PROPOSITION DE SUJET DE STAGE M2 (6 mois - 2018)

Intitulé du sujet de stage
Le pouvoir pathogène de Phytophthora infestans, agent du mildiou de la pomme de terre, dépend-il du génotype des isolats ? Conséquences pour la surveillance des populations.
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Contexte scientifique et enjeux 
La lutte contre le mildiou de la pomme de terre, dû à l’oomycète Phytophthora infestans, repose largement sur l’emploi massif de pesticides (IFT fongicides de 12 à 14 en moyenne en France). Le développement de méthodes intégrées de lutte, en particulier exploitant les résistances variétales, doit donc être favorisé. Il nécessite toutefois une information rapide et précise sur les caractéristiques pathologiques des populations parasites. Celles-ci étant largement clonales en Europe de l’Ouest (données Euroblight.net), on peut espérer un lien fort entre phénotype et génotype, et donc pouvoir baser cette caractérisation phénotypique sur des méthodes performantes de génotypage. L’enjeu du stage est de vérifier si la corrélation phénotype/ génotype est effectivement bonne, et peut également s’appliquer à des populations dont la structure génétique est plus diversifiée. 


Objectif et plan de recherche
L’objectif du stage est de tester, sur des populations de P. infestans collectées dans différentes régions d’Europe (dans le cadre du projet européen IPMBlight 2.0 ; http://euroblight.net/research-projects/ipmblight20/), la capacité de prédiction de traits phénotypiques par les profils génotypiques obtenus à l’aide d’une gamme de marqueurs microsatellites. Nous nous intéresserons en particulier aux caractéristiques d’agressivité sur pomme de terre, par la mesure de différents traits de vie reconnus comme variables au sein des populations européennes de P. infestans (période de latence, taille des lésions, quantités de spores produites, taille des spores). Les isolats auront été préalablement caractérisés à l’aide d’une batterie de 17 marqueurs microsatellites polymorphes au sein des populations européennes, pour sélectionner les individus les plus pertinents pour leur phénotypage. Un traitement statistique des données obtenues permettra alors de vérifier l’existence ou non d’un lien entre profil génétique et traits du pouvoir pathogène, en fonction de l’origine génétique et géographique des populations étudiées.



Résultats attendus 
Le stage génèrera des données biologiques et génétiques importantes qui alimenteront le projet IPMBlight 2.0. Nous anticipons (sur la base de résultats antérieurs) que le niveau de prédictibilité des traits de pouvoir pathogène à partir des profils génétiques devrait être meilleur 1) pour les clones ‘récents’ que pour les clones plus anciens (par ex 6_A1 vs 13_A2), 2) pour des populations clonales que pour des populations à reproduction sexuée (de l’Europe du Nord) et 3) pour des clones ‘purs’ (profil génétique unique) que pour des lignées clonales (ensemble de variants apparentés). 

Descriptif du stage
Ce stage, combinant approches de pathologie végétale, microbiologie et génotypage, vise à analyser les liens entre profils génétiques et traits liés au pouvoir pathogène chez l’agent du mildiou de la pomme de terre Phytophthora infestans. Ces données sont importantes pour pouvoir piloter de nouvelles stratégies de lutte, en particulier celles reposant sur la résistance variétale, contre cette maladie majeure et forte consommatrice de pesticides.

Techniques et méthodes 
-Typage biologique : culture des souches (microbiologie), inoculations, mesures de traits de vie en conditions contrôlées, comptages et mesure de spores par analyse d’images.
-Génotypage : extraction et amplification d’ADN, révélation sur séquenceur et analyse des profils.
-Traitement statistique des données.

Mots clé 
Mildiou – Phénotype – Génotype – Traits d’histoire de vie – Pouvoir pathogène


Contexte général
L’étudiant/e recevra une indemnité de stage (gratification : ca 550 euros/mois) ; origine du financement : contrat européen IPMBlight 2.0.
Il / elle aura accès au restaurant d’entreprise.
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