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la diversité intra-spécifique des arbres tient une 
place majeure dans l’éventail des processus qui 
déterminent le potentiel adaptatif des espèces et 
des écosystèmes forestiers. en effet, la diversité 
biologique repose notamment sur les mécanismes 
de l’hérédité (reproduction sexuée), qui confèrent 
aux populations leur capacité à évoluer au fil des 
générations, à s’adapter localement, à répondre 
aux changements environnementaux. Une popu-
lation qui ne présente aucune diversité génétique 
au niveau d’un caractère morpho-physiologique 
donné (exemple : l’efficience d’utilisation de l’eau) 
ne présentera en effet aucune dynamique évolutive 
pour ce caractère (dans le sens, par exemple, d’une 
meilleure résistance à la sècheresse). 

l’arbre auquel on s’intéresse ici constitue une espèce 
clef de voûte pour l’écosystème forestier. Il offre un 
support au développement de nombreux autres or-
ganismes et la gestion forestière est généralement 
définie et orientée à son profit. Ces éléments plai-
dent en faveur de la mise à disposition, auprès des 
gestionnaires des espaces forestiers et des décideurs, 
d’indicateurs permettant de suivre l’impact des pra-
tiques sylvicoles et des changements globaux sur la 
diversité adaptative des arbres forestiers. 

l’évaluation et le suivi de la diversité intra-spécifique 
d’une population d’arbres forestiers - et a fortiori de 
forêts ou d’espèces entières - ne peut pas se limi-
ter au recensement et à la conservation de formes 
de gènes particulières (on parle de formes alléliques 
des gènes ou allèles). en effet, l’essentiel de la di-

versité génétique des caractères morphologiques ou 
physiologiques des individus résulte en premier lieu 
de la diversité des combinaisons d’allèles d’un grand 
nombre de gènes à faible effet plutôt que de l’exis-
tence d’allèles ayant un effet individuel majeur sur la 
diversité des caractères. en d’autres termes, la « va-
leur » d’un allèle (son effet sur un caractère donné) 
dépend du fonds génétique dans lequel il se trouve, 
c’est-à-dire des formes alléliques des autres gènes 
de l’individu. enfin, la diversité génétique d’une po-
pulation évolue sous l’effet de différents processus 
qui modifient les fréquences alléliques1 des gènes et 
l’assemblage des gènes au sein des individus au fil 
des générations. Parmi ces processus, la sélection na-
turelle qui s’exerce tout au long de la vie du peuple-
ment conserve certains allèles, certains assemblages, 
parce qu’ils confèrent une meilleure valeur adapta-
tive aux individus qui les portent. d’autres processus 
aléatoires lors de la reproduction ainsi que les flux de 
gènes par pollen et graines issus d’autres populations 
contribuent également à l’évolution des fréquences 
alléliques. au-delà de la conservation d’allèles par-
ticuliers, il importe surtout de conserver la diversité 
génétique globale et de ne pas bloquer les processus 
qui permettent l’adaptation des populations.

n évaluer la diversité intra-spécifique 
à l’aide des marqueurs moléculaires : 
intérêts et limites

le marquage moléculaire consiste à dénombrer les 
différentes formes (ou «allèles») de petites portions 
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1 Fréquence à laquelle se trouve l’allèle d’un gène dans une population.
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d’adN (gènes exprimés ou non2) par des technolo-
gies issues de la biologie moléculaire. Cette techni-
que est de plus en plus largement utilisée à mesure 
que son potentiel d’analyse (nombre d’individus et 
de marqueurs) augmente et que son coût décroît. 
Cette approche ne constitue généralement pas une 
mesure directe de la variabilité génétique réelle des 
caractères adaptatifs (vigueur, date de débourre-
ment, résistance à une maladie, etc.) présents dans 
la population étudiée. en revanche, cette approche 
est très utile pour évaluer la diversité génétique de 
façon globale sur l’ensemble du génome et donner 
des informations indirectes sur les processus qui 
ont façonné cette diversité dans un passé plus ou 
moins récent, ainsi que sur les forces évolutives en 
cours. on peut notamment détecter les risques de 
changement de fonctionnement (dérive génétique, 
consanguinité) qui peuvent affecter des popula-
tions dont la taille a brusquement diminué (frag-
mentation, etc.).

n Combinaisons d’indicateurs de suivi 
de la diversité intra-spécifique à  
l’échelle locale 
les différentes combinaisons d’indicateurs généti-
ques proposées à ce jour pour la gestion durable des 
forêts (exemple : Namkoong et al., 1996 ; Brown 
et al., 1997 ; Koski et al., 1997 ; Palmberg-lerche, 
1998 ; lefèvre et Kajba, 2001 ; aravanopoulos, 
2011) visent à caractériser certains mécanismes 
contribuant à l’adaptation (par exemple proportion 
d’autofécondation, distance de dispersion des gè-
nes par pollen ou par graine, niveau de dérive). Ces 
indicateurs portent sur (i) des informations géné-
rales acquises à l’échelle de l’écosystème (régime 
des perturbations, fragmentation, etc.), (ii) des 
informations démographiques sur la population 
ciblée (nombre d’arbres adultes, classes de diamè-
tre, faculté germinative des graines, abondance 
de la régénération, etc.) et, lorsque l’utilisation de 
marqueurs moléculaires est possible, (iii) des para-

mètres génétiques qui résument la diversité et sa 
trajectoire (taille efficace de la population, richesse 
allélique, taux d’allo/autofécondation, etc.).

n les indicateurs nationaux de  
gestion durable des ressources  
génétiques forestières 

la première tentative d’intégration de la diversité 
intra-spécifique parmi les indicateurs de gestion 
durable des forêts date de la quatrième Conférence 
ministérielle pour la protection des forêts en europe 
(vienne, 2003). l’indicateur 4.6 de gestion forestiè-
re durable (Nivet et al., page 41) est centré sur la 
conservation des ressources génétiques. Il ne reflè-
te pas l’état réel de ces ressources mais seulement 
l’effort et les progrès consentis au niveau national 
en termes de surfaces dédiées à la conservation de 
ressources génétiques (in situ et ex situ) ainsi qu’à 
la production de semences et de plants forestiers. a 
un tel niveau d’agrégation, les chiffres ne rendent 
que très imparfaitement compte des différences en-
tre deux pays ou entre deux périodes d’inventaire. 
Pour remédier à ce défaut, les données relatives à la 
France assemblées par Irstea sont assorties de com-
mentaires et de tableaux plus détaillés. récemment, 
le programme EUFORGEN (European Forest Genetic 
Resources Programme)3 a mis en place un sys-
tème d’information sur le réseau pan-européen de 
conservation dynamique des ressources génétiques 
forestières (accessible sur le portail EUFGIS4, plus de 
trente pays et quatre-vingts espèces concernés). de 
nouveaux indicateurs globaux basés sur des critères 
et définitions standards clairs combinant informa-
tions écologiques, démographiques et génétiques 
sont en cours de développement. 

n Quelles perspectives ?

Il n’existe actuellement pas d’indicateur opération-
nel et communément admis de l’état de la diversité 
intra-spécifique de populations d’arbres forestiers. 

2 Un gène est constitué d’une alternance de séquences exprimées (ou codantes) qui contiennent l’information nécessaire à la 
synthèse des protéines et de séquences non exprimées (non codantes).
3 eUForGeN, établi en 1994, constitue le mécanisme de mise en œuvre de la Résolution S2 (Conservation des ressources 
générales) de la première Conférence ministérielle sur la protection des forêts en Europe (Strasbourg, 1990). Ce programme 
collaboratif vise la promotion de la conservation et l’utilisation durable des ressources génétiques forestières : http://www.
euforgen.org/abouteuforgen.html
4 Portail european Information System on Forest Genetic resources (eUFGIS) :  http://portal.eufgis.org/
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Plusieurs facteurs fournissent cenpendant des in-
formations susceptibles d’en faire émerger : (i) les 
progrès de la recherche en termes de connaissance 
et de modélisation des processus écologiques et 
génétiques au sein des populations d’arbres fores-
tiers ; (ii) le développement de techniques de carac-
térisation moléculaire de l’adN extrêmement puis-
santes et à faible coût ; (iii) la volonté de développer 
à l’échelle pan-européenne (programme EUFORGEN 
et réseau conservatoire EUFGIS) un suivi de l’évolu-
tion des ressources génétiques conservées de ma-
nière coordonnée par plus de trente pays d’europe. 
 
en plus d’indicateurs nécessitant l’acquisition de 
telles données génétiques et démographiques com-
plexes, il serait utile de mettre à disposition des 
gestionnaires des indicateurs simplifiés fondés sur 
l’évaluation des impacts de la diversité de pratiques 
en matière de régénération naturelle (nombre de 
semenciers, durée de la régénération, densité de se-
mis, etc.) ou artificielle (utilisation de lots de plants 
répondant à une charte de diversité génétique, den-
sité de plantation, etc.). le développement de tels 
indicateurs devra s’appuyer sur la connaissance im-
portante des mécanismes évolutifs chez les arbres 
forestiers (valadon, 2009).

enfin, pour les espèces soumises à la réglementa-
tion des graines et plants forestiers, on utilise ac-
tuellement des statistiques sur les volumes com-
mercialisés pour chaque variété, ce qui constitue 
une approche très indirecte de la diversité généti-
que plantée. Il serait en effet utile de combiner les 
informations sur la diversité des matériels forestiers 
de reproduction avec celles sur leurs aires effectives 
d’utilisation. n
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