lllII

CLEMSON (3¢
S E FRA

Station d’'Expérimentation FRuits
Auvergne—Rhone—Alpes

Résistance a Xanthomonas arboricola pv.
pruni chez le pécher

Naima DLALAH
Bénédicte QUILOT-TURION
INRAe

Yannick MONTROGNON
SEFRA

Rencontres du GIS Fruits — 19 janvier 2021


https://www.google.fr/url?sa=i&rct=j&q=&esrc=s&source=images&cd=&cad=rja&uact=8&ved=2ahUKEwj13pPUus7bAhVIaVAKHfSFAqEQjRx6BAgBEAU&url=http://www.clemson.edu/&psig=AOvVaw2l_nyw0zZ5bmxNyFeKRDP-&ust=1528904322931497

) Introduction

) Objectifs

) Matériel-Méthode

> Résultats

) Conclusion

Rencontres du GIS Fruits — 19 janvier 2021




Objectifs > MatérieI-Méthode> Résultats > Conclusion >

La bactérie Xanthomonas arboricola pv. pruni chez le
pécher

* Responsable des « taches bactériennes »

 Maladie actuellement présente en Occitanie et Rhéne-Alpes; moins en
PACA

e Dégats nombreux

* La présence de la maladie est influencée par les facteurs climatiques, les
caractéristiques du sol et les pratiques culturales.

e Applications préventives de bactéricides a base de cuivre en début de
saison

[ Maladie non généralisée au niveau géographique mais trés pénalisante pour les arboriculteurs. ]

Dunegan 1932 ; Du Plessis 1988 ; Stefani 2010
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Au niveau génétique
pécher = 8 chromosomes, diploide,

Facteurs principaux de résistance détectés sur les
chromosomes 1,4,5et6:

1 2 3 4 5 6 7 8
== chrom. 4 associés a la résistance du feuillage
m= chrom. 5 associé a la fois a la résistance du
feuillage et du fruit

m chrom. 1 et chrom. 6 associés a la résistance du
fruit

4 )
* Nature polygénique de la résistance chez le pécher.

* Les zones des chrom. 1 et 6 expliquent de 33 a 44% de la variation phénotypique observée sur les fruits suite a

- une infection par Xanthomonas pruni. )

Yang et al. 2010; 2011 ; 2012 ; 2013 ; Gasic et al. 2015 ; lezzoni et al. 2017
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Les marqueurs moléculaires (validés sur un panel de 240 variétés de la collection pécher américaine)

Phénotypage 6| Phénotype _

Génotypage associée AAB BAAB Sensible S

N\

- N - N
c c = )
o 3 BAB ABBA Sensible S
1 58 6 EE KPour chaque\ ensibie
marqueur, BBA AABB Intermédiaire |
3 génotypes BBA BBBB Résistance R1
possibles : BBB ABAA  Résistance R2
3 4 AA (=A) \ J
marqueurs marqueurs | BB (=B) Par exemple :
AB(=n) | DI s M (RLA, (53
SC08 BBh hBhh (R-1); (S-R) ¢

N -/ hhh > ?

* Fonctionnent en haplotypes (associés car hérités du méme parent) : il est nécessaire de connaitre la suite des 3
ou 4 marqueurs venant du méme parent pour conclure,

* Toutes les combinaisons n’existent pas,

* Conclusion impossible pour les hétérozygotes « h ».

- _J

Yang et al. 2010; 2011 ; 2012 ; 2013 ; Gasic et al. 2015 ; lezzoni et al. 2017
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1- Valider le jeu de marqueurs (chrom. 1 + 6)
v Gréce a des accessions témoins

v’ Sur un panel de variétés (avec et sans symptdémes)

v Développer un outil d’aide a la décision

2- Réaliser le criblage moléculaire de variétés de pécher
v Connaitre la diversité génétique de la collection de péchers francaise
v Optimiser le choix variétal face aux risques liés a Xanthomonas pruni

3- Poursuivre le programme de sélection variétale vis-a-vis de Xanthomonas pruni

* Adapter l'outil moléculaire pour caractériser les variétés.
* Linformation sur les variétés servira aux arboriculteurs concernés.
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1- Valider le jeu de marqueurs

Origine Nombre Génotypage Phénotypage
Variétés témoins Université Clemson (USA) 2018 2 X X
Variétés témoins Université Clemson (USA) 2018 8 X
Variétés témoins SEFRA 2018 37 X
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1- Valider le jeu de marqueurs

* Variétés avec phénotype connu

Phénotype
yp 1 6
connu
DGR Resistant SR1 Rl
. OHenry  sensible s SS
Les variétés témoins ont permis de valider le set de
* Variétés avec haplotypes connus marqueurs pour chrom. 1 et 6.
Haplotypes 6
connus

R1-R1 R2-R2 R1-Rl1 R2-R2
S-S R2-R2 S-S R2-R2
S-S R1-R2 S-S R1-R2

R1-R1 S-R2 R1-R1 SU-R2
R1-| R1-R1 R1-| R1-R1

S-R1 S-S S-R1 S-S
S-R1 S-S S-R1 S-S
S-R2 S-R1 S-R2 S-R1
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Introduction /

Objectifs

/ MatgrleI—Methpde

1- Valider le jeu de marqueurs sur un fond génétique francais

19 variétés phénotype « sensible »

Variété

Var_1
Var_2
Var_3
Var_4
Var_5
Var_6
Var_7
Var_8

Génotype

R1-?
R1-?
R1-?
R1-?
S-S
S-S
?
S-S

6
S-?

»w umu nmu u nuh u n

sensible sur le
chrom. 6

18 variétés phénotype « résistant »

Variété

Var_20
Var_21
Var_22
Var_23
Var_24
Var_25
Var_26
Var_27
Var_28
Var_29

Conclusions difficiles a cause des résultats hétérozygotes « h ».
Privilégier les variétés avec génotype résistant sur les deux chrom. + observation ‘résistante’.

Génotype

1 6
R1-? R2-R2
R1-? R2
R1-I R1-?
R1-I R1-?
R1-I R2-?
R1-? R1-?
R1-? R2-?
R1-? S
R2-? S
R2-? S

a conseiller aux
sélectionneurs

il existe d’autres
zones de résistances
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2- Criblage moléculaire de variétés de pécher

Origine Année Nombre Utilisation

Collection INRAe INRAe 2019 191 Diversité génétique
Variétés SEFRA 2018 139 Variétés commerciales (anciennes ou récentes)
2020 59 Information diffusée par les stations expérimentales

e Matériel directement utilisable en sélection
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VARIETES CONSEILLEES DANS LES ZONES A FORTE

PRESSION Xanthomonas
Calendrier de maturité 2020 PECHES ET NECTARINES

H] JUIN H_‘ JUILLET H] AQUT H] SEPTEMBRE
=] =] [=] [=] @ =] [=] [] [ [ [ G 2 T 0 R 0 B 5 0 I 0 I 0 O 0 e Péche blanche

PAMELA cov

REGALCAKEEFlatwo cov

Péche jaune
OMEGA cov

Enrouge :variétés rajoutées au planning en 2020

I 0001

SAMANTHA cov . .
CORALINE® Monco Enitaligue : variétés & dates de maturith estimées NeCtarIne Jaune
C.ARENE@MUnDcalr
BOREAL cov Nectarine blanche
| l l l l |lNECT.L.EWEElT:F!;Nectlﬂrbuzzlcc-.- PéChe plate
| l || ZEFh!J'RlE Malﬂpm'r blanche
| l l | ORINE@Monerin
FILOE cov
FPLUSPLUSEMaillamius | |
WESTERN RED cov | l
COULOUREDE Couloubelle |
Dmmmmmgmmmmmqﬁémﬁgmmmm
JUIN JUILLET AQUT SEPTEMBRE
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3- Programme de sélection variétale vis-a-vis de Xanthomonas

Origine Année Nombre

INRAe + USA 2018 Zephir x Loring 101
Populations bi-parentales
INRAe + USA 2018 Zephir x SCO8 227

* Loring + SCO8 : pollen variétés américaines résistantes fourni par U. Clemson
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3- Populations bi-parentales

Zephir Loring

v N J
Résultat génotypage ﬁ

F1 ZL

(R1-R1), (SU-R2)

Phénotypage des fruits : calibre et couleur
- 15 hybrides intéressants en F1

F2 ZL | F2zL [ F2_zZL

(R1-R1), (SU-SU), | | (R1-R1), (SU-R2), | | (R1-R1), (R2-R2),

( R

Génotypage = 13 hybrides
Phénotypage fruits en cours
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3- Populations bi-parentales

Zephir SC08

(R1-R1), (SU-SU)g (R1-1); (R1-R2)4

|
| 227 hybrides |

" F1.7SC08  F1 75C08
(R1-1), (SU-R1) (R1-1), (SU-R2)
F1_7SC08|  [F1_ZSCO8

\_ L(RL-R1), (SU-R1), (R1-R1), (SU-R2) | )

Génotypage + phénotypage des fruits : calibre et couleur
- 27 hybrides intéressants

* Croisements internes et externes en prévisions pour 2021
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e Connaissance génétique
e Validation des marqueurs, utilisable par INRAe
» Haplotypes = difficultés de conclusions
* Confirmation d’une résistance polygéniqgue (plusieurs zones du génome)

Utilisation du set de marqueurs dans le cadre de I'amélioration variétale

* Pourdes f}ybrlf:les Expertise INRAe et base de données importante (764)
* Pour les sélectionneurs

* Préconisations
* Associer génotype R (sur les chrom. 1 et 6) et observations phénotypiques R
* Poursuivre les conseils de culture en zone de forte pression Xanthomonas
* Arracher les parcelles dont les variétés présentent beaucoup de symptomes

Perspectives
* Continuer le programme de sélection
 Communications scientifiques
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