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Contexte :

Les résistances variétales sont de plus en plus utilisées en agriculture pour lutter contre les
maladies. Cependant les populations pathogenes s’adaptent entrainant un contournement
ou une érosion de ces résistances les rendant ineffectives. Dans le but de développer des
stratégies durables d’utilisation des résistances, il est essentiel de comprendre I'architecture
adaptative sous-jacente a ces adaptations. Une adaptation locale a des résistances
guantitatives a été mis en évidence dans notre équipe chez le champignon microscopique
Pseudocercospora fijiensis responsable d’'une grave maladie foliaire du bananier (la maladie
des raies noires, Dumartinet et al, 2019). Des premieres études de génomiques des
populations suggerent une architecture adaptative complexe sous-jacente a cette
adaptation avec une base génétique polygénique et redondante (Carlier et al, 2021,
Dumartinet et al, 2021 soumis). Des variations entre isolats structurales, dans le contenu en
genes et en éléments transposables, comme cela a été observé chez des especes proches
(Badet et al, 2020), pourraient également jouer un réle dans I’évolution de cette espéce.
Une premiere étude de génomique structurale, a partir de la séquence ‘long read’ de 3
génomes de P. fijiensis, a permis de développer les workflows pour tester la qualité des
assemblages et avoir un premier apercu de la variabilité intraspécifique (Durand, 2022).
Nous proposons dans le cade de ce présent stage d’estimer plus précisément cette
variabilité en comparant un plus grand nombre de génomes.

Déroulement du stage :

Des variations de structure, dans le contenu en génes et en éléments transposables seront
recherchées et décrites a partir d’assemblages et d’annotations de novo de 15 nouveaux
génomes obtenus par la technologie Oxford Nanopore. Les assemblages seront réalisés avec
I’outil CulebrONT auquel nous avons participé au développement (Orjuela et al, 2022). La
gualité de I'assemblage et I'annotation des génomes seront réalisées a I'aide de différents
workflows basés sur « Snakemake » déja mis en place dans I’équipe. Ceux-ci seront a
améliorer avec l'intégration de nouveaux outils et la vérification de leur portabilité a
différents environnements informatiques et a d’autres especes. Une bioanalyse sera réalisée
a partir de ces données pour construire le pan-génome (comprenant toutes les séquences)
et le pan-géne atlas (comprenant uniquement les séquences des genes) de P. fijiensis.
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