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Les oomycètes sont des microorganismes particulièrement dévastateurs des plantes cultivées. Longtemps considérés comme des champignons vrais, ils sont en fait phylogénétiquement proches des algues brunes, rendant la plupart des fongicides utilisés en agriculture inefficaces. Pour mettre au point de nouvelles méthodes de lutte, il est nécessaire de connaître les bases moléculaires qui conduisent à l’établissement de la maladie. Dans ce contexte, le laboratoire cherche à identifier des fonctions de la plante indispensables à la mise en place de la maladie dont le rôle initial a été détourné par l’agent pathogène. L’analyse du transcriptome d’Arabidopsis thaliana en interaction avec un oomycète biotrophe obligatoire, Hyaloperonospora parasitica, a permis d’identifier un certain nombre de gènes, activés en interaction compatible et impliqués notamment dans la perception et la transduction des signaux, ainsi que dans la régulation de l’expression des gènes. Les analyses fonctionnelles de deux gènes candidats, codant pour un « leucine-rich repeat receptor-like kinase » (LRR-RLK) et un facteur de transcription de type « basic leucine zipper » (bZIP), ont été engagées. Des mutants Knock-out et surexpresseurs pour les deux gènes, des plantes transgéniques possédant les fusions promoteur::GFP::GUS, ainsi que des lignées possédant la protéine d’intérêt fusionnée avec des protéines fluorescentes ont été obtenus. Les principaux résultats sur les rôles des deux gènes, à la fois au cours du développement normal de la plante et au cours de l’interaction avec l’oomycète, seront présentés ici.

