was characterized for
1,310 oak seedlings (structured in one population of 15 open pollinated progenies and one controlled-
crossing progeny) exposed to three different powdery mildew pressures under natural conditions
(obtained by manipulating inoculum levels by fungicides and inoculations). Several components
of the response to powdery mildew were taken into account: receptivity (date of the beginning
and length of the period of leaf susceptibility), compatibility (percentage of infected leaf area)
and tolerance (impact on growth) during 3 years. All seedlings were genotyped at 1,123 SNP
(Single Nucleotide Polymorphisms) distributed in 502 genes previously selected on the basis of
their functional annotation. Cross-validation of the genes associated with phenotypic variation in the
QTL and population association mapping analyses was used to identify candidate genes for disease
resistance (sensu lato) which will be further studied for deciphering their evolutionary trajectories.
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Characterization of Arabidopsis thaliana mutants resistant to the type three-secreted
effector DspA/E

A. Launay, R. Vedel, O. Patrit, A. Degrave, M. Moreau et M. Fagard

UMR217, 16 rue Claude Bernard, 75005 Paris, France, Metropolitan
alban.launay@gmail.com

The bacteriunErwinia amylovora(Ea) is the causal agent of fire blight a disease which affects the
pyreae tribe of Rosaceae (apple tree, pear tree...). This disease is characterized by necrotic symptoms
on leaves and fruits which gives a "burned” aspect to the plant. Pathogeni&iadefpends on a type-

three secretion system (1), a syringe-like protein complex which allows the bacteria to translocate
effectors into the cell, for instance the effector DspA/E essential for the pathogenicity. On the host
plant, this effector induces a necrosis, an oxidative burst (2) and suppresses callose-deposition (3).
However, the molecular function of DSpA/E in the plant cell is not yet known. Our team chose to use
the model plant Arabidopsis to study these mechanisms. In@&adduces necrotic symptoms and
multiplies transientlyn plantaand it is DspA/E-dependent (4). Moreover inhibition of plant protein
synthesis by cycloheximide leads to an increase in necrotic symptoms and bacterial multiplication
(5). To study the function of DSpA/E in plant cells, transgenic plants which express DspA/E under
the control of an estradiol-inducible promotor, were produced. When the line carrying DSpA/E is
sown on estradiol, it leads to the expression of DspA/E which is toxic for the plant cell. An EMS
mutagenesis was performed on one of yours transgenics lines carrying DspA/E. The progeny from
this mutagenesis line was sown on estradiol to identify individuals resistant to DSpA/E toxicity. Four
putative mutants were confirmed and are currently being characterized. Phenotypical analysis of these
mutants will be shown together with the strategy adopted for the identification of mutations which is
currently in progress.
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Analysis of Arabidopsis thaliana iron-deficiency and immunity responses triggered
by microbial siderophores
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CNRS 8114, 2 Rue Gastonébnieux, 91057 Evry, France

Iron is essential for most forms of life. It is required in metabolic processes as respiration or
photosynthesis. However, iron is weakly bio-available in environment and toxic in its free form
because it can form reactive oxygen species by catalyzing the Fenton reaction. Under iron deficiency,
microbes secrete low molecular weight molecules with high iron affinity, called siderophores. The
ferri-siderophore complexes are specifically recognized at the cell envelope and generally transported
inside the microbial cell where iron is made available. Siderophores are required for the full virulence
of several micro-organisms including bacteria and fungi infecting animals (1) or plants (2). In
our laboratory, we have shown that chrysobactin is a siderophore secreted by the phytopathogenic
enterobacteriunbickeya dadantiand is required for systemic progression of soft rot symptoms on
Arabidopsis andsaintpaulia ionantha We have also shown that deferrioxamines are siderophores
secreted by the phytopathogenic enterobacterkemvinia amylovoraand are required for full
virulence on apple seedlings and flowers. A recent study showed that purified siderophores infiltrated
into Arabidopsis leaves trigger an iron deficiency signal which leads to transcriptional activation of
root genes known to be involved in iron uptake and a defense signal which leads to the accumulation
of salicylic acid as well as the transcriptional activation of PR genes in leaves (3). The activation of
the iron deficiency and defense signals by siderophores is independent of the siderophore chemical
structure. In order to identify genes involved in the cross-signaling leading to these responses, a
transcriptomic study was performed. We identified genes differentially expressed in leaves and
roots of Arabidopsis plants, in response to the siderophore deferrioxamine leaf treatment. This
analysis will be presented, and phenotypic characterization of candidate Arabidopsis genes involved
in siderophore-mediated signaling will be presented.

Literature cited
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Réponse biochimique de [lolivier aux attaques de bioagresseurs bact ériens et
fongiques
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L’ étude de l'infestation de l'olivier par la flore pathage qui lui est assaee d’'une part ; Btude
phytochimique des compes plenoliques 8cietees par cet arbre d’autre part, ont permis de savoir
que la flore microbienne de nos olives est con&igode onze genres de champignons et sept genres
de backries. La comparaison des teneurs en coreppenoliques entre les fruits sains et infegta
permis de conrigre la straggie de @fense biochimique de cet arbre. Moté<t olivier; microflore;
compogs plenoliques
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Lutte biologique contre le mildiou de la pomme de terre
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Le mildiou ou brulure tardive caésparPhytophthora infestansest 'une des maladies les plus
redoutables de la pomme de te@elanum tuberosurh. En effet, les fongicides du groupe des
phenylalamides dont la matie active esh base de Metalaxyl oréte largement utiliss pour son
contole. Cependant, ces derniers demeurent inefficaces face aux souches agressives du type A2. Dans
le but de rechercher d’autresathodes alternatives de lutte , nous avon& quur I'antagonismen

vivo de onze isolats Algriens deTrichodermasp. et le pouvoir antifongiqui@ vivo des péparations

a base de plantes : l'ortidJ¢tica dioica), la pele des champsEQuisetum arvenggla sauge
(Salvia officinali$, le pacanierCarya illinoinensi$, le romarin Rosmarinus Officinal}sle pistachier
lentisque Pistacia lentiscuf la menthe odoranteMentha suaveolen®t les algues brunes marines
du genreLaminaria a I'égard de deux isolats @gens du type Al et A2 dBhytophtora infestans

Ce qui consistex I'inoculationin vitro des feuilles étactees de deux vagies de pomme de terre
Spunta et Kondor issues d’une culture en paisddférents types de traitements @i effectes,

en application gEventive ; par I'incorporation des poudresgetales ou des isolats antagonistes au
sol avant plantation, I'arrosage par les extraits aqueux dgstaux ou la pul@risation des plants de
pomme de terre par les suspensions d’antagonistes et par le trempage des feaitieesl dans les
extraits aqueux purs et dig @ 20%) ou dans les suspensions conidiennes des antagonistes avant
I'inoculation et un mode curatif aps inoculation. Ainsi, lagduction de la maladie enregisérpour
I'antagonisme &té plus importante pour la souche Al et sur la@&rSpunta , elle a atteint les 88.2%
pour le mode d’application prventif par incorporation au sol et a avoisiles 80% pour les modes
d’application péventif par trempage et curatif. Ainsi, la plus forte inhibition de la maladie (97.5%)
a éte enregise avec I’ incorporation au sol des deux isolatsTdehodermasp. (TCO et celui
préleve d’El Amra malade). Par ailleurs, 'ensemble deseegs edetales testes ont moné une
forte reduction de la maladie et une importante inhibition de la sporulation, notammenieetiha
suaveolen®t Laminariasp. sur la va@te Spunta, pour les deux souches Al et AZPdnfestans
Ainsi, les traitements @ventifs se sonteveles les plus efficaces. Cegsent travail a confirgin

vivo le pouvoir antagoniste des isolats Atliens delrichodermasp. et le pouvoir antifongique des
préparations base de plantes et d’algurwivovis-a-vis deP.infestangpour leur application en plein
champ et I'exploitation de leurs potenti@kt biofongicides dans la gestion du mildiou de la pomme
de terre en Al@rie.
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VVNPR1.1 est l'orthologue d’AtNPR1 et sa surexpression provoque |'activation
constitutive des g énes PR et lar ésistance a Erysiphe necator chez Vitis vinifera
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La compEhension des bases raollaires des Branismes deesistance de la Vigne aux agresseurs
biotiques constitue un prequisa la recherche de moyens de lutte alternatifs aux pesticides. Chez
Arabidopsis, NPR1 (Non expressor of PR genes 1) jouedlm ¢lé dans la voie de signalisation
reguke par l'acide salicyligue et responsable de la mise en place desistance aux agents
pathognes biotrophes et de lagistance sysmique acquise (SAR). Nous avons idestdeux g¢nes
homologues d’AtNPR1 chez la Vigne : VVNPR1.1 et VVNPR1.2. La car&ation fonctionnelle

de ces deux gnes montre que la surexpression de VVNPR1.1 dans le mutant nprl-2 d’Arabidopsis
permet, contrairemerd VVNPR1.2, de restaurer I'expression de PRleagraitement par du SA

ou inoculation bad@rienne, ainsi que laésistancea Pseudomonas syringgav. maculicolg un
agent pathogne virulent. VVNPR1.1 appdtadonc comme l'orthologue fonctionnel d’AtNPR1,
alors que VVNPR1.2 assure vraisemblablement une fonctioareiffe. La surexpression stable de
VVNPR1.1 en fusion avec la GFRegalement pétre €alie cheV. viniferacv. Chardonnay, gce

a une technique de transformation par A. tumefaciens de cals engéimg®gle Vigne. Le$sultats
obtenus sur les plantules transf@&s montrent une localisation constitutive de VVNPR1-GFP dans
le noyau, ainsi qu’une expressi@heee des pra@ines PR en I'absence d’infection. De plus, les
vignes surexprimant VVNPR1-GFP montrent clairement une augmentation @gdtance vis-vis

de I'infection par Erysiphe necator, I'agent deitioum. La forte conservation dé&€guence desames
VVNPRL1 chez les Vitaceae ainsi que I'ensemble de éssltats souligne I'importance de la voie
reguke par le SA et NPR1 pour lasistance aux agents patkogs biotrophes chez la Vigne.
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Exploring preformed defense allows the identification of new disease regulators in
rice

X. Grand!, E. Chanclu8, R. Espinoz3 S. Croé, C. MicheP, J. Jacobset J.-B. Moret

3nra, UMR BGPI, Campus de Bailarguet, TA A 54/K, 34398 Montpellier, FrahBayer BioScience
N.V, Technologiepark 38, B9052 Gent, Belgique
jbmorel@cirad.fr

Elevated constitutive expression of components of the defense arsenal is associated to quantitative
resistance to the rice blast fungus, a phenomenon called preformed defense. While the role of
many disease regulators in inducible defense systems has been extensively studied, little attention
has been paid so far to genes that regulate preformed defense. In this study, we show by micro-
array analysis across rice diversity that the preformed defense phenomenon impacts on a large
number of defense-related genes without apparently affecting other biological processes. Using a
guilt-by-association strategy, we identify four positive regulators of preformed defense that promote
constitutive expression of known defense markers and partial resistance to rice blast. The HSF23 gene
encodes for a putative member of the heat shock transcription factor family, while CaMBP encodes for
a putative Calmodulin-binding protein. Both HSF23 and CaMBP strongly affect preformed defense
and also plant growth. We also identified a gene called ZBED and one called AGO that act as
positive regulators of resistance, modifying neither preformed defense nor development of the plant.
Additionally we identified the OB-fold gene as a negative regulator of blast resistance which could
be involved in RNA stabilization. Taken together our results prove that our strategy of combining
analysis of gene expression diversity with guilt-by-association is a powerful way to identify disease
resistance regulators in rice.
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The extracellular matrix of a  Botrytis cinerea cell wall mutant overstimulates host
plant immunity

C. KunZ, D. ArbeleP, T. Fontain&, K. Gajel, M. Choquef, S. Assé?, S. Mon®, E. Blonde®, P.
Malfatti®, E. Simond-@te? et M.-C. Soule?

3UMR217 INRA-AgroParisTech-UPMC, 16 Rue Claude Bernard, 75005 Paris, Fr&hteyersié
Pierre et Marie Curie, 16 rue Claude Bernard, 75231 Paris, FranBestitut Pasteur, 25 rue du
Docteur Roux, 75724 Paris Cedex 15, FranBgMR5240, Univ. Lyon 1 - CNRS, Laboratoire Mixte,
BAYER, 14 impasse Pierre Baizet BP99163, 69263 Lyon Cedex09, France
marie-christine.soulie@upmc.fr

Botrytis cinereas an important phytopathogenic fungus which causes grey mould on a wide range
of food plants especially grapevines, soft fruits and vegetables. A number of fungicides, including
systemic compounds have been used extensively and serious problems of resistance have arisen.
Effective control of B. cinerea relies on the development of new strategies. The fungal cell wall

is a dynamic structure that protects the cell from different environmental stresses suggesting that
wall-synthesizing enzymes are of great importance for fungal virulence and could be a suitable
target for fongicides. Chitin, 8-1,4 N-acetylglucosamine polymer, is biosynthesized by a family of
membrane proteins, the chitin synthases (CHS). Seven classes of B. cinerea CHS have been identified
and corresponding genes sequenced. Several mutants, including class | Bcch&letSo@i003),

class lll Bcchs3a (Sowdiet al 2006), class IV BechslV, class VI Bechs6 and class VII Bechs7, were
constructed by reverse genetics. Mutation in the Bcchs6 gene was revealed to be lethal (unpublished
data). The four mutants show different levels of aggressiveness and particularly Bcchs3a mutant with
a drastic reduced virulence whatever the host plant tested. This phenotype could be due to the altered
cell wall structure causing increased plant defense induction. To examine this hypothesis we tested it
on different Arabidopsis thaliana mutants defective in plant defence. We found that Bcchs3a mutant
recovered virulence on pad2 and pad3 mutants leaves defective in camalexin production. Moreover,
this mutant was not more susceptibiesitro toward camalexin than the wild type strain but induced a
strong camalexin accumulation at the infection site on ecotype Col0 (Arted&2010). Microscopic
analyses have revealed a thick extracellular matrix (ECM) around Bcchs3a hyphigi® and in

planta. The ECM composition in neutral hexoses showed an increase in mannose and galactose (58
and 48% respectively) for Bcchs3a mutant compared to the wild type strain Bd90. We suggest that a
new pathogen-associated molecular pattern (PAMP) present in the Bcchs3a ECM could be recognized
by a carbohydrate-binding protein receptor like MBL, inducing defense responses such as camalexin
production. Preliminary results show an elicitor role for Bcchs3a ECM. Altogether, our results
suggest that BCCHS3a and BCCHS6 proteins are valuable antifungal targets for the phytopathogenic
fungus B. cinerea.
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Priming for Plant Defense and Reduced Pathogen Colonization in Tomato Roots by
the Endophytic Strain  Fusarium oxysporum 47

S. Aimeé, C. Alabouvette, C. Steinberg et C. Olivain

INRA UMR AGROECOLOGIEG®e IPM, 17 Rue Sully, BP 86510, 21065 Dijon Cedex, France
chantal.olivain@dijon.inra.fr

Among the soil-borne populations &lusarium oxysporumsome strains are pathogenic, other are

non pathogenic and among these non pathogenic strains some are able to protect the plant against
infection by pathogenic strains. The biological control activity of these proteEtieaysporumis

exerted directly by interactions with the pathogen and indirectly by activation of the plant-mediated
resistance (Alabouvette et al. 2009). At al (2008) have compared PR gene expression in tomato
inoculated with a virulent strain d&. oxysporunt. sp. lycopersici(Fol8) and the biocontrol strain

F. oxysporumd7 (Fo47). Results suggested that Fo47 induces priming rather than elicitation of the
plant defense reactions. This study was aiming at verifying this hypothesisin Xitro method
enabling to inoculate tomato roots with Fo47 and 48 h later with Fol8 was developed. The roots were
sampled at different time intervals, RNA extracted and expression of 10 defense related genes was
assessed by RT-gPCR. Two housekeeping genes (beta-tubulin and PP2Acs) were used as endogenous
reference genes for the normalization of the expression levels of the target genes. Fungal colonization
of the roots was quantified by gPCR tagging specific markers of the strains. Three genes encoding
GIluA (acidic extracellula3-1,3-glucanase), Chi3 (acidic extracellular chitinase) and PR-1a (PR-1
protein isoform PR-P6) were primed in roots pre-treated with Fo47, 48h after having been challenged
with the pathogen. In cotyledons, these genes were over-expressed 96 h after inoculation with Fo47.
Moreover pre-treatment with Fo47 reduced significantly root colonization by Fol8 from 6 days to

2 weeks after inoculation. These results show that colonization of tomato roots by Fo47 is able to
induce a primed state of roots which results in a higher expression level of defense-related genes
upon pathogeni€. oxysporumattack. Priming is one of the mechanisms of action of Fo47 which is
shared with other endophytic bio-control agents such as effective strains of fluoreseedbmonas

spp. and ofTrichodermaspp. Whether this reduced colonization by the pathogen results from the
primed state of the root or from a direct competition between the fungi needs further investigation.
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Caract érisation d’'inhibiteurs de prot éases lors de linteraction entre la vigne et
Botrytis cinerea

C. Gerard J. Crouzet, C. @ment, F. Mazeyrat-Gourbeyre, L. Monti-Dedieu et F. Baillieul

URCA, UFR SEN, Moulin de la Housse Bat 18, 51687 Reims, France
clementine.gerard@etudiant.univ-reims.fr

Parmi les pratines PR (Pathogenesis-Related) impigsl dans la &ense des plantes, la famille
des PR-6 comprend des inhibiteurs de pases (IP), principalemegtudiés pour leur implication
dans la esistance aux insectes ravageurs. @&édhtestudes suggrent que le champigndBotrytis
cinereadégrade les préines de dfense de la vigne en produisant des @ases (1). Chez la carotte,
I'ajout de pepstatine, un inhibiteur chimique de @ates aspartiqguegduit I'infection parB. cinerea

(2). A l'appui de ces dorges, nougmettons I'hypothse que l'induction d’IP pourrait aider la
vigne a contrer l'infection paB. cinerea Deux IP, faisant respectivement partie de la famille des
Potato inhibitor | et Kunitz Soybean Trypsin Inhibitor @# £lectionrés pour leur action potentielle
vis-a-vis des pratases du champignon. Afin dérifier la capacié des IPa inhiber les prdases
fongiques et limiter la cegradation des preines de dfense, des IP recombinants @t obtenus

par transformation de la levure Pichia pastoris. Les peessi confrontations avec le champignon en
testsin vitro, en peésence d’extraits preiques de baies, seront iiéis prochainement. Paidément,

le profil d’expression des deux IP montre que ceux-ci sont induits au cours de la maturation, et malgr
tout, B. cinereapeut infecter la baie fire. Ils sontegalement induits suite I'infection de baies ou

de feuilles paB. cinerea mais plus tardivement que les prases du champignon et bien eptes
premeres ésions causes par I'agent patheége. Cesé@sultats suggrent que la @sence des deux

IP dans la baie ire n’est pas suffisante pour stopper le champignon, et qu’ils sont induits trop
tardivement pour avoir un effet contre lui. Dans la perspective d’'agir surégudation, I'expression

des IP aété étudiee en eponsea I'application de maicules signal et @liciteurs. Leur expression
peutétre induite par diffrents traitements. Une approche de localisation tissulaire des ARNm par
hybridation in situ &té developgee afin de @rifier si les sites d’expression des IP correspondent aux
sites de éveloppement du champignon. Les premié@suttats sur baies vertes blees montrent

gue les deux IP s’expriment majoritairement au niveau de I'endosperme épite¥me desépins.

Ainsi une localisation inadapé de ces prétnes pourraiétre une cause de leur ineffic&ciD’autres
etudes in situ sont en cours concernant des baigssrsaines, trats par deéliciteurs et infedes
par B. cinerea Enfin, pour erifier un potentiel effet protecteim-planta contre le champignon, la
réalisation de vignes transgiques surexprimant les IFet initiée (collaboration avec la plateforme

de transformation@rétique de I'INRA de Colmar).

(1) Marchalet al (2006). Journal of Agricultural Food and Chemistry. 54 : 5157-5165.

(2) Movahedi S. and Heale J. B. (1990). Physiological and Molecular Plant Pathology. 36, 4 : 289-
302.
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Role the group 1 solanaceous plant protein REMORIN in virus propagation:
involvement of phosphorylation events

V. Germairf, A. Perrak?, S. German-RetafiaE. Bayef et S. Mongran®

4UMR5200 CNRS-Univ. Bordeaux, Lab Biogea Membranaire, 146 rueéb Saignat, case 92,

33076 Bordeaux Cedex, FrancdNRA, UMR BFP 1332, Virologie, BP81, Univeksitde Bordeaux,
F-33883 Villenave D’ornon, France
veronigue.germain@u-bordeaux1.fr

Remorins (REM) constitute a family of proteins exclusively found in vascular plants. Although
their role in plant development and physiology is still largely unknown clues about the function of
groups 1 and 2 are starting to emerge. Thus, group 2 REM has been implicated in plant response to
biotic stress, such as nodulation via the interaction with symbiotic factors (Lefebvre et al., 2010).
Groupl REM was shown to play a role in the viral propagation of the Potato Virus X (PVX),

a member of Potexvirus, a widespread genus of agronomically important RNA viruses. In the
latter case, functional analyses in transgenic tomato over- or under-expressing REM have clearly
demonstrated an antagonistic correlation between the level of the REM protein and the local and
systemic spread of PVX (Raffaelle et al., 2009). Moreover, REM has been found to interact with
one of the three viral proteins required for cell-to-cell movement, the protein Triple Gene Block 1
(TGB1). In order to investigate in more details the role of REM in virus propagation, we are currently
undertaking complementary approaches. First, we want to determine if the role of REM in cell-to-cell
movement is restricted to the PVX or also affects other viruses that encode TGB1 movement proteins.
Therefore, transgenic Nicotiana benthamiana lines overexpressing GFP-REM were generated and will
be infected with a range of viruses from different genera. Second, as REM was initially identified as a
protein phosphorylated in response to oligogalacturonides (Farmer et al., 1989), we perfovitred
biochemical analyses to identify if REM is also subjected to such post-translational modifications
during the PVX infection process. We showed that REM is phosphorylated in the presence of a
plama membrane-associated kinase, activated in PVX infected tissues, suggesting that the activity
of the membrane-associated kinase is increased in response to the viral infection. Current work is
focusing on the biochemical characterization of this(these) kinase(s). The role of the phosphorylation
will also be tested by analyzing the PVX movement in leaves transiently expressing the different
phosphomutants. Taken all together, these data should give new insights on the use of the host protein
Remorin to restrain virus spread and how this mechanism is regulated. see also poter :"The anchoring
mechanism of Remorin proteins to the plant membrane rafts is essential for the regulation of virus
propagation” by A. Perraki et al.
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Etude de l'interaction entre Medicago truncatula L.et Ascochyta rabiei (Pass.) Labr

D. Mahiou, M. RickaueP, B.S. Bendahmarieet M. Youcef Benkadk

aUniversié Mostaganem, Laboratoire de Protection, desgdfaux, Dept. Agronomie, 27000

Mostaganem, Akgrie; PINP-ENSAT, ECOLAB, UMR 5245 CNRS-INP-UPS, 18 chemin de Borde
Rouge, 31326 Castanet-Tolosan, France
djamelmahiout@yahoo.fr

Nous avons teétau laboratoire lagaction de deux ligees (A17 et F83005.5) de M. truncatula vis-
a-vis du pathogne Ascochyta rabiei, responsable de I'anthracnose du pois chiche (Cicer arietinum
L.). Cette maladie cause des pertes allant jusG00% desécoltes. Des inoculations par suspension
conidienne onkéte reali€es sur plantes epties et feuilles etactees. Dans les deux essais et sur
les deux ligiees, des symptnes ontte obseres, le champignon a colo@des tissus foliaires et a
produit des pycnides. Nous avons enseiigdé le comportement de ces liges et ébug uneétude

de I'expression deénes assoesa la cefense, par gRT-PCR. Des folioles inceais par Ascochyta
rabiei ontéte recoliées au moment de I'inoculation (T@,1, 2 et 3 dpi pour I'extraction de 'ARN.
Huit genes regsentant des atanismes deélense diferents onété retenus pour ce travail : PR
proteines, phytoalexines, et inhibiteurs de page. lls peuvent contribuer chacun soit directement
soit indirectement la cefense contre des attaques de patineg. Le “@ne de rdnage” EFla

est utili€ pour la normalisation. Le®sultats onete analygés gace au logiciel S.D.S. 2.2.2. Les
genes codant pour les péies de dfense PR1, PR5 ¢&8- 1-3 Glucanase ont morrdes profils
d’expression diftrents chez les deux lig@s. Leur induction &% plus pecoce chez la ligee A17 en
comparaison avec la ligee F83005.5. Par contre, leéme codant la PR10&t induit pour F83005.5
alors que son profil d’expression n’a pas chamyez A17. Le gne codant la chitinase, enzyme
de cegradation de parois fongiquest® reprimé transitoirement chez les deux legs. Concernant
les genes impligés dans la voie de biosyrtbe des flavorides, le gne PAL n’a pas mondrde
modification de son expression. Lemg de la flavone synthase, participania biosyntiese des
flavonoides a&te reprime a 3 dpi pour les deux ligges. La chorismate synthase (sy#@ de la
phénylalanine) &t significativement induita 2 dpi pour F83005.5 mais son profil est égslientique

au &moin chez A17. Un autre patron d’expression est ol@spour le @ne de la prd@ine inhibitrice

de protinases <rine (Pl 20). Nous avons obsérune induction transitoire chez la ligan A17, qui
n'a pas eu lieu chez la ligre F83005.5. Malgr des diferences &s subtiles dans la sensil@lites
deux ligrees de M. truncatula via-vis d’A. rabiei, notreetude montre une diéfence nette dans la
regulation de gnes de éfense.
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A highly dynamic transcriptome governs the onset of compatible interaction between
Arabidopsis thaliana roots and Phytophthora parasitica

J.-Y. Le-Berre, M. Gourgues, C. Morabito, H. Keller, F. Paeabs et A. Attard

UMR ISA INRA 1355/UNS/CNRS 7254, 400 route des Chappes, BP 167, 06903 Sophia Antipolis,
France, Metropolitan
agnes.attard@sophia.inra.fr

Oomycetes from the genus Phytophthora are fungus-like pathogens that are devastating for agriculture
and natural ecosystems. Due to their particular physiological characteristics, no sustainable
management strategy of these microorganisms is currently available. To develop new plant protection
approaches, it appears essential to decipher the molecular mechanisms that govern the interaction
between Phytophthora species and their host plants. In this context, our laboratory aims at
understanding the molecular events underlying the onset of the compatible interaction between plant
roots and Phytophthora species. For this purpose, we took advantage of a system involving the model
plant Arabidopsis thaliana and the wide host range pathogen, Phytophthora parasitica. We monitored
transcript accumulation during the thirty first hours of A. thaliana root infection by P. parasitica motile
zoospores. Infection steps ranging from penetration, biotrophy and to the switch to necrotrophy
were analyzed. We show that the interaction transcriptome is highly dynamic, and that a subset
of genes is activated as soon as the first contact between plant roots and the oomycete occur. To
examine the molecular dialogue establishing between both partners of the interaction, and to identify
plant functions that are modulated by P. parasitica, we selected twenty-one candidate genes that are
highly modulated during the first hours of infection. The characterization of corresponding knock-out
mutants revealed genes contributing either to the susceptibility, or the resistance of A. thaliana. These
results and the functional analysis of candidate genes will be presented and discussed.
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Evidence for the ability of exogenous trehalose to induce defences during biotic
stress: the wheat-powdery mildew interaction

C. TayeRR, B. Randou® N. Bourdord, P. Jacquéset P. Reignauft

AUCEIV-EA4492-ULCO-GIS PhyNoPi, 50 rue Ferdinand Buisson B.P.699, F-62228 Calais, France;

bUniversie Lille1, ProBioGem, Boulevard Paul Langevin, F-59655 Villeneuve D’ascq, France
christine.tayeh@univ-littoral.fr

Powdery mildew would be one of the most damaging wheat (Triticum aestivum) diseases without
the extensive use of conventional fungicides. It is caused by Blumeria graminis f.sp. tritici (Bgt),
an obligate biotrophic fungus that invades wheat aerial parts. Several resistance inducers have been
shown to protect wheat from Bgt: trehalose (TR), salicylic acid, heptanoyl salicylic acid, lc@ys40
MilsanaR), nonacetylated and acetylated oligogalacturonides (Reignault et al., 2001; Muchembled et
al., 2006; Randoux et al., 2006; Renard-Merlier et al., 2007; Randoux et al., 2010). A preventive
treatment of wheat with TR, a disaccharide mostly studied for its role in protection against abiotic
stress, activates plant defence responses such as papilla deposition, phenylalanine ammonia-lyase
(PAL) and peroxidase activities. Our work aimed at characterizing for the first time at the molecular
level the mode of action of TR and to assess elicitation or priming effects. A range of defence
responses was investigated: PR-proteins synthesis, reactive oxygen species (ROS) metabolism, lipid
peroxidation, phenylpropanoid and octadecanoid pathways. The expression level of genes involved in
these pathways was measured using real-time gPCR in time course experiments. We first established
basal defence responses against Bgt in susceptible wheat, which occured within the 21 first hours
post inoculation (hpi). First defence reactions involved the octadecanoid pathway and the ROS
metabolism with the lipoxygenase (lox) and the oxalate oxidase (0x0) genes induction respectively,
while the glutathione-S-transferase (gstf) gene expression remained unchanged, followed by the up-
regulation of chitinases and PR1-encoding genes. Finally, the PAL (pal) gene, acting upstream of the
phenylpropanoid pathway, and the phospholipase C (lipC2) gene expression, for the lipid metabolism,
were induced. TR priming activity was assessed in plantlets pre-treated with TR and challenged
with Bgt. Earlier and lower inductions of chitinases-encoding genes and oxo were recorded, as
well as an additional later one. The PR1-encoding gene and the Lipid Transfer Protein (Iltp) genes
were also induced earlier, whereas the lox gene expression was delayed. TR eliciting activity was
assessed in non-infected treated plantlets compared to control ones treated with water. Chitinases and
PR1-encoding genes were up-regulated early, as well as oxo. Lipid metabolism was also modulated
with early and late induced expressions of Itp and lox genes, respectively. Enzymatic assays are
being conducted in order to confirm the involvement of genes products in the stimulation of wheat
defences. Direct infiltration of a TR solution in wheat leaves was also performed to assess per se
biological activities of such an hydrophilic molecule independently of its weak ability to penetrate
the hydrophobic plant cuticle. Interestingly, only chitinases-encoding genes showed higher induction
levels in these conditions. Molecular modifications of TR that could improve its penetration ability
are also undertaken, in order to increase its resistance inducer activity
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Antagonisme Potentiel de Quelques Bact éries A ériennes vis- a-vis de la Tuberculose
de I'Olivier

N.S. lacobellig, P. Lo Cantor&et N. Ghanne¥

aUniversita degli Studi della Bas, Via Nazario Sauro, 85, 85100 Potenza, It3lstitut des Rgions
Arides, 22.5 Rte Djorf, 4119 &tlenine, Tunisie
nadia.ghanney@gmail.com

Dans toutes lesgions ogicoles, I'olivier (Olea europea L.) est attaxpar divers parasites, y compris

la bacérie Pseudomonas savastanoi pv. savastanoi, I'agent causal de la tuberculose de l'olivier,
une maladie caragtise par des excroissances (noeuds, galles), principalement sur les jeunes tiges
en raison de phytohormones (AIA, cytokinines) provoquant urexalbn de Iéquilibre hormonal

des tissus infeés. La maladie sembleduire de mamire significative la production d’olives et
provoquer I'aleration des olives de table vertes qui sont de mauvaig, ggmer, sd, aigre ou
rance. Aucune information n’est disponitdece jour sur I'effet quantitatif et qualitatif possible de

la maladie sur I'huile. Les bagties, exsudant de fissures de nceuds ou galles, etvetodpant
comme degpiphytes sur les plantedtes, nettement pluslevees au printemps et en automne, sont
la principale source d’inoculum. Linfection du néatel de multiplication infe@ est importante
dans la diffusiona longue distance de I'agent patiemg tandis que les plantes infees dans un
champ apparaissent en tant que centre de diffusion des agentsgrethdgvorigs principalement

par les pluies venteuses, leéxasols, [Elagage, laé&colte de fruits, etc. Conste comme le manque

de varetés Esistantes, mais des \etds tobrantesa la maladie sont disponibles, la tuberculose
de l'olivier est principalement coriitee, mais avec un sues limite, par des pulrisations des
compogs de cuivre. Dans ces considtions, de nouvelles mesures apparaissent dont I'isolement
de backriesépiphytes antagonistésl’agent causal de la tuberculose de l'olivier ; P. savastanoi pv.
savastanoi. Des isolats badens obtenua partir du phylloplan de I'olivier et appartenant au genre
Bacillus, Pseudomonas et Burkolderia ont iréhit vitro la croissance des souches de Pseudomonas
savastanoipv. savastanoi. En test de pahaite, certains isolats de Bacillus spp.ont sensiblement
inhibé et / ou ralenti la formation de noeuds ou galles. Au contraire aucun effet significatif n'a
éte obsere dans le cas d’'une formulation commercialdase de Bacillus spp. utiéie pour la
comparaison. Pour conclure, bien que éasdes supgimentaires soientétessaires, les béctes
antagonistes apparaissent comme un outil potentiel powvelobpement des mesures de coletr

de la tuberculose de I'olivier aussi bien dans les vergers que dansgagapes.
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UGT76E12, a glycosyltransferase of secondary metabolism involved in immune
response of Arabidopsis thaliana against Pseudomonas syringae pv. tomato

L. Didierlaurent, Y. Deveaug®, D. HeinZ, B. Camar§, S. Kaufmanh, M. Dufresné, P. Saindrenah
et M. Garmief

3BP Univ Paris-Sud 11, Rue de Noetzlin, 91405 Orsay, Frafitestitut de Biologie Mdculaire,
CNRS, 12 rue du &eral Zimmer, 67084 Strasbourg, Francénstitut de Biologie des plantes,
CNRS-Univers# Paris-Sud 11, &t. 630, 91405 Orsay Cedex, France
laure.didierlaurent@u-psud.fr

Glycosylation is one of the most widespread means of regulation of biological proprieties of
secondary metabolites and particularly of their antimicrobial activity. In Arabidopsis thaliana, the
glycosylation is performed by glycosyltransferases (UGTs) encoded by a multigenic family. The
expression of UGT76E12 is strongly induced in Arabidopsis in response to the hemibiotrophic
virulent bacteria Pseudomonas syringae pv. tomato (Pst DC3000). T-DNA insertion mutants exhibit
an increased susceptibility to Pst DC3000 and to the virulent biotroph oomycete Hyaloperonospora
arabidopsidis, demonstrating a role for UGT76E12 in basal resistance to these pathogens. Lines
overexpressing UGT76E12 have been generated and exhibit a transient phenotype in response to Pst
DC3000. UGT76E12 (promtdGT76E12 ::GUS) is particularly expressed in floral organs during
developpement, but also in tissues surrounding woundings. Transcriptomic analyses suggested an
early involvement of UGT76E12 in resistance against Pst and revealed that UGT76E12 expression
Is co-induced with genes involved in biosynthesis of terpenoids. Implication of these secondary
metabolites in plant resistance against insects has been largely demonstrated, however it remains
unclear if they also participate in plant defence towards pathogens. Metabolic profiling by GC- MS
focused on terpenoid derivatives are in progress to identify UGT76E12 substrate.
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Use of Arabidopsis thaliana cells to analyse the pathogenicity of Pectobacterium
carotovorum
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Pectobacterium carotovorurare important plant pathogens that cause plant soft rot symptoms.
They induce important economical wastes. These enterobacteria display high diversity worldwide.
Their pathogenesis depends on production and secretion of virulence factors such as plant cell wall-
degrading enzymes (PCWDE), type Il effectors, a necrosis- inducing protein. These factors are
tightly regulated by quorum sensing. carotovorum also present pathogen-associated molecular
patterns (PAMPS) that could participate in their pathogenicity. In this study, we correlate plant
cell death and pectate lyases activities after coinfectioArabidopsis thalianacells suspension

with different P. carotovorumstrains. We demonstrate that lipopolysaccharides (LPS, considered
as PAMPs) fronP. carotovorumhave a dual effect: (i). they could preveddtcarotovoruminduced

cell death inArabidopsis thalianaells, as observed with non-pathogenic LPS fiéscherichia coli
andPseudomonas aeruginosad (ii) they could also induced a programmed cell death of a part of
the plant cell population, when non-pathogenic LPS did not. Moreover, the classification of strains,
depending on their virulence, is the same when we compare quantity of symptoms on potato and plant
cell death in coculture. ThereforArabidopsis thalianaells could be an alternative tool to evaluate
rapidly and efficiently the pathogenicty of differetcarotovorum strains
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Archipelago-wheat: defining the Wheat Arsenal against Microbial Pathogens
E. Gobbat8, T. Langir?, M.-H. Lebrurf et J.-B. More?

3NRA UNR-BGPI, Campus Internat. de Baillarguet, 34398 Montpellier, Fraft#yIR-GDEC,
INRA Site de Crogél, 234 avenue du Beet, 63100 Clermont-Ferrand, Franc&JR 1290 BIOGER,
CPP-INRA-AgroParisTech, Avenue Lucien Bretigas, 78850 Thiverval-Grignon, Francéinra,
UMR BGPI, Campus de Bailarguet, TA A 54/K, 34398 Montpellier, France
enrico.gobbato@supagro.inra.fr

The amount of data generated from studies on defence responses against pathogen attacks in cereals
has increased dramatically in the recent years. Taking advantage of this wealth of information we
performed a meta-analysis implementing publicly available gene expression and functional validation
data in order to define the wheat defence arsenal. In particular the results from 12 wheat defence
gene expression surveys (66K Affymetrix chip based) were combined with functional validation
studies in wheat (11 publications) and in other cereals (73 publications) through translation into
wheat. Additionally we integrated unpublished data derived from functional validation experiments

in rice performed in our lab and from gene expression studies carried out within the TWIST
project. This analysis led on one hand to the identification of specific markers for the response
to pathogens of the geneMycosphaerella, Fusarium, Magnaporthe, Pucciaiad Blumeriaand

on the other to the definition of a set of 12 universal marker genes for defence. Most importantly
the collected information allowed the identification of a reservoir of 427 potential targets for wheat
disease resistance breeding programs, 303 of which not yet functionally validated. A case study on
transcription factors (41 of the novel candidates identified) corroborated the validity of our approach

as it demonstrated that our criteria based on transcriptional regulation had the potential to single
out genes previously demonstrated to play a role in defence responses in cereals. For candidate genes
functional validation a genuine translational approach is being followed taking advantage of resources
available not only in wheat but also in rice.
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Etude du m étabolisme des polyamines et desr éactions de d éfense induites au cours
de l'interaction entre la vigne et une bact érie bénéfigue Pseudomonas fluorescens
PTA-CT2

C. Gruad, P. Trotel-Azi#, S. Villaumé, F. Rabenoelira C. Clement, F. BaillieuP et A. Aziz2

a3URCA, UFR SEN, Moulin de la Housse, Bat 18, B.P. 1039, 51687 Reims Cedex 2, PdRGA,
UFR SEN, Moulin de la Housse Bat 18, 51687 Reims, France
charlotte.gruau@univ-reims.fr

Les polyamines (PAs) (putrescine, spermidine et spermine) sont dexcutes ubiquistes, de
nature polycationique qui sont impli§gas dans I'adaptation et légistance des plantes aux stress
biotiques et abiotiques (1). Leur contribution dans lescamismes de &ense au cours de
I'interaction plante/agent pathege a fait ecemment preuve de quelquesnmbnstrations, mais peu
d’'informations sont disponibles quaatleur Ble au cours de I'interaction plante/micro- organisme
berefigue. De nombreuses bades ereéfiqgues sont capables de grgér les plantes contre des
agents phytopath@mes en favorisant la mise en place d'uésistance sy8mique induite (ISR).
Chez la vigne, I'ISR s’agre ceterminante dans la protection conBetrytis cinerea(2). Parmi les
baceries que nous avor&gudées, Pseudomonas fluorescens PTA-CT2 est la plus efficace en terme
de protection et de potentialisation deactions de efense visa-vis deB. cinerea(3). Cependant, les
evenements responsables de la mise en place de I'I|SR ne sont que partieéiroielas. L objectif de

ce travail est donc évaluer I'impact de PTA-CT2 sur legdiations du retabolisme des polyamines

en lien avec la mise en place dé&sctions de @fense. PTA-CT2 applige au niveau des racines

de vitroplants de vigne provoque des modifications locales etsygties de la teneur en PAs et des
défenses basales. Une diminution forte et rapide de la teneur en putrescine racinaire est suivie par
une accumulation de putrescine et de spermidine au niveau des tiges puis des feuillesuDets r
préliminaires suggrent que I'accumulation des PAs au niveau de I'appaégiba ne serait pasde

a l'induction de I'expression deseges codant des enzymes de leurs voies de biosymthLes
modifications du ratabolisme des PAs sont as&®sa l'induction des eactions de efense de la
vigne. Une augmentation de I'expression @émegs codant la phenylalanine ammonia lyase (PAL) et
des stilene synthases (STS) est suivie par I'accumulation de phytoalexinéngjilies (resgratrol et
viniférine) dans les feullles et les tiges. L'expression&esg codant des pihes PR (pathogenesis-
related) eségalement stiméle. L'expression de PR1 est induite transitoirement dans les tiges et celle
de PR6 est induite rapidement dans les racines et tardivement dans les feuilles. &lesiaosrentre

les ceviations du retabolisme des PAs et I'expression deaations de &fense suggrent un dle des

PAs dans la cascade degenements impligés dans I'I|SR chez la vigne. Lutilisation d’inhibiteurs
specifiques d’enzymes du&tabolisme des PAs permettra de@rminer I'impact de la modulation de
leur production/égradation sur la mise en place deagations de éfense et sur laésistance induite

par PTA-CT2 chez la vigne facgeB. cinerea

(1) Hussain SS, et al. Biotechnol Adv (2011) 29: 300-311 (2) Magnin-Robert M, et al. Eur J Plant
Pathol (2007) 118: 43-57 (3) Verhagen B, et al. Phytopathology (2011) 101: 768-777
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Effect of Fusarium mycotoxi n deoxynivalenol on Nicotiana tabacum cells: signaling
events leading to PCD

A. Yekkourd, D. TrarP, M. Kettani-Halab?, F. Mathied, J. Briand®, R. Errakhf, A. Lebrihid, N
Sabaod et F. Bouteal

3Ecole Normale Sugrieure de Koub, LBSM, B.P. 92, 16050 Vieux-KoubagAég PUniversié Paris
Diderot, Sorbonne Paris G& LEM, IBP, 91405 Orsay, FrancétJniversite de Toulouse, LGC UMR

5503, 1 avenue de I’Agrobidte, 33320 Castanet-Tolosan Cedex, Frarftdniversie Moulay Ismail,
Marjane 2, BP 298, 50050 Meks, Maroc
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Fusarium spp is considered to be one of the most problematic phytopatogenic fungi for crop
culture all over the world. Through this gends¢ulmorumand F.graminearumare the etiological

agents of head blight in monocotyledonous plants such as wheat and barley. Fusarium blights are
responsible for devastating disease that causes extensive yield and quality losses to cereals in humid
and semi-humid regions. These pathogenic fungi produce a wide range of mycotoxins amongst which
thrichothecen, a group of sesquiterpenoid secondary metabolites, are potential hazard for both human
health and agriculture concerns. The deoxynivalenol (DON), a type B trichothecen, is believed to
play a determinant role in the pathogenesis and disease aggressiveness toward Triticeae, however
little is known about DON-induced plant responses. Using cultured cellSiadtiana tabacum

BY2, we have studied the effect of DON on the early signaling responses. Here, we showed that
DON could induce programmed cell death (PCD) in BY2 cells with typical cell shrinkage. This
cell death was clearly established to be dependent on a biphasic ROS generation possibly linked to a
mitochondrial dysfunction and a transcriptional down-regulation of alternative oxydase (AOX) gene.
Pharmacological experiments further suggested that ion channels modulation in response to DON
could participate to signaling events leading to PCD.
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Role d’'une nouvelle thior édoxine plastidiale dans la r éponse immune inn ée chez
Arabidopsis thaliana

A.-S. Bohrer E. Issakidis-Bourguet et H. Vanacker

IBP, Universié Paris Sud 11, Bat. 630, 91405 Orsay Cedex, France
anne-sophie.bohrer@u-psud.fr

Les meécanismes de signalisation redox sont connus pour jouéiefors de I'adaptation des plantes
aux conditions environnementales et aux stress (biotiques et abiotiques). Un des principaux acteurs
impligués dans laégulation du statut redox cellulaire est une famille meéltigjue de petites (12-
14kDa) oxydoeductases ubiquistes appet thioedoxines (TRXs). Les TRXs psentent deux
residus cystines dans leur site actif conserfWCGPC) qui sont directement impligsl dans la
regulation de praines cibles via deéchanges de groupements thiol/disulfide. CAeabidopsis
thaliana 20 TRXs ontéte identifées et clages en 6 groupes selon leur homologie dgquences

et leur localisation subcellulaire (TRX h, o, f, m, x et y). Parmi celles-ci, 9 TRXs plastidiales ont
ett identifees etétudiees dans notre laboratoire par des approches biochimiquesétdl raonté

gue les TRXs de types f et m peuveaguler, par oxydo&duction, I'activie de plusieurs enzymes
impliquées dans le &tabolisme primaire tandis que les TRXs de types x et y peuvent servir de
substrat @ducteur pour des enzymes antioxydantes telles que les pedaxynes (PRX). En 2004,

un criblage double hydrideé&té realis, utilisant comme agit la proéine de esistance de tomate Cf-

9 au champignoiCladosporium fulvumCela a permis l'identification d’'une TRX putative, appel
CITRX (Cf-9-interacting thioredoxin), suppes cytosolique [1]. Il &t monté que la CITRX jouait

le rble de egulateur ggatif de la mort cellulaire (HR) et degponses deéfense induites via Cf-

9, impliquant pour la prenare fois une thigedoxine dans les @tanismes deesistance des plantes
aux pathognes. Rcemment, che&rabidopsis thalianal’orthologue tes conser® de la CITRX, la
TRXz, aéte locali® exggrimentalement dans les plastes [2]. Cette nouvelle TRX plastidiate a
caracérise biochimiquement dans notre laboratoire et <da au cours de laéponse de &fense
basale esttudi.

[1]: Rivas S, Rougon-Cardoso A, Smoker M, Schauser L, Yoshioa H and Jones JDG; The EMBO
Journal (2004) 23, 2156-2168 )

[2]: Arsova B, Hoja U, Wimmelbacher M, Greiner BElstiin S, Melzer M, Petersen K, Lein W and
Bornke F; The Plant Cell (2010) 22, 1498-1515
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Involvement of border cells from flax ( Linum usitatissimum ) in root defense

B. Plar;ﬁco?, R. Jabet, C. Santaelld J. Leprincé M.-L. Follet Guey@, A. Driouich? et M. Vicré-
Giboui

duniversié de Rouen, UFR Des Sciences et Techniques, 76821cedex Mont Saint Aignan, France;

bl_aboratoire LEMIR, Universé Aix-Marseille, 13115 Cadarache, Franc®RIMACEN, Universé
de Rouen, 76821cedex Mont-Saint-Aignan, France
barbara.plancot@univ-rouen.fr

Plant pathogens such as fungi and bacteria cause many of the most serious crop diseases. Recognition
of conserved epitopes of microbe-derived molecules called Microbe-Associated Molecular Patterns
(MAMPSs) such as flagellin 22 and peptidoglycan is essential to induce active defense responses in
plants (Millet et al., 2010). Such molecules are widely used to stimulate the plant innate immune
response. MAMPS recognition is known to triggers an oxidative burst resulting in reactive oxygen
species (ROS) formation and the deposition of callosg-B3 glucan polymer which provide a
physical barrier to pathogen attack (Millet et al., 2010). To date very little is known on MAMPs-
mediated responses in roots (Attard et al., 2010).

Root border cells are defined as cells that originate from the root cap meristematic cells and that
disperse into the rhizosphere (Hawes et al., 2000; Driouich et al., 2010). Due to their particular
position at the root-soil interface, these cells play a key role in root-microorganism interactions (Wen
et al., 2009; Cannesan et al., 2011). Root tips of plants belonging to the Brassicaceae family such
as the plant modeArabidopsis thalianaand flax do not produce "classical” border cells but they do
release atypical cells termed "border-like cells” or BLC (at al., 2005; Driouich et al., 2012).
While border cells have been largely studied in many species such as pea, there is relatively little
information available so far regarding BLC functions due to their recent discoveng(¥®ial., 2005;
Driouich et al., 2010).

The objective of our project is to unravel the role of BLC in plant-pathogen interaction taking
advantage of the plant model flax, an economically-important crop grown for both its cellulose-
rich fibers and its seeds. Fusarium wilt caused by the soil-borne fuRgsarium oxysporum f.

sp. linii is one of the most devastating diseases of flax. Two flax varieties (Drakkar and Barbara)
presenting different levels of sensitivity to F. oxysporum are used in this study. We found that elicitors
(peptidoglycan, fusaric acid and elicitor isolated from pathogEangarium oxysporuirtriggered the
production of ROS such as H202 and singlet oxygen 102 in flax root BLC. This enhanced production
of ROS was accompanied by an accumulation of callose in BLC suggesting a role of these cells in
root defense against pathogen.

Attard et al., (2010) New Phytologist 187:449-460. Cannesan et al., (2011) Annals of Botany. 108:
459-469. Driouich et al., (2010) Journal of Experimental Botany 61:3827-3831 Driouich et al., (2012)
Signaling and communication in Plants pp 91-107. Hawes et al., (2000) Trends in Plant Sciences 5 :
128-133 Millet et al., (2010) The Plant Cell 22: 973-990 @&t al., (2005) Plant Physiology 138 :
998-1008 Wen and al. (2009) Plant Physiology 151: 820-829.
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Analyse transcriptomique des r éponses d'Arabidopsis a linfection par Dickeya
dadantii

J. Fedrorf, V. Kraepief, A.-L. Laborie?, J.-P. Renodtet F. Van Gijsegefh

3UMR217 INRA/AgroParisTech/UPMC, 16 rue Claude Bernard, 75005 Paris, Fr&ufRGV, UMR
INRA 1165, CNRS 8114, 2 Rue Gastoe@reux, 91057 Evry, France
vangijse@agroparistech.fr

Dickeya dadantiiest une er@robackrie phytopathogne a large spectre déte provoquant des
sympbmes de pourriture humide chez de nhombreuses planteg@tiBtonomique mais aussi chez
la plante moéle Arabidopsis thaliana Les €ponses &getalesa l'infection parD. dadantiiont éte
analy£es en suivant par microarrays les profils d’express@mique d’Arabidopsis lors destapes
précoces de l'infection (12 et 24 hpi). 27@mes egetaux modiuds ontéte identifés, induits pour

la quasi-totalié d’entre eux; parmi eux, une soixantaine sont éstigks 12 hpi. Plus de la mo#i
de ces gnes sont assd@s au nétabolisme des acides arés) principalement aromatiques, et au
métabolisme secondaire. Par ailleursegpide la moié des g@nes moduwsa 12 et 24 hpi sont
impligués dans deux voies @mboliques : d’'une part le @abolisme (biosyn#fse et dgradation)
des indole glucosinolates, et, d'autre part, la biosgs¢het la signalisation de I'acide jasmonique
(JA). L'activation au cours de I'infection de tous ceengs &te validee par qRT-PCR. D’un point de
vue fonctionnel, si les mutants afféstdans la synéfse ou la signalisation par le JA montrent une
plus grande susceptibiit D. dadantij la syntlese ou la modification des indole glucosinolates ne
semble pas jouer déle majeur dans l'interaction entre cette l&aiet et Arabidopsis. De€sultats
préliminaires indiquent que I'activation de ces deux voies pouétiit conned&e. Par ailleurs,
I'identification des facteurs baatiens implig@s dans I'activation des voies de biosyegh des indole
glucosinolates et de I'acide jasmonique est en cours.
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A study of the infection and defence mechanism of Medicago truncatula root-
inoculated by Verticillium albo-atrum

M. Toueni
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maoulida.toueni@ensat.fr

Verticillium wilt, caused by the soilborne fungugerticillium albo-atrum (Vaa) affects many
economically important plant species including alfalfa, hop, ornamental trees and fruit trees. We
study the interaction betwedviedicago truncatulaand Vaa V32, a strain isolated from alfalfa to
understand the mechanisms involved in the response to this root pathogen. Root inoculltion of
truncatulaline F83005.5 with a spore suspension of V32 induces typical wilt symptoms whereas line
Jemalong A17 is resistant to the fungus.

Root colonization was studied using laser scanning confocal microscopy, with the aid of a selected
GFP-expressing monosporic strain of Vaa V32. 7 days post inoculation, Vaa mycelium was not
observed in the A17 resistant line xylem. We will use wheat germ agglutinin to see if Vaa has been
eliminated or under metabolic repression. Our first results show that Vaa is supgreptaata. The
putative implication of methyl jasmonate (MeJA), salicylic acid (SA), auxin (2,4-D and NAA) and
abscisic acid in the interaction between M. truncatula and Vaa was explored by exogenous treatments,
one day before inoculation. Significative results were obtained with SA only. It appeared that
exogenous treatments of SA protect M. truncatula against Vaa. Endogenous level of MeJA and SA
will also be quantified after inoculation of A17 and F83005.5 with Vaa.

To determine the plant defense mechanisms triggered in roots by Vaa, we quantified the production
of H202 and phenolic compounds.

The present study gives many information about the mechanisms involved in this new pathosystem.
Since the Al17 resistant line is able to suppress Vaa in planta, it would be interesting to identify the
signal involved in the suppression of Vaa.

We thank the team of the microscopy platform for valuable help.
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Brachypodium distachyon , une gramin ée mod ele pour I' étude des interactions plante-
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tmarcel@versailles.inra.fr

Brachypodium (alia8rachypodium distachyQrest utilisee comme plante meéte pour le€tudes de
génomique deséaeales. Il y a notamment un &€t croissant pour l'utilisation de Brachypodium
dans létude des principaux pathéges des &eales. Lidentification desepes de Brachypodium
impliqués dans l'interaction avec ces patbogs permettra de rechercher leuen@s orthologues
dans le @gnome des @eales. Ces @nes pourront servia la construction de @anotypes &sistants

aux differents pathognesétudés. Nous suivons deux approches visatirer profit de la diversi
naturelle de Brachypodium afin d’identifier de telengs impligés dans les interactions plante-
pathogne. Tout d’abord, Brachypodium est uneé@aspldte pour plusieurs patheges des@eéales

et toutes formes deésistance identi#ies dans Brachypodium contre ces paémsg pourréétre
exploitte. Brachypodium est en effet uath pour les champignons patlergs Magnaporthe oryzae
(Routledge et al. 2004; Wang et al. 2011fesarium graminearur(Peraldi et al. 2011) qui infectent

les cultures de riz, Bl et orge, respectivement. Dans les cas ou Brachypodium est ugmeasm-

hote (toutes les accessions soegistantes tous les isolats du pathége)a d’autres pathages des
céreales, des egpes appareaesa ces pathognes peuveritre colleckes sur Brachypodium dans

la nature. Cette approche @emmeneéte propoge par Barbieri et al. (2011) qui ont moasrqu'il
existait des accessions sensiblesésistantes la rouille Puccinia brachypodii Nous avongtabli

une core collection de 40 liges fixes diplides de Brachypodium maximisant la repentation

de la diversié ptenotypique et gnotypique de I'espce. Nous avons utikscette collection pour
déterminer le rang ddte de Brachypodium aux champignons pathrees Magnaporthe oryzae
Fusarium graminearupPuccinia graminisP. striiformis, P. brachypodijiet le rematode des racines

du riz Meloidogyne graminicolaet le rice stripe virus (RSV). Cettetude apporte un apercu des
possibiliés qu’offre Brachypodium comme plante nébel pour |étude des interactions avec les
principaux pathognes des@eéales.

Barbieri M, Marcel TCM, Niks RE (2011) Host status of false brome grass (Brachypodium) to the
leaf rust fungus Puccinia brachypodii and the stripe rust fungus P. striiformis. Plant Disease 95:
1339-1345.

Peraldi A, Beccari G, Steed A et al. (2011) Brachypodium distachyon: a new pathosystem to study
Fusarium head blight and other Fusarium diseases of wheat. BMC Plant Biology 11: 100.
Routledge APM, Shelley G, Smith JV et al. (2004) Magnaporthe grisea interactions with the model
grass Brachypodium distachyon closely resemble those with rice (Oryza sativa). Molecular Plant
Pathology 5: 253-265.

Wang X-Y, Wang J-Y, Jiang H et al. (2011) Pathogenicity of rice blast fungus Magnaporthe oryzae
on Brachypodium distachyon. Chinese Journal of Rice Science 25: 314-320.
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LIF2, an RNA binding protein interacting with a PRC1 subunit is involved in stress
responses and defense against pathogens in  Arabidopsis thaliana
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Taconndt, J.-P. Renotiet V. Gaudid
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75015 Paris, FranceSUMR217, 16 rue Claude Bernard, 75005 Paris, France, MetropolitaiRGV,
UMR INRA 1165, CNRS 8114, 2 Rue Gastoar@ieux, 91057 Evry, France
clementine.le-roux@versailles.inra.fr

The chromatin is a dynamic structure regulated by a combination of histone and non-histone proteins.
It participates to gene expression control in developmental process and in response to environmental
conditions. Recent studies have demonstrated that non-coding RNAs can act as cofactors in chromatin
complexes such as Polycomb Repressive Complexes (PRC). In plants, LIKE HETEROCHROMATIN
PROTEIN 1 (LHP1) is a subunit the plant PRC1 complex that recognizes the trimethylation of histone
H3 lysine 27, a silencing epigenetic mark deposited by the PRC2 complex. We identified LIF2, an
RNA recognition motif (RRM) protein belonging to the large hnRNP protein family, as a partner of
LHP1 in Arabidopsis thaliana This result suggests a role of RNAs in the plant PRC1 regulation.
LIF2 has a nucleocytoplasmic localization and is involved in cell identity and cell fate decision.
Transcriptome analyses conducted in lif2 mutant revealed a significant enrichment in stress-response
genes. We further investigated the role of LIF2 in stress responses. We show that biosynthesis
and major transduction pathway’s actors in plant defense are misexpressed in lif2. We studied the
response of the lif2 mutant to jasmonates and salicylic acid, which are major regulators of plant
responses to various environmental stresses aRdeéadomonas syringaa biotroph pathogen. Our
resultls highlight a novel link between plant defense response and the regulation by RNA-Polycomb
complexes.
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Identification and validation of reference genes for normalization of transcripts levels
in roots of potatoes infected by nematodes
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EA 4279, Ble Agrosciences, BP 21239, 301 Rue Baruch de Spinoza, 84916 Avignon, FialiRA;
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route des Chappes, 06903 Sophia Antipolis, France
patricio.castro@avignon.inra.fr

Potato cyst nematodes induce changes in gene expression after infecting the roots. For studying gene
expression, reverse transcription quantitative real-time PCR (RT-gPCR) is now a standard method.
However, for accurate quantification of transcripts, a set of internal control genes, stable under
different experimental conditions, is necessary for transcript normalization. Very few experimental
data on suitable reference genes are available for plant-nematode interactions. In this study, we
tested eight potential candidate reference genes identified through a microarray study performed on
the pathosystem Arabidopsis/Meloigodygne for normalizing levels of potato gene transcripts, after
invasion by nematodes. The transcription profiles of these genes were assessed by RT-qPCR. Samples
used in these experiments were RNAs, issued from roots of infected and uninfected potato plants,
carrying resistant or susceptible alleles agadstbodera pallida following a kinetic of four days.
Analyses were performed using the geNorm and NormFinder softwares. Our results showed that the
eight candidate reference genes were stably expressed in our conditions. For accurate normalization
in RT-gPCR studies, RPN7 (26S proteasome regulatory subunit, involved in protein synthesis) and
MST2 (mercaptopyruvate sulfurtransferase) were the top ranked genes and, therefore, are reliable
reference genes in compatible and incompatible potato-nematode interactions.
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Pathogens are a threat for crops and natural populations. A major challenge in plant breeding and
evolutionary biology is to identify the genetic and molecular bases for natural resistance variation in
plant species. The identification of genes underlying natural resistance variation might have enormous
practical implications by increasing crop yield and quality, and give fundamental insights in the
prediction of evolutionary trajectories of natural populations. We aimed at identifying key genes
underlying quantitative resistanceAmabidopsis thaliando a pathogen species of the bacterial foliar
community, i.eXanthomonas campestris pv. campeg(ixisc). Black rot of crucifers caused by Xcc

is possibly the most important disease of crucifers worldwide, and the genetic bases for resistance
to this disease are not yet understood. Consequently, they were investigated by analysis of natural
variation of resistance to Xcc in various Arabidopsis accessions. We report the identification, map-
based cloning and functional validation of a QTL (QRX3/RKS1) which confers resistance to several
Xcc races inArabidopsis thalianaThis gene encodes an apparent pseudokinase whose transcription
level variation is involved in natural variation of resistance to Xcc. The genomic region associated
with QRX3/RKS1 was also identified by performing Genome Wide Association (GWA) mapping at
different spatial scales, making unequivocally QRX3/RKS1 a major contributor at the species level.
Data will be presented concerning the functional analysis of this novel quantitative resistance gene.
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