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Résumé : 

La tavelure, première maladie fongique chez le pommier (Malus domestica), est causée par le champignon 

pathogène Venturia inaequalis (Vi). Avec la réduction de l’utilisation de produits phytosanitaires, la nécessité de 

construire des variétés plus résistantes génétiquement est un enjeu majeur. Une des voies possibles, recourant au 

pyramidage et à la diversification des mécanismes moléculaires de résistance, nécessite une meilleure 

compréhension des fonctions liées aux Quantitative Trait Loci (QTL). Ainsi, identifier des gènes sous-jacents aux 

QTLs de résistance à la tavelure chez le pommier (qT1, qT13, qF3, qF11, qF17) permettrait d’émettre des 

hypothèses sur les voies moléculaires impliquées. Pour réduire les intervalles de confiances des QTLs étudiés, une 

approche de cartographie fine a été adoptée. Près de 2000 individus issus d’une descendance, ont été génotypés et 

phénotypés après inoculation de Vi, permettant la détection de QTLs. Les bornes des QTLs ont été largement 

réduites, et à l’aide de données transcriptomiques, des gènes candidats ont pu être identifiés comme surexprimés 

après inoculation de Vi sous les intervalles de qT1, qF11 et qF17. Ainsi, qT1 (co-localisant avec le gène majeur 

Rvi6) semble lié à la reconnaissance du champignon, tandis que des hypothèses sur les voies moléculaires de qF11 

et qF17 (gènes en interaction épistatique favorable) ont été formulées et impliqueraient des acides gras insaturés 

et des phytohormones liées à la signalisation des défenses. Ces connaissances ouvrent la voie à la création de 

nouvelles variétés de pommiers comportant un pyramidage de QTLs et gènes majeurs avec différents mécanismes 

moléculaires menant à des résistances plus durables. 

Abstract : 

Applescab is the first fungal disease on apples and is caused by the pathogenic fungus Venturia inaequalis (Vi). 

With the reduction in the use of phytosanitary products, the need to build genetically resistant varieties is a major 

issue. One way to achieve this, is to combine diverse molecular mechanisms of resistance and it requires to deepen 

our understanding of functions behind Quantitative Trait Loci (QTL). Thus, identifying candidate genes 

underlying the resistance QTLs of applescab (qT1, qT13, qF3, qF11, qF17) would allow to unravel the molecular 

pathways implicated in apple resistance to applescab. To reduce the confidence intervals of the studied QTLs, a 

fine mapping approach was followed. Approximately 2000 individuals from a progeny were genotyped and 

phenotyped after inoculation with Vi, allowing the detection of QTLs. The QTL borders were largely reduced, and 

using previous transcriptomic data, candidate genes were identified as overexpressed within the intervals of qT1, 

qF11 and qF17 after Vi inoculation. Therefore, qT1 (co-located with the major gene Rvi6) appears to be related to 

fungus recognition, while hypotheses on the molecular pathways of qF11 and qF17 (genes in favorable epistatic 

interaction) have been formulated and would involve unsaturated fatty acids and plant hormones related to defense 

signaling. This knowledge paves the way to the creation of apple varieties combining QTLs and major genes with 

different molecular mechanisms leading to durable resistance. 

Mots-clés : Cartographie fine, QTL, interaction épistatique, tavelure, Venturia inaequalis, Malus X domestica 

Key Words: Fine mapping, QTL, epistatic interactions, apple scab, Venturia inaequalis, Malus X domestica 
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Avant-propos 
 

Ce stage, réalisé au sein de l'équipe Respom de l'UMR IRHS à Beaucouzé, a été mené en 

collaboration avec le groupement de sélectionneurs NOVADI. 

 

Le programme d'amélioration du pommier de NOVADI s'effectue en partenariat avec l'INRAE 

grâce à l'équipe Vadipom et avec le soutien de l'Unité Expérimentale Horticole. NOVADI se 

positionne en tant qu'utilisateur des recherches fondamentales menées à l'INRAE et partage les 

réflexions concernant de nouvelles stratégies pour combiner les gènes majeurs et mineurs de 

résistance en vue de développer des résistances durables. Ces collaborations se manifestent 

notamment par l'intégration des marqueurs autour des QTLs de résistance pour les programmes 

de sélection utilisant la SAM. 

 

Cette collaboration entre NOVADI et l'INRAE a ainsi conduit à l'obtention d'une bourse de 

stage de niveau M2 du GIS Fruit pour la réalisation du travail présenté ici. 

 

 


