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Quelle est la richesse du patrimoine génétique des foréts d’épicéas? Dans quelle mesu-
re ces arbres sont-ils capables de s’adapter aux changements des conditions du milieu
naturel? Désireux de répondre a ces questions, I’Institut fédéral de recherches sur la
forét, la neige et le paysage (FNP) a dressé un inventaire génétique. 1997 verra la créa-

tion des premiéres réserves génétiques.

En parcourant la forét du Risoud, au-dessus du
Brassus, le promeneur découvre I'une des plus
grandes pessiéres de Suisse. Des milliers
d’épicéas, également appelés sapins rouges (en
latin: Picea abies), caractérisent cette partie du Jura
vaudois. Ou que le regard se porte, ce sont les
mémes houppiers aux formes oblongues, les
mémes arbres aux aiguilles d’un vert chatoyant et a
I'écorce rouge teintée de brun. Or cette uniformité

Fig. 1. La forét — une diversité (génétique) invisible.
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n’est qu’apparente car en réalité nous sommes loin
de la monotonie! Il suffit d'étudier le patrimoine
génétique de ces arbres pour se rendre compte que
tous les épicéas ne se ressemblent pas. En d’autres
termes: les arbres du Risoud se distinguent nette-
ment les uns des autres par leur génétique.

Cette constatation a été faite par les spécialistes
de I'Institut fédéral de recherches FNP, a Birmens-
dorf. Entre 1991 et 1995, ils ont dressé un inventai-
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1 Le Brassus
2 Chaux du Millieu
3 Orsiéres
4 Gstaad
5 Adelboden
6 Saxeten
7 Grindelwald
8 Aletschwald
9 Simplon
10 Engstlenalp
11 Oberwald
12 Faido
13 B6dmeren
14 Scatlé
15 San Bernardino
16 Bondo
17 Rona
18 Conters
19 Poschiavo
20 Ardez

Fig. 2 Emplacement des 20 parcelles expérimentales de I'inventaire génétique de I'épicéa.

re génétique dans vingt peuplements d’épicéas.
L'épicéa est une des espéces les plus répandues
dans la forét suisse. Un arbre sur deux, ou presque,
est un épicéa. Il pousse dans les milieux les plus
divers, tant en montagne que dans les régions
moins élevées. Dans les Alpes, les épicéas proté-
gent nombre de villages et de routes. Qu’adviendra-
t-il alors des foréts d’épicéas si le climat change ou
si les immissions polluantes modifient le milieu
naturel? Ces foréts posseédent-elles une diversité
génétique assez riche pour arriver a s'adapter?
Lesquelles devrait-on protéger pour sauvegarder
cette diversité?

En inventoriant les épicéas, les chercheurs
espérent trouver la réponse a ces questions. Epau-
Iés par la Chaire de sylviculture de I'EPF de Zurich,
ils ont sélectionné, dans les Alpes et le Jura, vingt
peuplements d’épicéas autochtones occupant une
dizaine d’hectares chacun. Sur chaque parcelle, ils
ont récolté les bourgeons de 100 arbres afin d’en
analyser la génétique en laboratoire.

A propos des génes et des alléles

En quoi consiste une analyse génétique? Avant de
répondre a cette question, il convient d’expliquer
certains termes afin de faciliter I'approche aux non-
initiés.

Le «plan de constitution» de tout organisme
vivant est inscrit dans ce que nous appelons I'acide
désoxyribonucléique, ou FADN. Formé de longues
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molécules hélicoidales, I’ADN est empaqueté dans
les chromosomes. Certains de ses segments con-
tiennent un «<message» indiquant le développement
des caractéristiques de I'organisme en question.
Ces segments s’appellent les génes. Leur empla-
cement sur 'ADN porte le nom de locus. Les génes
peuvent se présenter sous diverses formes; ces
variantes de génes sont les alléles. Enfin, le géno-
type décrit I'individu en fonction des alléles dont il
est doté.

Comme les chromosomes apparaissent par pai-
res dans les cellules (I'un provient de la mere, I'au-
tre du pére), il existe toujours deux alleles au méme
locus. Lorsque ces deux alléles sont identiques,
leur combinaison est qualifié d’homozygote alors
qu’elle est hétérozygote lorsqu'ils sont différents.
C’est ainsi par exemple que la couleur des pétales
de la belle-de-nuit, ou merveille du Japon, (Mirabi-
lis jalapa) est principalement contrélée par un géne
qui portera un alléle R (pour rouge) ou un alléle r
(pour blanc). Si une fleur est dotée d’alléles RR
(homozygote), elle aura des pétales rouges; celle
possédant des alleles rr aura des pétales blancs. La
combinaison Rr (hétérozygote) engendrera une cou-
leur rose.

Lorsque I'analyse porte sur un grand nombre
d’arbres, comme ce fut le cas lors de cet inventaire,
on découvre qu’un méme locus peut étre occupé
par une série d’alleles différents. Cette diversité est
a 'origine de la variation des caractéristiques d'un
individu. Un exemple frappant nous est donné par
des essais effectués sur des épicéas exposés a de
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Fig. 3. Deux clones d’'épicéas (plantes génétiquement
identiques) ont été soumis & de fortes charges d'ozone.
Le clone A (les deux arbres de gauche) supporte mieux
cette situation que le clone B (les deux arbres de droite).
La différence réside dans le fait que les 2 clones n'ont
pas la méme combinaison d'alléles au locus déterminant
cette réaction. L'essai peut servir d’exemple pour démon-
trer comment la diversité génétique est capable d'influen-
cer le comportement des arbres, voire de toute une
population (Fig. tirée de Scholz et Venne 1989).

fortes concentrations d’ozone (fig. 3). Alors que
deux plantes génétiquement identiques (clone) pré-
sentent les mémes caractéristiques sous l'effet du
stress (phénotype), les paires d’épicéas génétique-
ment différents se distinguent nettement dans leur
comportement. La sensibilité de ces arbres-témoins
est manifestement dictée par la combinaison de
leurs alléles.

Examinons maintenant I’ensemble d’un peuple-
ment forestier ou d’une «population» comme le
disent les généticiens. Diversité, fréquence et distri-
bution des divers alléles déterminent la variation
génétique d’un peuplement. C’est de ce facteur
que dépendra I'aptitude des populations a s’adap-
ter aux changements des conditions du milieu natu-
rel (adaptabilité). Les individus incapables de
s'adapter sont éliminés lorsque I'environnement
leur est défavorable. Ceci ne pose aucun probléme
tant que la population posséde encore suffisam-
ment d’arbres capables de s’adapter, c’est-a-dire
tant qu’elle présente une variation génétique suffi-
sante.

Analyse isoenzymatique
Diverses méthodes permettent de mesurer la varia-
tion génétique. Celle utilisée par le FNP lors de cet
inventaire s’appelle «analyse isoenzymatique».

Les enzymes sont des substances protéiniques
qui régissent certains mécanismes métaboliques a
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lintérieur des cellules. Prenons I'exemple de la
décomposition du sucre, cette source d’énergie
indispensable a la vie de la plupart des organismes:
sans I'aide de diverses enzymes, ce processus
serait irréalisable.

Les différents types d’enzymes sont déterminés
par 'ADN. Leur spécificité est dictée par les diver-
ses combinaisons d’alléles occupant le locus
codant. S'ils remplissent la méme fonction, ils ne
sont pas toujours identiques dans leur structure. La
grandeur et la charge électrique différent légére-
ment. Ces variantes s'appellent «<isoenzymes». Les
différences minimes entre les structures des isoen-
zymes se distinguent facilement lors de I'analyse
isoenzymatique.

Le matériel utilisé au cours de ces recherches
(bourgeons) a été broyé afin d’en obtenir un extrait
des tissus. Sous I'action d’un champ électrique, les
enzymes contenues dans cet extrait ont été
séparées en fonction de leur grandeur et de leur
charge (életrophorese). En y ajoutant un substrat
spécial et un colorant, on fait apparaitre les isoen-
zymes sur un zymogramme (fig. 4). En partant de la
configuration des bandes de ce zymogramme
(caractéristiques phénotypiques), on peut identifier
les divers alléles (caractéristiques génétiques).
L'analyse isoenzymatique se préte particulierement
bien & I'identification et a la quantification de la
variation génétique des loci codant les systémes
enzymatiques.

Dans le cadre de l'inventaire des épicéas, cette
méthode a permis d’identifier 60 alléles différents a
18 loci (tabl. 1). Les résultats des analyses ont été
mémorisés dans une banque de données. Elle indi-
que, pour les 100 arbres de chaque peuplement, la
composition des alléles occupant les 18 loci. La

12 11 12 12 22 22 22 12 11 12 12 11 22 22

Fig. 4. Zymogramme: Séparés sous l|'action d’'un champ
électrique, les différents types d’isoenzymes peuvent étre
colorés et visualisés sous forme d’un schéma de bandes
caractéristiques. A I'aide de ce zymogramme, 14 arbres
ont été analysés a un locus. Le code des alleles identifiés
pour ce systéme enzymatique est donné au bas de I'ima-
ge (phospohoglucose-isomérase; PGI).
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Tabl. 1. Inventaire génétique des épicéas: Systéeme enzymatique, loci correspondants et nombre d’alléles identifiés.

Systéme enzymatique: No: Désignation Nombre d’alleles
du locus: identifiés:
Alanine aminopeptidase (AAP) 1 AAP-B 3
Aconitase (ACO) 2 ACO-A 2
Diaphorase (DIA) 3 DIA-A 3
Glutamate déshydrogénase (GDH) 4 GDH-A 2
Glutamique-oxaloacétique transaminase (GOT)* 5 GOT-A 3
6 GOT-B 2
7 GOT-C 3
Isocitrate déshydrogénase (IDH) 8 IDH-A 3
Leucine amino-peptidase (LAP) 9 LAP-A 5
10 LAP-B 7
Malate déshydrogénase (MDH) 11 MDH-B 3
12 MDH-C 2
NADH-déshydrogénase (NDH) 13 NDH-4 3
Glucose-6-phosphate déshydrogénase (6PGDH) 14 6PGDH-B 4
15 6PGDH-C 3
Phosphoglucose-isomérase (PGl) 16 PGI-B 3
Phosphoglucomutase (PGM) 17 PGM-A 3
Shikimate-déshydrogénase (SKDH) 18 SKDH-A 6
Total 60

* Aspartate aminotransférase (ASAT)

SR

figure 5 présente un extrait de cette banque de
données pour la parcelle du Brassus.

Les données contenues dans cette banque ont
permis de calculer diverses valeurs caractérisant la
variation génétique (ce sont les parameétres de
variation). Nous présenterons ici cinq de ces
paramétres, choisis a cause de leur importance
particuliére; ce sont: le coefficient d’hétérozygotie
(H,), le nombre d'alléles par locus (A,), la diversité
génétique (v), la diversité gamétique (ngam) et la
différenciation des populations (D). Le tableau 2
présente les valeurs calculées pour les 20 surfaces
en question.

Variation génétique a l’intérieur des peu-
plements

Coefficient d’hétérozygotie (H,)

Le coefficient d’hétérozygotie indique la proportion
de loci hétérozygotes pour chaque arbre d’'essai. |l
quantifie donc la variation génétique d’un individu.
Les valeurs moyennes H, obtenues pour les peu-
plements de cet inventaire oscillent entre 20,2 et
28,1 pour cent. La moyenne de 22,6 pour cent
obtenue pour 'ensemble de l'inventaire est Iégére-
ment inférieure a la valeur calculée pour les épicéas
de régions voisines situées a une altitude légeére-
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ment inférieure au Sud de I'Allemagne.

Nombre d'inventaires génétiques réalisés sur
des plantes nous ont appris qu’il existe un lien entre
le coefficient d’'hétérozygotie et la longévité des
plantes tout comme il existe un lien entre ce pre-
mier parametre et les diverses réactions aux stress.
Les arbres présentant un coefficient d’hétérozygotie
élevé tendent également a étre dotés d’une meilleu-
re capacité de résistance aux stress. Les arbres
(grande longévité) présentent généralement des
valeurs H, nettement supérieures a celles des plan-
tes herbacées (faible longévité); le rapport est a peu
pres de 1,67 a 1. Il ressort d’études effectuées dans
des hétraies que les arbres fortement défoliés pré-
sentent un coefficient d’hétérozygotie inférieur a
celui des arbres intacts. Il semble ainsi que I'hétéro-
zygotie soit un critére intéressant pour évaluer la
«capacité de survie» des populations. Ceci n'est
pas sans importance, notamment pour les organis-
mes promis a une longue vie comme le sont les
arbres.

Nombre d’alléles par locus (A,)

Ce chiffre indique le nombre de différents types
d’alléles occupant un locus. Les valeurs A (moyen-
ne du total des 18 loci) passent de 2,22 (no 15) &

Arguments de la recherche 12/96
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« Fig. 5. Extrait de la banque de données du Brassus: com-
binaison des alléles a 10 des 18 loci pour les arbres 1 a
100. Agrandissement (en haut): les paires de chiffres
représentent les alléles transmis I'un par la mére et I'autre
par le pére. Agrandissement (en bas): selon la combinai-
son des alléles, I'occupation du locus sera homozygote
ou hétérozygote.

2,72 (no 2), ce qui correspond a un rapport de 1 a
1,23. Méme si cette différence n'est que minime,
elle peut avoir une influence notable sur la quantité
des différents génotypes théoriquement capables
de se former dans une population. C’est ainsi que
la placette 2 (valeur maximale de 2,72) peut voir se
former 480 fois plus de génotypes que la placette
15 (valeur minimale de 2,22) (fig. 7).

Diversité génétique (v)

La diversité génétique exprime le nombre d’alléles
et leur fréquence dans une population. Plus les
valeurs n sontbasses, plus I'alléle estrare. Si les
alleles sont répartis de fagon égale, la valeur n

RS e, T

i { . - N -

Fig. 6. Récolte des bourgeons: les rameaux d’épicéas
sont sectionnés a I'aide d'un sécateur-élaguedr.
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Tabl. 2. Valeurs des paramétres: coefficient d’hétérozygotie (H,), nombre d’alléles par locus (A,), diversité génétique (v),
diversité gamétique (vgam) et différenciation des populations (D) pour les 20 placettes expérimentales (aires-test).

Aire-test Hétérozygotie | Nbre d’alleles | Diversité (pool Diversité Différenciation
(Population) Hy) par locus (A) génétique) (v) gamétique (vgam) des populations (Dj)

1 28.1 2.67 1.430 15692.6 0.063

2 21.3 2.72 1.332 3944 0.055

3 24.7 2.61 1.390 943.6 0.071

4 22.8 2.61 1.372 735.4 0.041

5 20.8 2.39 1.329 385.9 0.039

6 213 2.56 1.327 3291 0.034

7 23.2 2.50 1.357 647.1 0.039

8 23.1 2.50 1.364 659.0 0.027

9 21.6 2.56 1.342 427 1 0.035

10 21.7 2.44 1.349 494 1 0.029

11 233 2.50 1.367 691.3 0.035
12 20.2 2.39 1.336 406.5 0.031
13 21.9 2.50 1.350 454.0 0.048
14 26.8 2.56 1.403 1000.4 0.044
15 20.2 2.22 1.343 470.4 0.054
16 241 2.56 1.382 967.5 0.060
17 21.8 2.56 1.364 597.9 0.039
18 21.5 2.50 1.326 346.2 0.050
19 21.6 2.39 1.359 571.8 0.039
20 21.7 2.56 1.360 568.1 0.034
Valeurs moyennes 22.6 2.52 1.359 634.1 0.043

Aire-test No 15: San Bernardino
2.22 Alleles par locus, 18 loci

Aire-test No 2: Chaux du Millieu
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Fig. 7. Des différences
minimes entre les valeurs
A_ cachent des différen-
ces énormes dans |'apti-
tude des populations a
former des génotypes
différents (nombre maxi-
mal de génotypes dif-
férents).

Population1 Population 2

Fréquence en %

O 02 06
% o | 0,25 03
2 A ‘_ 0,25 0,05

b7 0,25 i 0,05

Allgles/Loci |

4 | S T |

Diversité |

i I

Fig. 8. Représentation schématique de deux populations de 100 arbres chacune; elles possédent quatre alleles dif-
férents a un locus fictif; les valeurs indiquent la diversité génétique (v) et le nombre d’alléles par locus (A,).
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maximale correspond au nombre d’alléles existants.
La figure 8 présente deux modéles de populations
occupant un locus. Bien que chacune d’elles pos-
séde quatre alléles identiques au méme locus, I'iné-
galité des fréquences les rend trés différentes I'une
de l'autre.

Les valeurs indiquant la diversité méritent qu’on
s’y arréte car elles reflétent la distribution des
alléles et dévoilent donc la présence d’alléles rares.
Il est vrai que I'importance de ces demiers est par-
fois contestée. Certains chercheurs les trouvent
inutiles alors que d’autres les considérent comme
les témoins d'un milieu naturel appartenant a un
lointain passé et comme une importante source de
variation génétique. Chacun s’accorde néanmoins a
reconnaitié que les alléles rares risquent de dispa-
raitre d’une population non seulement en cas de
catastrophe naturelle (avalanches, coups de vent,
incendies de foréts, etc.) mais aussi a la suite de
certaines interventions sylvicoles (p. ex. utilisation
de matériel forestier de reproduction génétiquement
appauvri).

Au cours de cette étude, seules des différences
minimes ont été constatées dans la diversité v. Les
chiffres varient entre 1,326 (no 18) et 1,430 (no 1),
ce qui correspond a un facteur de 1 a 1,08. Ce rap-
port est nettement différent de ceiui obtenu pour les
valeurs A extrémes (1 a 1,23). Et pourtant: les deux
parametres - diversité génétique et nombre
d'alléles par locus — sont en relation I'un avec I'au-
tre: si les alleles sont répartis de fagon égaie, v est
identique a A,. Dans les autres cas, v est plus petit
que A,. La valeur v la plus basse possible est 1 (il
n'existe aiors qu'un seul ailele).

En comparant v avec A, i est possible de défi-
nir approximativernent la distribution des ailéles. Si
les paramétres A, sont identiques ou semblables
sur toutes les parcelles (p. ex. A, = 2,56 pour les
piacettes nos 6 et 14), ceux de la diversité {(v6 =
1,327 et v14 = 1,403; tabl. 2) sont parfois trés dif-
férents. On constate donc que la piacette 14 pré-
sente une mellleure distribution des ailgles que la 6.
La valeur v de cette derniére étant basse, il est pro
bable que cette surface posséde un grand nombre
d'alléles rares.

Diversité gamétique (vwm)

La diversité gamétique refléte [a capacité d’une
population a produire des gameétes génétiquement
différents et son aptitude & transmettre ainsi la
variation génétique aux générations sulvantes
[variabilité génétique). La variabilité génétique est
I'une des conditions essentielles A I'adaptation et a
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Fig. 9. Diversité gamétique (ngam)des 20 peuplements
d’épicéas.

la survie des populations d’arbres, notamment lors-
qu’elles vivent dans de:s milieux hétérogénes et
changeants.

Il s’agit ici de calculer le nombre théorique de
génotypes différents qu’il est possible de former au
niveau des cellules reproductrices males et femel-
les, les gameétes (gameétes = ovule ou grain de pol-
len; les gametes possédent la moitié des chromo-
somes des autres cellules de I’'organisme). La dif-
férence de ce caicul par rapport a celui du nombre
maximal de génotypes possibles (tabl. 3) réside
dans le fait que la fréquence des alléles est prise en
considération. Les alléles rares occupent donc une
place beaucoup moins importante que les alléles
fréquents.

Comme on le remarque a la figure 9, I'examen
des 18 loci met en lumiére des différences notables
entre les populations: le nombre de gametes
génétiquement différents passe d’'un maximum
de 1592 (peupiement no 1) a un minimum de 329
{no ). lLes trois valeurs maximaies sont obtenues
dans les peupiements 1, 14 et 16 et I'inverse
s’inscrit dans les peupiements 6, 18 et 5. La mo-
yenne arithmétique calculée pour I'ensemble des
peupiements se situe vers 634,2.

Variation génétique entre les peupiements

Distribution géographique des alléles

I va de soi que la variation génétique peut &tre
comparée non seulement entre les arores d’un
méme peuplement mais aussi entre les différents
peupiements. Prenons par exempie un certain locus
appelé SKDH-A. Dans les populations de I'ouest,
I'alléle SKDH-A4 se rencontre lbeaucoup pius sou-
vent qu'ailleurs. Sa fréquence se chiffre a 17 pour
cent dans les peupiements 1 et 3 aiors qu'sile ne
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dépasse pas 2,5 pour cent sur les autres placettes;
ici ou 13, cet allele est méme inexistant (sur sept
placettes). Il est donc possible que le génome
(ensemble des génes) des populations de I'ouest se
distingue de celui des autres peuplements dans
d’autres domaines encore.

Cette particularité pourrait étre due au fait qu’au
cours de sa recolonisation postglaciaire, I'épicéa
aurait suivi différentes voies. Durant la derniére gla-
ciation, de larges parts de I'Europe étaient recou-
vertes de glace. Nombre d’espeéces ligneuses ont
donc été repoussées vers des lieux parfois trés
éloignés. On suppose qu’apres la fonte de ces
immenses étendues de glaciers, I'épicéa a réapparu
en Suisse en provenant de I'est. Or la fréquence
inhabituelle de l'alléle SKDH-A4 a I'ouest du pays
pourrait indiquer qu'il aurait également progressé
du sud-ouest vers I'est. Cette hypothése repose sur
de nouvelles connaissances acquises parle Dr C.
Burga, de I’'Université de Zurich. Les analyses de
pollens qu'il a réalisées a I'ouest du pays montrent
que ces derniers sont plus 4gés que ceux localisés
sur I'axe Béale-Berne-Montreux. Cette découverte
va a I'’encontre de la théorie selon laquelle I'épicéa
aurait suivi une seule voie de recolonisation est -
ouest.

Cette constatation ne manque pas d’'importance
s'il en va du maintien de la variation génétique. Ces
particularités méritent donc d’'étre considérées
avant de prendre certaines décisions comme celle
de créer des réserves génétiques.

3

18 011
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- \\ ol

Fig. 10. Analyse isoenzymatique; préparation de I'unité
d’électrophorése ou sera analysé le matériel expérimen-
tal.

Différenciation des populations

Une autre possibilité d’établir une distinction entre
les peuplements est offerte par le parametre de la
«différenciation des populations» (D). Il s'agit en
I'occurrence de comparer la fréquence d’un alléle
au sein d'une population avec la fréquence moyen-
ne de ce méme alléle parmi toutes les autres popu-
lations. Plus I'écart est grand, plus la valeur Di est
élevée.

A titre d’exemple, la figure 11 présente la dif-
férenciation génétique calculée pour les loci LAP-A,
SKDH-A et pour 'ensemble des loci, c’'est-a-dire
pour le «pool génétique». Le rayon du cercle figu-
rant sur ce graphique indique le coefficient moyen

- 0,3
- 0,2
GENE POOL
3
1
8
121() 16 - 0,1
6 2
20 15
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Fig. 11. Différenciation des populations établies pour les loci LAP-A, SKDH-A et pour I'ensemble du pool génétique

(totalité des loci).
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de différenciation. Ce parameétre est de 0,043 pour
le pool génétique (voir échelle sur fig. 11 ou tabl. 2).
Cela signifie qu'une population en moyenne se
distingue des autres dans 4,3 pour cent de ses
alleles.

Les rayons des secteurs correspondent au coef-
ficient de différenciation d’'une population par rap-
port a la moyenne des autres. L'échelle ajoutée a la
figure 11 sert de graduation; elle indique le pour-
centage d'alléles qui rendra une population dif-
férente. Une valeur D; de 0,2 signifie qu'une popula-
tion se distingue de la moyenne des autres dans 20
pour cent de ses alléles.

La population ayant le rayon le plus grand est
celle qui se différencie le plus largement des autres.
Plus les rayons se rapprochent du centre, plus ces
(sous-) populations sont représentatives des autres
populations réunies. On peut donc dire que les
populations ayant obtenu des valeurs D, élevees
présentent une combinaison d’alléles qui les ren-
draient particuliéres. En revanche, celles comptant
des valeurs plus faibles reflétent au mieux I'occupa-
tion moyenne des alléles de ces 20 populations;
elles sont donc représentatives.

Comme le montre la derniére colonne du tableau
2, les valeurs D, obtenues pour le pool génétique
sont tres différentes les unes des autres. La valeur
la plus élevée s’inscrit sur la placette 3 (D3 = 0,071)
et la plus faible, sur la placette 8 (D8 = 0,027). Cela
signifie que ces deux populations se différencient
de la moyenne des autres dans 7,1% resp. 2,7%
des alléles. L'ordre de succession des populations
n’est pas nécessairement toujours le méme. En
observant la figure 11, on constate que cette dif-
férentiation varie d'un locus a l'autre. C'est ainsi par
exemple que la parcelle no 1 s’écarte largement
des autres au niveau du locus SKDH-A alors que la
différence est minime pour le LAP-A. Considérées a
I'échelle du pool génétique, ces diverses tendances
s’égalisent car elles sont considérées dans leur
ensemble. Il est remarquable de constater combien
les valeurs D, de I'échantillon no 3 sont élevees tant
pour les deux loci que pour le pool génétique. Cela
signifie que la population de cette placette (Orsié-
res) contient la proportion d’alléles la plus faible du
pool génétique de I'ensemble des populations (pla-
cettes 1 a 20); en d’autres termes, elle contient
davantage d'informations spécifiques que les au-
tres placettes (voir chapitre conclusions de l'inven-
taire génétique).

Les placettes du Jura et d'Orsiéres (nos 1, 2, 3),
tout comme celles du sud-est de la Suisse (nos 15,
16), présentent une différenciation génétique remar-
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quable. Les régions voisines, au centre de la Suisse
(nos 6, 8, 9, 10, 11), suivent une tendance inverse;
elles représentent donc mieux I'ensemble du pool
génétique mais ne contiennent que peu d’informa-
tions génétiques spécifiques.

Conclusions de linventaire génétique

Comparaison avec d’autres recherches
En comparant les résultats de I'inventaire des
épicéas établi en Suisse avec les données issues
d’études analogues réalisées au Sud de I'Allema-
gne et au Nord de I'ltalie, nous avons constaté ce
qui suit:

e Coefficient d’hétérozygotie: Les valeurs obte-
nues en Suisse sont inférieures a celles calculées
au Sud de I'Allemagne sur des aires situées a
des altitudes moins élevées.

e Nombre d’alléles par locus: Le nombre moyen
d’'alleéles par locus est presque aussi grand que
celui obtenu au Sud de I'Allemagne et nettement
plus élevé que celui de I'ltalie (2,5 contre 1,5).

e Variation génétique: D'aprés d’'autres parame-
tres, on a constaté que la variation génétique
des populations d'épicéas n’'est pas moindre en
altitude (Suisse) que dans les régions moins éle-
vées a |'étranger (soulignons toutefois que le
nombre de données comparables est limité).

Recolonisation postglaciaire de I’épicéa
La voie de recolonisation postglaciaire pourrait
encore se refléter sur la répartition géographique de
la variation génétique de I'épicéa. D’apres divers
inventaires génétiques et analyses de pollens, il est
trés probable que I'épicéa a réapparu en Suisse en
progressant aussi du sud-ouest et non seulement
de I'est, comme on I'avait supposé jusqu’ici.

Maintien de la variation génétique

La variation génétique est relativement grande a
l'intérieur des peuplements, c’est-a-dire entre les
arbres d'un peuplement. Elle est par contre assez
faible entre les populations. Ces résultats nous
amenent a la conclusion que si I'on veut maintenir
la variation génétique dans son milieu naturel, il
faudrait sélectionner des peuplements les plus lar-
ges possibles, c'est-a-dire d'une superficie allant
jusqu'a 100 ha (réserves génétiques). Cette précau-
tion est dictée par le souci de maintenir un grand
nombre d’alléles rares dans les populations d'ar-
bres forestiers car ils représentent une précieuse
source de variation génétique.

21



La parcelle no 1 (Le Brassus) illustre I'impor-
tance des alléles rares. Elle ne compte pas moins
de 48 alléles différents occupant 18 loci. Si les
alleles rares - ceux dont la fréquence est inférieure
a cing pour cent — devaient disparaitre, il n’en
resterait plus que 34 (A, = 1,89) au lieu de 48 (A, =
2,67). La possibilité théorique de former des géno-
types de genres différents serait réduite a 1/4000
de la valeur initiale (49'601'160’000 contre
12'754°584).

Réserves génétiques

Les résultats de cet inventaire guideront désormais
le choix des réserves génétiques d'épicéas. Depuis
1987 déja, il existe en Suisse un concept de sauve-
garde du patrimoine génétique des essences
autochtones. Ce concept vise a créer des réserves
génétiques afin de maintenir dans leur milieu de
précieuses races locales d’arbres forestiers. Dans
ces peuplements, aucune provenance étrangeére a
I'essence protégée n’est utilisée et la priorité est
donnée a la régénération naturelle. La variation
génétique devrait ainsi étre assurée et sauvegardée
de fagon durable.

Les réserves génétiques potentielles de I'épicéa
ont été définies a l'aide des critéres suivants:

Autochtonie

Les peuplements autochtones se distinguent par le
fait qu’ils ont suivi un processus d’adaptation dans
un certain milieu et qu’ils ont fait leurs preuves sur

1 Le Brassus
3 Orsiéres
. 4 Gstaad
7 Grindelwald
8 Aletschwald
11 Oberwald

13 Bédmeren @3

14 Scatlé
16 Bondo
20 Ardez

le site qui leur est donné. Si ces antécédents ne
permettent nullement d’affirmer que ces peuple-
ments seront capables de s’adapter a d’éventuels
changements écologiques, ils n’en restent pas
moins «uniques» en quelque sorte. Voila pourquoi le
choix des surfaces de l'inventaire génétique n’a été
porté que sur des sites d’épicéas autochtones dont
I'état de santé a également été pris en considéra-
tion. On peut donc dire que ces populations sont
adaptées a leur milieu.

Parameétres de variation génétique

Les paramétres de variation permettent de compa-
rer la qualité des peuplements autochtones et de
choisir les surfaces les mieux appropriées a la créa-
tion de réserves génétiques. Ces diverses variables
ont été pondérées selon leur importance, ce qui a
permis d’établir une liste des «meilleurs» peuple-
ments.

Distribution géographique

La voie de recolonisation postglaciaire de I'épicéa
semble se refléter, aujourd’hui encore, dans les
résultats de I'inventaire génétique. Ce facteur a été
pris en considération lors du choix des surfaces
destinées a la création de réserves génétiques.

Grandeur des périmétres

Pour des raisons sylvicoles, une régénération natu-
relle et réguliére des réserves génétiques demande
une surface minimale de 15 a 20 hectares. Mais la
préférence est généralement donnée aux surfaces

@20

7 50 km

Fig. 12. Stations potentielles de réserves génétiques d'épicéas.
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plus étendues; elles peuvent aller jusqu’a 100 hec-
tares, ce qui permet une structuration optimale des
ages (ages différents) d’un peuplement.

La figure 12 indique les périmétres qu’il serait
recommandable d'utiliser comme réserves
génétiques. Le Groupe de génétique forestiere du
FNP étudie actuellement la concrétisation de ces
projets en collaboration avec les services forestiers
locaux et les propriétaires de foréts. Les premiéres
réserves devraient étre établies au cours de 1997.

Ce premier réseau provisoire de réserves
génétiques d’épicéas contribue a maintenir les res-
sources génétiques de la forét suisse. L'étape sui-
vante consistera a créer des réserves semblables
pour le sapin blanc; I'inventaire s’y rapportant est
déja achevé. L'objectif a long terme est de donner a
toutes les plantes ligneuses de la forét suffisam-
ment d’espace et de moyens pour qu’elles puissent
conserver leur adaptabilité - méme dans un envi-
ronnement plus difficile & supporter — et garantir
ainsi la pérennité de I'espéce. Les arbres forestiers,
piliers de I'’écosystéme, sont d’une importance par-
ticuliere - les réserves génétiques protégent donc
aussi le patrimoine génétique de multiples autres
espéces.

Autres gisements

Les connaissances acquises sur la génétique des
populations d’arbres forestiers ne servent pas
seulement a sélectionner les réserves génétiques.
Elles peuvent étre utiles sous de multiples aspects:

Matériels forestiers de reproduction

La mise en lumiére de critéres génétiques permet-
trait d’optimiser les méthodes de récolte des
semences. En comparant les peuplements-méres
avec les semences récoltées, on découvre de nom-
breux moyens d’assurer un «contréle de la qualité».
Il en va de méme pour les semences stockées.

Sylviculture

Le genre de régénération (artificielle/naturelle), le
choix de sa durée ainsi que I'option entre diverses
techniques de régénération naturelle se répercutent
sur la structure génétique des populations d’arbres
forestiers et donc sur la fréquence et la distribution
des caractéristiques génétiques. Les résultats des
inventaires génétiques pourraient fournir d’intéres-
sants renseignements, notamment sur la régénéra-
tion des peuplements forestiers. lls pourraient aussi
aider a optimiser les diverses techniques de
régénération.
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Provenances

Les inventaires génétiques pourraient contribuer a
découvrir la présence de races locales autochtones
et a étudier les possibilités d'utiliser diverses pro-
venances. Ces données seraient utiles lors de la
mise en oeuvre de projets d’afforestations par
exemple.

Conservation des ressources génétiques
Outre les réserves génétiques, il existe d’autres
moyens de maintenir la variation génétique. On
peut entre autres aménager des vergers a graines
ou stocker les semences lorsqu’il s’agit d’espéces
rares ou sporadiques. Les inventaires génétiques
nous apportent des connaissances fondamentales
a ce propos.

La multiplicité des applications

Les inventaires génétiques des arbres forestiers se
prétent a de multiples applications. Chacun des
points énoncés s’articule autour du maintien direct
ou indirect de la diversité génétique, voire de son
amélioration. Car nous avons le devoir de trans-
mettre aux générations futures des écosystémes
forestiers capables de s'adapter aux changements
et de satisfaire les multiples exigences de la
société. En ce qui concerne les aspects génétiques,
cet objectif n’est réalisable que si nous arrivons a
mesurer, et donc a contrdler, la variation génétique.
Les inventaires génétiques nous ouvrent cette voie.
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Projets de génétique forestiére
réalisés au FNP

Avec I'aide financiére de I'Office fédéral de
I'environnement, des foréts et du paysage
(OFEFP), I'lnstitut fédéral de recherches sur la
forét, la neige et le paysage (FNP) a dressé un
inventaire génétique dans 20 peuplements
d’épicéas. Cette étude a été réalisée dans le
cadre du projet de «Création de réserves
génétiques forestieres» élaboré par 'OFEFP. La
Chaire de sylviculture de I'EPF Zurich y a contri-
bué en sélectionnant la plupart des surfaces
d’observation et en coordonnant les travaux.

Un inventaire semblable a également été réa-
lisé pour le sapin blanc dans le cadre du projet
de I'OFEFP «Création de réserves génétiques
forestiéres». Les différentes voies de recolonisa-
tion postglaciaire ont été identifiées dans ce
contexte.

Dans un autre projet, les diverses sortes de
chataigniers ont fait I'objet d’'une étude
génétique. Ce travail a été réalisé en collabora-
tion avec le Centre régional du FNP au Sud des
Alpes et I'lstituto per I'Agroselvicoltura a Porano,
en ltalie.

A 'heure actuelle, le FNP s’occupe des

projets suivants:

- Développement et expertise de marqueurs
moléculaires pour les épicéas: financé par
I'Office fédéral de I'éducation et de la science,
cette étude fait partie d’un projet de I'Union
Européenne.

Conservation des ressources génétiques en
forét: ce projet est mandaté par I'Office
fédéral de I'environnement, des foréts et du
paysage pour une période allant de 1996 a
1999. Il est la poursuite du projet de «Création
de réserves génétiques forestieres». Les tra-
vaux de recherche et d'application sont con-
fiés au Groupe de génétique forestiére du
FNP.

Un inventaire génétique des chénes s’inscrit
dans les grandes lignes de ces recherches.
Plus de 100 chénaies feront I'objet d’analyses
ADN et isoenzymatiques. Les résultats servi-
ront d’'instruments de décision lors de la créa-
tion de réserves génétiques.

Les essences rares, menacées ou sporadi-
ques alimentent un autre théme de recherche.
Sur la base d'un avant-projet de la Chaire de
sylviculture de I'EPF Zurich et de la Direction
fédérale des foréts, le Groupe de génétique
forestieére du FNP étudiera ce nouveau domai-
ne d’activité en 1997.

La mise en application du projet de «Maintien
des ressources génétiques en forét» sera réa-
lisée avec le plus grand soin. Des réserves
génétiques d’épicéas, de sapins et de chénes
seront constituées en collaboration avec les
Services forestiers. Ce travail doit contribuer a
sauvegarder les ressources génétiques de la
forét.

Différenciation génétique des chénes (Quer-
cus robur) en Europe: également financée par
I'Office fédéral de I’éducation et de la science,
cette étude appartient a un projet de I’'UE.
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