Analyse cytologique et transcriptomique de l’interaction vigne - Plasmopara viticola
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Le mildiou de la vigne, causé par l'oomycète Plasmopara viticola, est l'une des maladies cryptogamiques les plus importantes chez la vigne. Toutes les variétés traditionnelles de vigne, appartenant à l'espèce Vitis vinifera, sont sensibles à P. viticola et leur culture nécessite donc de nombreux traitements phytosanitaires pour contrôler le mildiou. Une alternative aux méthodes classiques de lutte chimique, plus respectueuse de l'environnement, est l'utilisation de variétés possédant une résistance à P. viticola efficace et durable. Diverses sources de résistance ont été décrites dans les espèces Vitis d'origine américaine et asiatique, et également chez Muscadinia rotundifolia, étroitement apparentée aux Vitis. L’analyse génétique de populations ségrégeantes issues de croisements entre M. rotundifolia et V. vinifera a permis d’identifier deux QTL de résistance, Rpv1 et Rpv2. Après inoculation par P. viticola, le phénotype de résistance déterminé par chacun des deux loci est différent : Rpv2 provoque une inhibition de la sporulation du pathogène alors que Rpv1 ralentit sa progression mais autorise une sporulation limitée. L’analyse cytologique de la progression de P. viticola dans les étapes très précoces de l’infection a permis de montrer que ces deux loci gouvernent bien des modes de résistance distincts : Rpv2 bloque rapidement et totalement la croissance de P.viticola, tandis que Rpv1 agit plus modérément en ralentissant simplement la progression du mycélium. Pour mieux comprendre le rôle de ces deux QTL dans la résistance au mildiou, une analyse globale du transcriptome a été réalisée en comparant des plantes sensibles et des plantes résistantes possédant un des deux loci Rpv1 ou Rpv2, inoculées et non inoculées. La cinétique d'expression d’une sélection de gènes différentiellement exprimés a été étudiée plus précisément par RT PCR quantitative lors des phases précoces de l’infection.
