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Résumeé

Melampsora larici-populina (Mip) est un champignon microscopique qui cause de nombreux dommages
dans les exploitations forestieres de peuplier et de méléze. Strictement dépendant de la présence de ces hotes pour
se nourrir, Mlp a développé de multiples stratégies moléculaires visant & subtiliser les ressources nutritionnelles
de I’h6te tout en contrecarrant ces systémes de défenses.

Une étude comparative des transcriptomes de MIp lors de l'infection de ces deux hotes a révélé que certaines des

protéines sécrétées ont des profils d’infection spécifique a I'héte visé. Il a aussi été remarqué que
certaines d’entre elles, trés similaires au niveau de la séquence, présentaient des spécifications d’hote
distinct. Actuellement trop peu de protéines effectrices du méme type ont révélé leurs secrets et leurs

importances vis-a-vis du pathogéne qui les sécrétent. Une compréhension approfondies des mécanismes

soujacentes contribuerait a l'identification de points clés qui pourraient étre retrourner a I'avantage de la protection
des arbres et de l'industrie sylvicole.

LU'étude porte sur 9 de ces CSEPs. La compréhension de chacun de leurs roles passe, tout d’abord, par leurs
localisations cellulaires puis les cibles possiblement visées dans le transcriptome/protéome de [I'héte.
'identification des protéines interactants avec ces CSEPs o été mené par double hybride. Par la suite, ces

interactions seront confirmées par co-immunoprécipitation. Pour finir, une étude fonctionelle des CSEPs quant-a leurs
importances dans le déroulement de l'infection sera poursuivie sur 'organisme modéle N. benthamiana.
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d’expression trés différents: Serviraient-elles des but communs?

Observations en microscopie confocal

A) 108 708, Réticulum Endoplasmique -

Appareil de Golgi
B) 86 274 Chloroplaste

CSEPs communes avec un profil CSEPs communes MAIS
d’expression indépendom'r de I'hote au prof" d’expression Spéciﬁque CSEPs Spéciﬁque a ’hote C) 86 274 ChIOI"OpIGSfe (Sfromd)
infecté a I’hote infecté

D) 53 845 Chloroplaste (points)
Hypothése: Taxonomiquement trés différents, ces arbres semblent ainsi posséder des cibles

E) 72 983 Noyau (points)

identiques que MIp doit atteindre afin d’assoir son parasitisme:
Quelles sont-elles?
Sont-elles clés a la propagation de l'infection fongique?

o Analyse des profils d’expression des CSEPs: Traitement de données transcriptomiques
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o Large criblage des interactants des CSEPs sélectionnées : Double Hybride

o Criblage par microscopie confocal: Agroinfiltration
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