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Des isolats de virus de la mosaique de la laitue virulents sur les variétés possédant les génes
de résistance "g" ou "mg" ont été identifi€s en France. Une nouvelle résistance @ ce potyvirus,
efficace vis 4 vis des 4 pathotypes testés, a éte identifi€e chez une espéce sauvage, L. virosa. Son
introduction chez la laitue s'avére délicate; d'une part, les croisements interspécifiques sont stériles,
les descendances des rétrocroisements par L. sativa sont peu fertiles et souvent nécrotiques; d'autre
part, l'emploi d'isolats trés virulents, transmissibles par pucerons et par 13 graing, exige un trés strict
confinement pour tester les plantes. Nous recherchons des marqueurs moléculaires de cette résistance,
en utilisant la stratégie développée avec succds pour localiser les génes de resistance au Bremia
lactucae sur la carte génetique de 1a laitue.

L'étude d'héredité et la recherche de marqueurs de la résistance sont réalisées dans l'espéce
sauvage L. virosa. Les lignées F3, descendant d'un croisement entre le géniteur .de résistance et une
accession de L.virosa sensible au LMV, sont utilisées pour ce travail. Nous avons selectionne les
lignées F3 fixees. L'ADN de chaque lignée a €té extrait et 2 échantillons ont &té constitués : lignées
résistantes et lignées sensibles. Ces 2 ADN sont comparés ("Bulk Segregant Analysis") apres PCR
avec des amorces non spécifiques de 10 oligonucléotides afin de détecter un polymorphisme
("Random Amplified Polymorphic DNA"). Une premiere €tude avec 75 amorces (kit de Operon
technologie) a déja permis d'identifier un marqueur RAPD lié 4 la résistance.

La recherche d'autres marqueurs RAPD est en cours. Pour disposer de marqueurs plus faciles
4 utiliser en sélection (plus spécifiques, souvent codominants), des amorces plus longues seront
fabriquées @ partir de la bande polymorphique identifie ("SCARs") : clonage de la bande,
séquencage des extrémites, création de 2 amorces de 24 oligonucléotides. Plusieurs de ces "SCARs"
sont d&ji localisés sur les 4 groupes de liaison du génome de la laitue 0G sont regroupés tous les geénes
de resistance étudiés (Bremia lactucae, TuMV, Rhizomonas suberifaciens, puceron des racines,
Plasmopora lactucae radicis).

Ces marqueurs moléculaires, faciles 3 utiliser (faible quantité d'ADN necessaire, réponse
rapide sans utilisation de radioactivité) seront un outil precieux pour la selection dans les
descendances des croisements interspecifiques, la localisation du gene de resistance sur la carte
génétique de la laitue, et,  plus long terme, le clonage du géne de resistance.




