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Characteristics of Septoria tritici blotch epidemics

Zymoseptoria tritici
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e Development driven by asexual & sexual reproduction

pycnidiospores

e Huge size of population and genetic diversity

e Qualitative Stb R genes +/- rapidely broken down (= emergence
and increase of virulent strains in frequency)
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Recent highlights

¢ Evolutionary trajectory of Z. tritici populations
from local to global scales (Feurtey et al., 2023)

e Adaptation to selective pressures, e.g.
fungicides, Stb genes and temperature (Suffert
et al., 2015; Boixel et al. 2022)
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e Epidemiological processes in varietal mixture: to be

exploited to improve efficacy and durability of Stb —~
genes (Orellana-Torrejon et al., 2022) % ggg: < =\



Do cultivar mixtures drive evolution of Z. tritici population
(proportion of vir strains) ?

Case study Stb16qg
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Do cultivar mixtures drive evolution of Z. tritici population
(proportion of vir strains) ?

Case study Stb16q
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Strain-by-strain phenotyping (vir/avr): n > 4500!
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Comment « mieux » estimer la fréquence

de souches virulentes ?



(1) Phénotypage en bulk
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Stb16q
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Stb16q
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Stb16q
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Autres genes Stb ?

Stb5, Stb6, Stb9, Stb15, Stb16q, Stb20q

Youneés Amara



Effet de la proportion de souches virulentes sur l'intensité des attaques
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Le nombre de lésions sur les variétés
porteuses d’'un géne Stb augmente
avec la proportion de souche
virulente inoculée.



Effet de la proportion de souches virulentes sur l'intensité des attaques
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La souche virulente attaque
significativement moins la variété
porteuse d'un gene Stb que la sensible :
effet résiduel de la résistance ?



Effet de la proportion de souches virulentes sur l'intensité des attaques
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Conclusion

7

Principe validé vis-a-vis de tous les génes Stb : relation linéaire

* La qualité prédictive de la relation peut étre influencé par :
’) La concentration en spores dans la suspension d’'inoculum
°
Effet résiduel de la résistance

Le mécanisme de résistance (géne Stb)

N )

’) La diversité de la population
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i% S
’ Analyse des Fréquence
. . Sequencage variants de virulence

1) Genes d’avirulence
2) Genes de référence

Population

de Z tritici




(2) Approche moléculaire
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(2) Approche moléculaire
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Perspectives

Enjeu : raisonner le deploiement des sources de résistances (pyramidage,
mosaiques, mélanges) pour augmenter leur durabilité

Besoin : épidémiosurveillance = suivi de la fréquence des virulences



Perspectives

Mélanges variétaux : associer plusieurs genes Stb

1 essai dupliqué UE INRAE Versailles et ARVALIS Boigneville (x 2 ans)

85,00 m

Chloé Papin
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3 bloc1

M bloc2 e
. 8 modalités

- Renan (Stb6 + Stb20q + autres sources de R)

Y oiocs - Cellule (Stb16q)
' . - Soissons (Stb20q + Stb9)

- Apache (« sans filtre », aucun des 4 Stb)
- Mélange 1 (Renan + Cellule a 50/50)

- Mélange 2 (Renan + Soisson a 50/50)

- Mélange 3 (Cellule + Soisson a 50/50)

- Mélange 4 (Renan + Cellule + Soisson a
33/33/33)

49,0 m

M Microparcelles non-inoculées

X
2 traitements
- Inoculé (choix des souches vir/avr)

- Non inoculé (infections naturelles)
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