INTEGRARUST

Bases moléculaires de l'interaction R-Avr dans le pathosystéme forestier modéle
Populus-Melampsora a travers une approche de biologie intégrative

Responsable scientifique : Sébastien DUPLESSIS (UMR 1136 Interactions Arbres/Micro-organismes)

Partenaires Labex : Pascal Frey, Fabien Halkett, Stéphane De Mita (UMR 1136 IAM, Equipe Ecologie), Arnaud
Hecker, Nicolas Rouhier (UMR 1136 IAM, Equipe Ingénierie protéique)

Collaborations : US DoE Joint Genome Institute (Igor Grigoriev’s team) ; Sophien Kamoun (The Sainsbury Lab, Norwich,
UK) ; Karine de Guillen & André Padilla (Centre de Biochimie Structurale de Montpellier, INSERM U1054/CNRS
UMR5048) ; Fabrice Neiers (Centre des Sciences du Golt et de I'alimentation, AgroSup Dijon CNRS INRA Université de
Bourgogne).

Contexte — Les dégats considérables causés par les agents de rouille impactent fortement la productivité de nombreux
agrosystémes dont la populiculture et il apparait urgent de comprendre les mécanismes d'interaction entre hotes et
champignons pour établir des méthodes de lutte durable. Nos connaissances de la biologie des agents de rouilles
restent encore limitées, particulierement du fait de leur statut de parasite biotrophe obligatoire, qui complique le
développement d’approches fonctionnelles. Avec les récents progrés de la génomique, il est désormais possible de
disséquer des caractéres génétiques complexes chez des espéces non modéles. La disponibilité des séquences des
génomes du peuplier Populus trichocarpa et de la rouille foliaire du peuplier Melampsora larici-populina est une réelle
opportunité pour décrypter les mécanismes d'interaction arbre-champignon biotrophe.

Objectifs — Etudier les mécanismes d'interaction entre déterminants moléculaires responsables de la résistance
(génes R) chez le peuplier et de la virulence (molécules effectrices, génes Avr) chez le champignon M. larici-populina.

Démarche — Nous proposons de développer une approche de biologie intégrative couplant génomique des populations,

génomique fonctionnelle et biochimie des protéines pour identifier des déterminants majeurs de la virulence et valider
linteraction entre protéines R et AVR.

Résultats marquants —



* Les génomes de 88 isolats de M. larici-populina issus d’une large collection constituée sur plus de 20 ans en France
autour d’'un événement majeur de contournement de résistance a la rouille ont été séquencé en collaboration avec le
Joint Genome Institute. Le polymorphisme de type SNP (Single Nucleotide Polymorphism) a été recherché dans ces
génomes par comparaison au génome de référence de l'isolat 98AG31. La structure des populations ciblées et les
évenements démographiques liés a I'émergence de la virulence 7 chez M. larici-populina ont été précisés par une
approche de génétique des populations.

+ Sur la base de la connaissance de la structure populationnelle, une approche de Génome Scan a pu étre appliquée
pour identifier les régions génomiques sous sélection possiblement associées a 'événement d’émergence de la
virulence 7.

+ Différentes pistes ont été explorées pour enrichir notre panel d’approches pour réaliser I'analyse fonctionnelle des
effecteurs candidats mis a jour a travers 3 collaborations : expression transitoire d’effecteurs de M. larici-populina
fusionnés & des marqueurs fluorescents dans le systeme végétal hétérologue Nicotiana benthamiana en collaboration
avec The Sainsbury Laboratory en Angleterre, expression de protéines recombinantes chez Pichia pastoris en
collaboration avec I'Université de Bourgogne et analyse structurale d’effecteurs par RMN en collaboration avec
'INSERM/CNRS de Montpellier.

Principales conclusions incluant des points-clés de discussion — L’analyse de génomique populationnelle et de
Genome Scan permet d'identifier les régions génomiques sous sélection liées a I'émergence de la virulence 7,
contenant un set limité de génes candidats restant a tester.

Perspectives — Les génes candidats mis a jour par 'approche populationnelle seront étudiés plus en détails dans les 2
ans a venir (expression lors de l'interaction avec la plante héte) afin de déterminer le ou les génes candidats associés a
la virulence. Les protéines recombinantes correspondant aux genes les plus prometteurs vont étre produites et seront
infiltrées dans des peupliers porteurs de la résistance 7 pour valider l'interaction R-Avr (réaction d’hypersensibilité). En
cas de succeés, la fonction de la protéine fongique sera étudiée plus avant (localisation, cible chez I'h6te) et la protéine
de résistance correspondante sera recherchée chez le peuplier par une approche de co-immunoprécipitation. Les
collaborations établies avec différents partenaires dans ce projet, nous permettrons de progresser dans notre
compréhension du role des effecteurs candidats révélés par I'approche populationnelle.
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Effet levier du projet

Le succés de la collaboration établie avec le Joint Genome Institute dans le cadre du projet Integrarust a trés
certainement eu un effet levier sur le projet Rust pangenomics accepté en 2017 dans le cadre de I'AAP international
Community Science Programme 2018 du JGI sur le theme de la génomique comparative des rouilles.
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