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Determinants genomiques de I'Adaptation a I’'Hote
chez le champignon phytopathogene polyphage Botrylis cinerea
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Botrytis cinerea, une espece polyphage mais dont les populations sont hote-specifiques

Diameéetre moyen (mm) de la nécrose selon la souche, sur vigne a J=9
jours, test B

B. cinerea est I'agent de |a
pourriture grise, capable
d’'infecter plusieurs
centaines d'especes
veégétales.
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Les populations sont §, V’g"j )
néanmoins généefiguement 2 L.
différenciées suivant les _— S -

plantes hotes. ' - :;z:o

Par ailleurs, des tests

d’'agressivité suggerent une

preference pour I'hote pats XS o Axe 1(22%)
dont est Issu un isolat. .‘ ‘ Avxgr:‘;;; al. 2014 Environ.

F W " doi: 10.1111/1462-2920.12563.
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Quelles sont les bases genetiques de I'adaptation a I'hote ?

Les génomes de 12 souches caractéristiques des populations collectées sur vigne et tomate seront seéquenceés pour identifier les
eléments génomiques impligués dans la divergence des populations pathogenes associees a ces hotes.
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Approche globale (« Genome scan ») Role des petits ARN non codants ?
= Séqguencage lllumina (100 bp, paired-ends, 25X) de 12 B. cinerea synthétise des petits ARN non codants (20-24 bp) qui piratent les
souches champenoises : meécanismes de « silencing » de la plante pour inactiver les genes de défense.

6 souches « vigne » versus 6 souches « tomate » Ces effecteurs dérivent des régions genomiques riches en sequences répétées

, o ) , . ce qui pourrait permettre une évolution rapide conduisant a I'adaptation a de
= Inférence de |'histoire demographique des populations nouveaux hdtes.

= |dentification des régions genomiques qui résistent aux flux

- . = Séquencage des petits ARN
de genes entre les deux populations
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- , | = y i @ = Comparaison des répertoires des
> Recherche des regions presentant une divergence — Tansose8 : souches « vigne » versus « tomate »
nucléotidique élevée entre populations, ou des signatures de | |
selection positive a l'intérieur des populations = |dentification des genes cibles

potentiels chez les plantes hotes

Fungal sRNAs affect disease progression. In the absence of fungal sRNA (left) the pathogen-associated molecular pat-

2> Comparaison avec les repertoires connus d’effecteurs de ightthe hos deens s s boced.and the dsessepragresses gy
fe po’rhogenle (petites protéines secretees et metabolites Baulcombe, 2013, Science. 342(6154):45-6
secondaires) Weiberg et al., 2013 Science. 342(6154):118-23
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