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L’adaptation aux conditions environnementales locales est influencée par différents pro-
cessus, parmi lesquels l’action de la sélection naturelle sur la variation génétique exis-
tante joue un rôle important. Des approches de génétique quantitative et de génétique 
moléculaire montrent quels facteurs environnementaux exercent une action sélective 
et sur quels caractères ou sur quels gènes. Ce chapitre présente l’adaptation d’essences 
majeures de Suisse aux conditions stationnelles actuelles et passées, comme le cli-
mat, la topographie et les caractéristiques du sol, et évalue leur potentiel d’adaptation 
aux nouvelles conditions climatiques. Des études de génétique écologique portant sur 
l’épicéa, le sapin, le hêtre et le pin sylvestre montrent que les provenances sont plus 
ou moins distinctes selon les essences et sont influencées par divers facteurs clima-
tiques. Au niveau moléculaire, une variation ayant un lien avec plusieurs facteurs envi-
ronnementaux a été trouvée dans des gènes sélectionnés de trois espèces de chêne et 
de hêtre. Les deux approches méthodologiques montrent que les provenances suisses 
des essences forestières étudiées présentent une forte variation génétique, qui sert de 
base à l’adaptation aux conditions environnementales changeantes. Les approches de 
génétique moléculaire expliquent en outre qu’un important flux de gènes contribue à 
la dispersion (par le pollen et les semences) de génotypes favorables. Le lien entre la 
variation génétique et la variation environnementale permet par exemple d’estimer que 
le chêne pédonculé semble mieux « armé » pour faire face à la hausse de la température 
que le chêne sessile ou le chêne pubescent. Toutefois, comme c’est un grand nombre de 
facteurs et de processus qui ont un effet sur l’adaptation locale, ce genre d’estimation 
reste entaché de beaucoup d’incertitudes. Il est donc recommandé de choisir les straté-
gies sylvicoles qui sont propices aux processus naturels, de façon à conserver la diver-
sité génétique et à favoriser le flux de gènes. L’adaptation locale reste ainsi possible de 
sorte que les peuplements actuels et leurs fonctions sont préservés.

< Plant de sapin de trois ans dans un dispositif expérimental de génétique quantitative. Photo : A. Frank. 97
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nétique est une condition essentielle pour que la 
sélection puisse mener à une adaptation locale. La 
partie du patrimoine génétique soumise à la sélec-
tion est qualifiée de variation génétique adaptative 
(c.-à-d. pertinente en vue de l’adaptation). Dans 
des environnements différents, plusieurs variantes 
d’un gène (allèles) sont un avantage, car des po-
pulations ont ainsi différentes fréquences de ces 
allèles selon les conditions environnementales. 
Prenons à titre d’exemple un gène A, qui réagit 
au stress hydrique et qui possède les deux allèles 
S (sec) et H (humide). Les individus avec l’allèle S 
résistent mieux à la sécheresse que les individus 
avec l’allèle H. Par conséquent, les populations des 
stations sèches possèdent plus d’individus avec 
l’allèle S et celles des stations humides plus d’in-
dividus avec l’allèle H. Si une station devient plus 
sèche avec le temps, on peut s’attendre à ce que 
le nombre d’individus portant l’allèle S augmente, 
puisque qu’ils présentent une fitness plus élevée 
(c.-à-d. une valeur sélective ou une capacité de 
survie et de reproduction) que ceux qui portent 
l’allèle H. La population s’adapte donc par sélec-
tion aux nouvelles conditions environnementales. 
La plupart du temps, la sélection agit durant les 
toutes premières phases de la vie, alors que la 

Adaptation locale

Processus génétiques

Les organismes sont en échange constant avec 
leur environnement. Comme celui-ci se modifie 
avec le temps, l’adaptation aux nouvelles condi-
tions est indispensable. Cette adaptation implique 
différents mécanismes qui sont déterminants pour 
les individus et les populations tout comme, en fin 
de compte, pour l’ensemble de l’espèce : la plas-
ticité phénotypique, la sélection naturelle, mais 
aussi le flux de gènes, la migration et la dérive gé-
nétique. Ces processus influencent la diversité gé-
nétique d’une population et mènent dans certaines 
conditions à une adaptation locale (fig. 3.2.1).

Au niveau de l’individu, la plasticité phéno-
typique joue un rôle important : elle permet en 
particulier aux organismes longévifs comme les 
arbres de réagir aux changements environnemen-
taux journaliers, saisonniers, annuels et souvent 
pluriséculaires. Même si l’ampleur de la capacité 
de réaction plastique est en partie génétiquement 
déterminée, cette forme d’adaptation se fait sans 
modification génétique. Au niveau d’une popu-
lation, par contre, l’existence d’une variation gé-
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Figure 3.2.1. Représentation schématique simplifiée des processus (symbolisés par les flèches) qui agissent sur la diversité et la 
différenciation génétiques dans le contexte de l’adaptation locale (+ indique une influence favorable, – indique un effet inhibi-
teur). Cf. encadré 3.2.2.
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plasticité phénotypique joue un rôle plus impor-
tant chez l’adulte. La marge d’adaptation locale 
est cependant donnée à l’avance par la variation 
génétique existante (standing genetic variation). Le 
potentiel d’adaptation augmente quand un nouvel 
allèle apparaît par mutation dans une population et 
donne aux individus une fitness plus élevée dans 
les (nouvelles) conditions environnementales que 
les allèles existant jusqu’ici. Les mutations sont 
cependant rares et ne devraient donc guère avoir 
d’effet sur l’adaptation aux changements rapides 
que connaît le climat ; de plus, très peu d’entre elles 
ont un effet positif sur la fitness. Il faut en outre le 
plus souvent plusieurs générations pour qu’une 
nouvelle mutation favorable puisse s’imposer. En-
fin, l’interaction souvent complexe des gènes rend 
difficile l’établissement à court terme d’une muta-
tion. Il est donc plus probable que les « nouveaux » 
allèles arrivent sur une station où ils sont rares ou 
tout simplement inexistants via le flux de gènes 
(dans le cas de plantes : par dispersion du pollen 
ou des semences). Si le taux de dispersion est 
trop faible, des populations peuvent disparaître à 
l’échelle locale ou régionale lorsque les conditions 
stationnelles se modifient rapidement. La disper-
sion des semences peut cependant aussi provo-
quer le déplacement de l’aire de répartition d’une 
espèce (migration), ce qui lui permet de s’adapter 
aux nouvelles conditions environnementales.

Approches méthodologiques pour l’étude de 
l’adaptation locale

On parle d’adaptation locale lorsque les indivi-
dus d’une population ont une fitness plus élevée 
dans des conditions environnementales locales 
que les individus issus d’une population vivant 
dans d’autres conditions environnementales 
(Kawecki et Ebert 2004). Pour prouver l’adapta-
tion locale, il faut observer la fitness individuelle 
des organismes étudiés durant l’expérimentation 
en mesurant des caractères quantitatifs comme 
la croissance, la survie ou le succès de reproduc-

tion. La variation que peuvent présenter ces carac-
tères phénotypiques comprend une composante 
plastique et une composante génétique. Lorsque 
les différences génétiques prédominent, on parle 
d’adaptation locale. Un grand nombre d’études 
dites de génétique quantitative menées sur des 
essences ont montré que les différences propres 
à chaque population en ce qui concerne des ca-
ractères liés à la fitness corrèlent avec des gra-
dients environnementaux (Savolainen et al. 2007 ; 
Alberto et  al. 2013a). Des facteurs stationnels 
comme la température et les précipitations ont 
exercé localement une pression sélective sur les 
populations, ce qui a entraîné leur adaptation lo-
cale. Pour simplifier, cela signifie que seuls les in-
dividus qui sont devenus des arbres adultes dans 
les conditions environnementales de la station ont 
pu transmettre leur patrimoine génétique à la gé-
nération suivante. Les facteurs environnementaux 
sont donc ici à l’origine de caractères adaptatifs 
différentes entre les populations. De nombreuses 
études ont déjà été réalisées sur l’adaptation lo-
cale des organismes les plus divers, dont plusieurs 
sur des essences d’arbres. On mentionnera en par-
ticulier les nombreux essais de provenance, qui 
étudient les différences quantitatives déterminées 
par des facteurs génétiques entre les différentes 
origines. Ces études ont une longue tradition aussi 
bien en Suisse (Nägeli 1943) que dans le monde 
(Langlet 1971). Dans ces expériences menées à 
grande échelle, des provenances issues si pos-
sible de l’ensemble de l’aire de répartition d’une 
essence sont plantées dans plusieurs stations puis 
mesurées durant plusieurs années afin de déter-
miner les différences entre les provenances liées 
à des facteurs génétiques.

En complément à l’approche de la génétique 
quantitative, des méthodes de génétique molé-
culaire permettent de chercher quelles régions du 
patrimoine génétique sont à la base de l’adapta-
tion. Il existe sur ce point des approches analy-
tiques très différentes et nous nous concentrons 
ici surtout sur les études d’association environne-
mentale, qui recherchent le lien statistique entre 
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ces questions viennent s’en ajouter de nouvelles, 
soulevées par la rapidité des changements clima-
tiques : où se trouveront à l’avenir les habitats ap-
propriés d’une essence (cf. chap. 3.7, Zimmermann 
et al. 2016) et celle-ci réussira-t-elle à les coloniser ? 
Le présent chapitre tente d’apporter des éléments 
de réponse, en particulier à la question de l’adap-
tation des arbres à un climat plus chaud et plus 
sec – tout en sachant que la pérennité des prove-
nances actuelles dépendra de l’interaction entre la 
variation génétique et les innombrables facteurs 
abiotiques (p. ex. climat, sol, topographie, mais 
aussi événements météorologiques extrêmes) 
et biotiques (p. ex. infestations d’insectes ou de 
champignons). 

Variation quantitative liée à des facteurs 
génétiques et adaptation locale

Les études de génétique quantitative (cf. encadré 
3.2.1) montrent que les caractères phénotypiques 
varient à l’intérieur des essences sous l’influence 
de facteurs génétiques, ce qui s’exprime par des 
propriétés morphologiques et physiologiques dif-
férentes (Namkoong 1979). La majeure partie de 
la variation totale consiste en différences entre 
les individus d’une provenance ; il existe cepen-
dant aussi des parts importantes de variations 
phénotypiques entre les provenances, en par-
ticulier pour l’accroissement et la phénologie 
(exemple fig. 3.2.3) ainsi que pour la résistance 
au gel (aperçu dans Howe et al. 2003 ; Alberto et al. 
2013 a). Un grand nombre d’études de génétique 
écologique ont trouvé des corrélations entre la va-
riation phénotypique et des gradients environne-
mentaux comme l’altitude (exemples fig. 3.2.4) ou 
la latitude géographique (Savolainen et al. 2007 ; 
Alberto et al. 2013 a). Ces liens montrent que des 
processus de différenciation ont dû avoir lieu dans 
le passé.

La plupart des études de génétique écologique 
ont été réalisées avec des essences et des prove-
nances venant de latitudes tempérées d’Europe et 

les gradients environnementaux et les fréquences 
alléliques – comme dans l’exemple du gradient de 
sécheresse décrit plus haut.

Les récents développements méthodolo-
giques en génétique moléculaire ont permis 
d’établir les bases moléculaires (p. ex. séquences 
d’ADN ou d’ARN, structure du génome, sets de 
marqueurs moléculaires) de certaines essences 
pour identifier les gènes responsables d’éven-
tuelles différences des caractères phénotypiques. 
On dispose ainsi de plusieurs séquences d’ADN 
de nombreuses essences importantes en termes 
économiques. Depuis la première publication par 
Tuskan et al. (2006) du patrimoine génétique com-
plet d’une essence, le peuplier de l’Ouest (Popu-
lus trichocarpa), d’autres génomes entiers ont été 
déchiffrés, comme celui de l’épicéa (Picea abies ; 
Nystedt et al. 2013) et du chêne pédonculé (Quer-
cus robur ; Plomion et al. 2016). Comme les études 
d’association environnementale consistent bel et 
bien à chercher une aiguille dans une botte de foin 
en raison des très nombreux gènes et des innom-
brables facteurs environnementaux, on recourt à 
certaines stratégies pour augmenter les chances 
de succès de la recherche. Il est par exemple pos-
sible de se concentrer sur des gènes déjà bien 
étudiés dont on connaît la fonction biologique et 
l’effet, comme nous le montrerons ci-après avec 
l’exemple du chêne (Quercus spp.) et du hêtre 
(Fagus sylvatica).

Questions clés sur la diversité génétique  
des arbres

Quelle que soit l’approche méthodologique, les 
questions clés restent les mêmes : quelle est l’am-
pleur de la diversité génétique d’une essence et 
comment se répartit-elle à l’intérieur des prove-
nances et entre elles ? Quel rapport existe-t-il entre 
les caractères phénotypiques, les gènes et les fac-
teurs environnementaux impliqués dans l’adapta-
tion locale ? Quelles provenances sont adaptées 
aux conditions environnementales actuelles ? À 
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Figure 3.2.2. Pépinière expérimentale pour les études de génétique écologique. Chacun des 16 blocs contient 77 à 92 provenances 
d’épicéa, de sapin et de hêtre (Frank et al., en prép. a, b).

Encadré 3.2.1. Approches expérimentales servant à déterminer la différenciation en génétique quantitative

Le phénotype des organismes vivants résulte de l’action com-
binée de leur génotype et de l’environnement local (Kawecki 
et Ebert 2004). Les méthodes de la génétique quantitative per-
mettent d’observer la variation génétique des caractères phé-
notypiques sans connaître les gènes qui en sont responsables. 
En observant le phénotype d’un grand nombre d’individus issus 
de populations provenant de différentes stations et placés dans 
des conditions environnementales uniformes, p. ex. des serres 
ou des pépinières expérimentales (fig. 3.2.2), on peut détermi-
ner la part de la variation induite par des facteurs génétiques.

En science forestière, les expériences de génétique quan-
titative se basent le plus souvent sur des essais de provenance 
(on parle aussi de tests de provenance). Ces essais se sont 
avérés efficaces pour étudier différents caractères comme la 
qualité du tronc, l’accroissement ou la résistance aux maladies 
ou aux organismes nuisibles. En raison des changements cli-
matiques, on s’est davantage intéressé ces dernières années 
aux caractères qui jouent un rôle important pour la capacité 
adaptative de l’arbre comme la phénologie ou la réponse à la 
sécheresse ou au gel.

La génétique écologique va plus loin et relie la variation 
génétique observée et l’environnement. L’adaptation locale 
peut être directement étudiée lorsque des individus de popula-
tions vivant dans des conditions environnementales différentes 
sont plantés dans différentes stations (idéalement on procède 
à ce qu’on appelle une expérience réciproque, c’est-à-dire que 
l’on étudie les individus de toutes les provenances dans toutes 
leurs stations d’origine) (Kawecki et Ebert 2004 ; Savolainen 
et al. 2007) : sont alors considérées comme localement adap-
tées les populations qui présentent la meilleure fitness rela-

tive sur leur station d’origine, p. ex. le plus fort accroissement 
en hauteur. Le même type de dispositif permet aussi d’obtenir 
des informations sur la plasticité phénotypique (Alberto et al. 
2013 a). Par contre, si l’on veut décrire aussi précisément que 
possible la structure génétique d’une essence à l’aide de 
méthodes quantitatives et que l’on souhaite en premier lieu 
identifier les caractères adaptatifs et les facteurs environne-
mentaux qui ont une action sélective, on étudie les descen-
dants de plusieurs populations différentes dans une ou plu-
sieurs pépinières expérimentales (p. ex. St Clair et al. 2005 ; 
Vitasse et al. 2009 ; Frank et al. en prép. b). Cette deuxième 
approche de génétique écologique permet d’indiquer l’adapta-
tion locale au moyen de corrélations caractère–environnement, 
mais elle ne peut pas la prouver. Grâce au nombre élevé de 
populations étudiées, cette approche permet cependant de 
faire une prévision de la caractérisation optimale pour le site 
dans des conditions climatiques futures et d’estimer ainsi le 
potentiel d’adaptation (St Clair et Howe 2007).

Pour les études de génétique quantitative, on utilise les 
descendants de populations autochtones, dont les phénotypes 
sont observés soit dans le cadre d’essais in situ à long terme, 
soit sur des semis lors d’essais de courte durée. Pour des 
raisons pratiques, la plupart des expériences portant sur les 
arbres forestiers sont effectuées avec des semis ou des jeunes 
plants ; cela permet en effet d’obtenir des résultats en quelques 
années, nécessite peu de place et coûte moins que de procéder 
à des essais avec des arbres adultes. Les expériences avec des 
jeunes arbres présentent en outre un grand intérêt du point de 
vue écologique, puisque les premiers stades de développement 
sont soumis à une pression sélective très élevée dans la nature. 
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qu’un petit nombre de provenances (Engler 1905 ; 
Herzog et Rotach 1990 ; Commarmot 1997). Grâce 
à de nouvelles études de génétique écologique, 
on dispose désormais d’un tableau détaillé de la 
situation en Suisse pour l’épicéa, le sapin, le hêtre 
et le pin sylvestre (Pinus sylvestris) (Moser et al. 
2015 ; Arend et al. 2016 a ; Frank et al. en prép. a, 
b). Nous récapitulons ci-après quelques exemples 
d’études sur les essences typiques de Suisse et 
en expliquons les liens de génétique écologique. 

d’Amérique du Nord (Aitken 2004). Pour les pro-
venances suisses, il n’y avait jusqu’à présent que 
peu d’informations sur l’ampleur de leur variation 
adaptative et sur la mesure d’une éventuelle adap-
tation locale. Les travaux réalisés se limitaient à 
des essences très répandues comme l’épicéa et 
le sapin (Abies alba) et portaient sur une région 
donnée, comme le Plateau et le Jura (Bossel 1983 ; 
Fouvy et Jeantet 1997) ou sur des gradients alti-
tudinaux (Vitasse et al. 2013), ou ne comptaient 
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Figure 3.2.3. Variation génétique intra- et inter-provenances et différenciation quantitative des populations (Qst) de 92 provenances 
d’épicéa, de 90 provenances de sapin et de 77 provenances de hêtre venant de l’ensemble de la Suisse. Les caractères relatifs à 
la croissance et les caractères phénologiques ont été observés sur les descendants âgés de quatre ans pour les épicéas et les 
sapins et sur les descendants âgés de trois ans pour les hêtres. Seuls les épicéas et les hêtres ont formé des pousses prolep-
tiques ; chez les sapins aucune seconde pousse n’a été observée au cours d’une saison. Modifié d’après Frank et al. (en prép. a, b).
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Skroppa et Magnussen 1993 ; Fouvy et Jeantet 
1997 ; Kapeller et al. 2012 ; Schueler et al. 2013) 
et leur faible différenciation chez le sapin (Larsen 
1986 ; Herzog et Rotach 1990 ; Vitasse et al. 2009). 
C’est également ce qu’ont observé Frank et  al. 
(en prép. b), qui ont étudié dans une pépinière 
expérimentale la croissance et la phénologie de 
semis de près de 90 provenances autochtones 
d’épicéa et de sapin venant de toute la Suisse. 
Contrairement au sapin, l’épicéa présente dans 
l’ensemble une grande variation entre les prove-
nances. Les différences concernent en particulier 
l’accroissement en hauteur ainsi que la capacité de 
former des pousses proleptiques (pousses d’août, 
pousses de la Saint-Jean) durant une période de 

Épicéa, sapin et pin sylvestre

En transplantant des semis du Plateau suisse et 
des Alpes dans d’autres sites que leur emplace-
ment d’origine dans le cadre d’une expérience ré-
ciproque (voir encadré 3.2.1), Engler (1905) avait 
déjà observé de nettes différences pour la crois-
sance et la morphologie entre les provenances 
d’épicéa, qu’il a interprétées comme l’indice d’une 
adaptation génétique locale à l’altitude. Par contre, 
il n’a trouvé aucune différence liée à des facteurs 
génétiques entre les provenances de sapin. Plu-
sieurs études réalisées en Suisse et en Europe ont 
confirmé cette forte différenciation des caractères 
adaptatifs chez l’épicéa (Bossel 1983 ; Holzer 1993 ; 
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Figure 3.2.4. Liens entre les variations observées entre les populations de chaque espèce exprimées en accroissement en hauteur 
annuelle et en débourrement, et l’altitude des 77 à 92 stations d’origine. Les mesures ont été faites sur des épicéas et des sapins 
de quatre ans et des hêtres de trois ans observés dans une pépinière expérimentale en 2013 (épicéa et sapin) et 2014 (hêtre). Les 
valeurs P et R 2 indiquent la validité du modèle linéaire significatif, JJ (jour julien) le jour de l’année à partir du 1er janvier. Modifié 
d’après Frank et al. (en prép. a, b).  
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seul un nombre restreint de très petites plantules 
ont réussi à s’établir, alors que durant les années 
humides, les provenances suisses d’épicéa et de 
pin sylvestre ont mieux réussi que celles d’Europe 
orientale et méridionale en termes de capacité ger-
minative et de nombre de plantules survivantes, 
ce qui peut être interprété comme le signe d’une 
adaptation locale.

Les espèces du pin (Pinus spp.) sont probable-
ment celles qui ont été les plus étudiées dans le 
monde par la génétique quantitative (Namkoong 
1979). On sait que certaines possèdent, comme 
l’épicéa, des caractères adaptatifs très différenciés 
(Howe et al. 2003). Un vaste essai de provenance 
mené sur une longue durée à l’échelle européenne 
a montré par exemple de nettes différences de 
croissance chez des pins sylvestres âgés de 18 ans 
qui corrèlent avec la latitude géographique et la 
température des lieux d’origine (Reich et Oleksyn 
2008). Des adaptations à la sécheresse chez les 
provenances méridionales (Espagne, France) ont 
pu être prouvées aussi bien dans des serres que 
dans les pépinières expérimentales (Richter et al. 
2012 ; Taeger et  al. 2013). Les provenances mé-
diterranéennes combinaient une croissance de 
pousses nettement plus faible et des racines plus 
longues, ce qui leur permettait de mieux survivre 
dans des conditions plutôt sèches. L’expérimenta-
tion d’ensemencement réalisée par Moser et al. 
(2015) dans les sites les plus secs de la vallée du 
Rhin a cependant montré que ces différences ne 
déploient pas leur effet dans des conditions na-
turelles, car les précipitations printanières et les 
conditions stationnelles comme la capacité de ré-
tention d’eau du sol ont un effet déterminant sur 
le succès de l’établissement.

Hêtre, chêne et autres essences feuillues

Pour ce qui est du hêtre, des différences considé-
rables entre les provenances ont été documentées 
en caractères adaptatifs. Dans les Alpes suisses 
et les Pyrénées, on a par exemple observé que la 

végétation (fig. 3.2.3) et semblent génétiquement 
déterminées. Pour ce qui est du débourrement, la 
variation entre les provenances était aussi plus 
importante chez l’épicéa que chez le sapin. Il faut 
cependant noter que pour ce caractère, la variation 
à l’intérieur des provenances était plus marquée 
qu’entre les provenances, ce qui signifie une faible 
différenciation entre les provenances (fig. 3.2.3).

Quant à la croissance de l’épicéa, Frank et al. 
(en prép. b) ont trouvé de nets indices d’une adap-
tation locale : la variation de l’accroissement en 
hauteur entre les provenances était par exemple 
étroitement liée à l’altitude et à la température 
du milieu d’origine de la provenance (fig. 3.2.4). 
Chez le sapin, les corrélations phénotypes – 
environnement étaient par contre moins nom-
breuses, plus faibles et assez semblables pour ce 
qui est de la température et de la disponibilité en 
eau. La plus forte corrélation avec une variable cli-
matique observée chez le sapin concerne la hau-
teur des plantes avec la durée de la sécheresse 
estivale (Frank et al. en prép. b). Cette différence 
entre les types d’adaptation de l’épicéa et du sapin 
montre que non seulement la force du lien entre la 
variation des caractères et l’environnement, mais 
aussi les facteurs sélectifs peuvent varier entre 
les essences.

Dans leur étude sur le succès de l’établisse-
ment (germination, survie et premières années de 
croissance) de l’épicéa et du pin sylvestre, Moser 
et al. (2015) se sont concentrés sur deux prove-
nances de stations particulièrement sèches de la 
vallée du Rhin (GR) et de la vallée du Rhône (VS). 
Ces provenances ont été semées dans des condi-
tions naturelles dans des trouées de peuplements 
et comparées avec des provenances d’Europe de 
l’Est (Autriche, Roumanie) et, pour le pin sylvestre, 
également de Bulgarie, de Grèce et d’Espagne, où 
les précipitations estivales sont plus faibles que 
dans les régions les plus sèches de Suisse. L’expé-
rience a montré que la provenance des graines n’a 
eu que peu d’influence sur le succès de l’établis-
sement et la croissance au cours des deux années 
suivant la germination. Durant les années sèches, 
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tances entre les populations, la dérive génétique et 
la plasticité phénotypique peuvent aussi expliquer 
qu’aucun signe d’adaptation locale n’a été trouvé 
malgré l’action sélective de facteurs environne-
mentaux (fig. 3.2.1).

D’autres essences feuillues de Suisse pré-
sentent également des variations génétiques pou-
vant être reliées à des facteurs environnementaux. 
Vitasse et al. (2009, 2013) ont par exemple observé 
chez sept essences feuillues que les provenances 
des zones en altitude plantées dans des zones en 
plaine débourraient plus tard que les provenances 
de zones de plaine, ce qui a été interprété comme 
une adaptation destinée à éviter le gel tardif en 
altitude. Cette observation contraste avec celles 
faites sur le hêtre, dont les provenances d’altitude 
débourraient plus tôt. Les relations existant entre 
la variation due à la provenance et l’environne-
ment ne peuvent donc pas être simplement trans-
posées telles quelles d’une essence à une autre, 
puisque la phénologie des essences est différem-
ment régulée : certaines essences sont d’abord 
influencées par les variations saisonnières entre 
le jour et la nuit (photopériodisme), d’autres par 
la somme des températures ou par une combi-
naison des deux (Chuine et  al. 2010 ; Körner et 
Basler 2010 a, b).

Pour résumer, on peut dire que les études de 
génétique quantitative montrent une variation éle-
vée des caractères adaptatifs chez de nombreux 
arbres forestiers, aussi bien à l’intérieur des pro-
venances qu’entre elles. Les signes d’adaptation 
climatique que l’on a pu observer donnent à pen-
ser que les provenances présenteront peut-être 
une fitness moindre en dehors de leur climat local. 
Mais il se pourrait aussi que la fitness augmente 
dans les conditions futures, par exemple pour le 
nombre de graines, parce qu’il fera plus chaud et 
que la période de végétation s’allongera, ou parce 
qu’il y aura plus d’éléments nutritifs. Il n’est toute-
fois pas possible d’obtenir des données sur cette 
question par une expérimentation avec de jeunes 
arbres. De plus, les modèles de variation et leurs 
rapports avec l’environnement local sont propres 

phénologie et la croissance diffèrent selon l’alti-
tude des provenances (Vitasse et al. 2009, 2013). 
Aussi bien la hauteur des plantes que le débour-
rement des semis corrélaient avec les gradients 
de température liés à l’altitude : les semis venant 
de sites à basse altitude (c.-à-d. plus chauds) dé-
bourraient plus tard, indépendamment de l’alti-
tude des parcelles d’essai, mais croissaient plus 
fortement que les provenances d’altitude. L’étude 
réalisée par Frank et al. (en prép. a) sur la crois-
sance et la phénologie des descendants de 77 pro-
venances suisses de hêtre a mis en évidence le 
même schéma (fig. 3.2.4). Parmi les caractères 
adaptatifs étudiés, le débourrement et les pousses 
proleptiques variaient le plus entre les populations 
(fig. 3.2.3) et corrélaient non seulement avec la 
température, mais aussi avec la disponibilité en 
eau. En Allemagne, Peuke et al. (2002) ont docu-
menté des différences de réaction au stress hy-
drique selon les provenances, mettant en lumière 
l’influence de la sécheresse sur le hêtre. De même, 
dans les vallées sèches intra-alpines de Suisse, les 
provenances de stations sèches sont moins limi-
tées sur le plan physiologique par la sécheresse 
et se rétablissent plus vite que les provenances se 
trouvant sur des stations humides à proximité, ce 
qui indique une adaptation locale à la sécheresse 
(Arend et al. 2016 b ; voir aussi chap. 3.1, Arend 
et al. 2016 a).

Pour le chêne sessile (Q. petraea), Vitasse et al. 
(2009) ont pu montrer dans les Pyrénées des dif-
férences significatives entre les provenances pour 
la croissance et la phénologie, ainsi que de poten-
tiels modèles d’adaptation à l’altitude. Dans une 
étude portant sur des provenances suisses et ita-
liennes de chênes sessile, pédonculé et pubescent 
(Q. pubescens), Arend et al. (2011) ont également 
trouvé de grandes différences en ce qui concerne 
la réponse à la sécheresse et à l’augmentation de 
la température. Les modèles observés ne reflé-
taient cependant pas une adaptation locale, mais 
furent interprétés comme des différences géné-
tiques liées à l’histoire de la recolonisation post-
glaciaire. Le flux de gènes sur de longues dis-
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et  al. 2010 ; Barrett et Hoekstra 2011) et la gé-
nomique du paysage (Sork et al. 2013 ; Rellstab 
et al. 2015). La génomique des populations n’uti-
lise que des données génétiques, alors que la gé-
nomique du paysage prend en plus en considéra-
tion les données environnementales de la station 
(détails voir encadré 3.2.2). De récentes études de 
génomique du paysage ayant porté sur le chêne 
et le hêtre, nous nous concentrons ici sur cette 
approche.

La génomique du paysage appliquée aux arbres

Les arbres forestiers ont déjà fait l’objet de nom-
breuses études de génomique des populations 
et de génomique du paysage du fait de leur va-
leur économique, de leur fonction structurante 
dans les écosystèmes et de leur longévité (Neale 
et Kremer 2011 ; Bragg et al. 2015). Une des pre-
mières études (Eckert et al. 2009) a montré que 
la capacité du douglas (Pseudotsuga menziesii) à 
supporter l’hiver et la fréquence allélique dans 30 
SNP corrélaient avec la température de la station 
d’origine et a pu ainsi mettre en évidence la re-
lation entre environnement, phénotype et géno-
type. Des études menées avec de nombreux mar-
queurs génétiques portant sur des provenances 
du pin taeda (Pinus taeda) issues de l’ensemble 
de l’aire de répartition (Eckert et al. 2010 a, b) ont 
montré qu’un grand nombre de gènes impliqués 
dans le stress abiotique sont associés à des va-
riables géographiques et climatiques (en particu-
lier la sécheresse). La difficulté majeure posée par 
les arbres forestiers, en particulier les résineux, 
est la taille souvent énorme du génome (Neale et 
Kremer 2011). Pour cette raison, la plupart des re-
cherches se sont jusqu’ici limitées à certains gènes 
appelés gènes candidats. Le peuplier de l’Ouest 
déjà mentionné constituait une exception jusqu’à 
une date récente, puisque son génome avait été 
entièrement séquencé. C’est à partir de ces élé-
ments que Geraldes et al. (2014) ont pu montrer 
que la variation génétique qui corrèle avec les 

à l’essence et ne peuvent guère être généralisés. 
Les pronostics sont donc entachés d’une grande 
incertitude.

Adaptation aux conditions  
environnementales locales au niveau  
de la génétique moléculaire

L’adaptation aux conditions environnementales 
locales peut aussi être étudiée au plan de la géné-
tique moléculaire. L’idée sous-jacente est que les 
caractères phénotypiques (y compris la fitness) 
sont génétiquement contrôlés. La sélection et 
donc l’adaptation locale laissent aussi des traces 
au plan génétique (Barrett et Hoekstra 2011 ; 
Schoville et al. 2012).

La variation génétique peut être décrite au 
moyen de nombreux types différents de mar-
queurs moléculaires. Aujourd’hui, la recherche 
porte de plus en plus sur la variation d’une seule 
base dans une séquence nucléotidique détermi-
née de l’ADN (on parle de polymorphisme mono-
nucléotidique ; on utilisera ci-après l’abréviation 
anglaise SNP, single-nucleotide polymorphism). 
La séquence d’ADN de part et d’autre de ces SNP 
peut être utilisée pour déterminer le gène qui y 
correspond et sa fonction biologique. Ces ana-
lyses ont été jusqu’ici effectuées sur des espèces 
modèles ou des espèces présentant une parenté 
proche. Comme certains gènes ont le plus sou-
vent la même fonction dans des organismes dif-
férents, les connaissances obtenues peuvent être 
appliquées à d’autres espèces (Groover 2005). Le 
développement de nouvelles techniques de sé-
quençage (on parle de séquençage nouvelle gé-
nération ou next-generation sequencing, NGS), 
qui permettent de caractériser des milliers, voire 
des millions de SNP, a contribué au développe-
ment de l’utilisation des SNP comme marqueurs 
moléculaires.

Parmi les pistes de recherche sur les signes 
d’adaptation locale au niveau moléculaire, on peut 
citer la génomique des populations (Hohenlohe 
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Adaptation locale des chênes en Suisse

Certaines espèces européennes de chênes, no-
tamment le chêne sessile, le chêne pubescent et le 
chêne pédonculé traités plus en détail ici, peuvent 
se croiser entre elles mais occupent différentes 
niches écologiques. Pour expliquer ce phénomène, 
leur histoire évolutive (spéciation) et leur hybrida-

facteurs climatiques se trouve avant tout dans les 
gènes qui jouent un rôle important dans le rythme 
jour–nuit et la réaction aux différentes longueurs 
d’onde de la part rouge de la lumière. De plus en 
plus de génomes de référence d’arbres forestiers 
étant désormais publiés (Bragg et al. 2015), la pla-
nification et l’interprétation des études en géno-
mique du paysage est grandement facilitée.

Encadré 3.2.2. Méthodes moléculaires pour l’étude de la variation génétique adaptative

Le plus souvent, la sélection naturelle ne laisse de traces que 
sur une petite partie du génome, à savoir sur les gènes qui au-
ront un effet sur la fitness du porteur en fonction des conditions 
environnementales. On qualifie ces parties du génome d’adap-
tatives. Par ailleurs, il existe des processus qui influencent l’en-
semble du génome et qui sont désignés pour cette raison comme 
neutres. En font partie la modification fortuite des fréquences 
alléliques (c.-à-d. une dérive génétique) et le flux de gènes.

Si nous partons de l’hypothèse qu’un allèle donné, loca-
lisé à un certain emplacement (locus) du génome, est favorable 
pour la fitness dans certaines conditions environnementales, 
les arbres qui en sont porteurs devraient, avec le temps, évin-
cer ceux qui ont un allèle défavorable (Hohenlohe et al. 2010). 
De telles modifications évolutives de la fréquence allélique au 
sein d’une population peuvent se produire de différentes fa-
çons : soit un nouvel allèle favorable apparaît par mutation ou 
par flux de gènes et s’impose rapidement dans la population, 
soit des allèles existant dans la population (standing genetic 
variation) deviennent plus fréquents en raison de modifications 
des conditions environnementales (p. ex. le climat) car ils y de-
viennent favorables dans les nouvelles conditions.

La plupart des approches méthodologiques de la géno-
mique des populations se basent sur l’idée décrite ci-dessus 
selon laquelle la sélection s’exprimera par une modification 
très marquée de la fréquence allélique, modification qui dé-
bouchera sur une adaptation locale. Une méthode fréquente 
consiste à chercher des emplacements dans le génome dont 
les fréquences alléliques diffèrent fortement entre les popu-
lations (loci présentant une valeur aberrante). Pour cela, la 
différenciation génétique à l’intérieur et entre les populations 
est calculée pour tous les loci étudiés et comparée à un mo-
dèle nul sans sélection naturelle (p. ex. Beaumont et Balding 
2004 ; Foll et Gaggiotti 2008). Ces loci qui présentent une va-
leur aberrante, ou les gènes qui ont été trouvés, sont des can-
didats pour des emplacements dans le génome qui jouent un 

rôle important dans l’adaptation locale. Cette méthode permet 
certes d’identifier les emplacements dans le génome qui sont 
en relation avec l’adaptation, mais elle ne permet pas d’établir 
quel facteur (environnemental) est à l’origine de l’importante 
différenciation génétique observée.

Pour dépasser cette limitation, la génomique du paysage 
procède à ce que l’on appelle des études d’association environ-
nementale afin d’analyser le lien entre la variation génétique et 
les données environnementales spécifiques au site le long de 
gradients environnementaux (Sork et al. 2013 ; Rellstab et al. 
2015). Cette méthode permet d’une part de découvrir quels em-
placements du génome jouent un rôle important dans l’adapta-
tion locale (ce qui est aussi possible en analysant l’association 
entre le phénotype et la variation génétique). D’autre part, les 
analyses de la génomique du paysage montrent quels facteurs 
environnementaux expliquent l’adaptation locale dans ces 
gènes ou de façon générale. Comme dans les méthodes de la 
génomique des populations décrites ci-dessus, on peut analyser 
des sections de génome choisies au hasard ou se concentrer 
sur des gènes candidats dont on connaît la fonction et le rôle 
dans l’adaptation locale. Peuvent être facteurs environne-
mentaux ici tous les paramètres qui présentent un intérêt pour 
l’espèce. Pour les plantes, il s’agit de paramètres abiotiques 
typiques comme le climat (température, précipitations, rayon-
nement solaire, etc.), la topographie (pente, altitude, exposition, 
etc.) et les propriétés du sol (sécheresse du sol, pH, rapport 
C/N, etc.), mais aussi de facteurs biotiques comme les agents 
pathogènes, les herbivores ou des espèces dominantes dans 
le peuplement (on trouvera une vue d’ensemble dans Rellstab 
et al. 2015). Le principe des études d’association environne-
mentale est presque toujours le même : chercher des corréla-
tions significatives entre les facteurs environnementaux et la 
fréquence ou la présence d’allèles sur différents loci d’indivi-
dus ou de populations.
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tion ont été étudiées en détail, ce qui explique que 
l’on dispose d’une grande quantité de données gé-
nomiques (Lepoittevin et al. 2015 ; Lesur et al. 2015) 
et, depuis peu, de la séquence génomique com-
plète du chêne pédonculé (Plomion et al. 2016). Les 
chênes représentent seulement 2 % du volume de 
bois sur pied des forêts suisses (Cioldi et al. 2010). 
Cette proportion pourrait à l’avenir augmenter en 
Europe centrale (Hanewinkel et al. 2013), parce que 
les chênes sont considérés comme résistants à la 
sécheresse et donc adaptés à des températures 
élevées, en particulier le chêne sessile et le chêne 
pubescent (Ellenberg 1996). Homolka et al. (2013) 
ont trouvé plusieurs gènes chez le chêne sessile 
et le chêne pédonculé qui pourraient jouer un rôle 
dans l’adaptation à la sécheresse. Cette étude a 
également montré que le chêne sessile présente 
une plus grande variation génétique que le chêne 
pédonculé. On peut en déduire que cette espèce 
possède un plus grand potentiel d’adaptation au 
climat plus sec attendu à l’avenir. Alberto et al. 
(2013 b) ont déterminé chez le chêne sessile plus 
de 20 gènes qui pourraient être impliqués dans 
l’adaptation locale le long de gradients climatiques 
(température et précipitations).

La variation génétique adaptative de ces trois 
espèces de chêne a aussi été étudiée en Suisse 
et mise en relation avec un grand nombre de fac-
teurs environnementaux (topographie, climat et 
sol ; Rellstab et al. en prép.). De plus, 95 régions de 
génome de 71 provenances des trois espèces de 
chêne ont été séquencées et les > 3500 SNP qui ont 
été trouvés ont été analysés. De nombreux gènes 
contenaient des SNP qui corrélaient avec un fac-
teur environnemental et jouent probablement un 
rôle dans l’adaptation locale des trois espèces de 
chêne (fig. 3.2.5 et 3.2.6). Les fréquences des asso-
ciations des différents facteurs environnementaux 
avec les gènes candidats variaient fortement selon 
les espèces (fig. 3.2.6). Ainsi, le chêne pédonculé 
comptait par exemple presque 30 régions du gé-
nome associées aux précipitations estivales, alors 
qu’aucune association de ce type n’a été établie 
chez le chêne pubescent. Chez les trois espèces, 
la plupart des associations concernaient pourtant 
des facteurs liés à la température et aux précipi-
tations ainsi qu’à la teneur en argile du sol. Dans 
une analyse « supra-espèces », les associations les 
plus fréquentes concernaient la pente, l’aération 
du sol, la température annuelle moyenne, le rap-
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Figure 3.2.5. Exemple d’un SNP A/G (position variable dans la séquence d’ADN avec les deux allèles A et G) dans le gène Xyloglu-
can Endotransglucosylase/Hydrolase 9, qui corrèle avec l’indice de sécheresse du sol TR/TP (rapport entre transpiration réelle 
et potentielle, mai–octobre) chez 71 provenances suisses de chêne. Ce gène est impliqué dans le métabolisme des hydrates de 
carbone. La représentation néglige la structure génétique neutre, mais celle-ci est prise en compte dans l’analyse statistique. 
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génétiquement le mieux adapté pour résister aux 
températures plus chaudes prévues par les mo-
dèles pour 2100. Le chêne sessile et, dans une 
moindre mesure, le chêne pubescent semblent les 
mieux prêts à faire face à la sécheresse croissante.

En résumé, on constate qu’au vu des nombreux 
SNP trouvés, les chênes disposent d’une grande 
variation génétique potentiellement adaptative. 
Les facteurs environnementaux et les gènes impli-
qués dans l’adaptation diffèrent cependant beau-
coup selon les espèces. Les processus multifacto-
riels qui concernent le plus souvent de nombreux 
gènes rendent difficile de tirer des conclusions 
générales et de faire des pronostics clairs pour 

port C/N du sol et les jours de gel durant la période 
de végétation.

Une estimation de l’adaptation potentielle 
montre que les provenances et les espèces de 
chêne étudiées ne sont actuellement adaptées 
que dans une mesure limitée aux futures condi-
tions environnementales (température de l’air 
moyenne, nombre des jours de pluie en été et bi-
lan hydrique de la station ; Rellstab et al. en prép.). 
Les corrélations trouvées suggèrent qu’une bonne 
adaptation exige une modification considérable 
de la fréquence allélique (jusqu’à 50 % dans les 
provenances et jusqu’à 30 % en moyenne dans les 
différentes espèces). Le chêne pédonculé semble 
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Figure 3.2.6. Fréquence des facteurs environnementaux qui sont associés avec les 95 régions de génome testées dans les trois 
espèces de chêne étudiées.
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(voir encadré 3.2.2), Pluess et Weber (2012) ont 
identifié des emplacements dans le génome qui 
différaient fortement entre des couples de prove-
nances de hêtres proches, l’un d’une station hu-
mide et l’autre d’une station sèche, ce qui indique 
une adaptation locale à la disponibilité en eau. 
Pour tester d’autres facteurs environnementaux 
et identifier les gènes soumis à la sélection, on a 
étudié des gènes candidats dont on sait qu’ils sont 
liés aux situations de stress abiotique comme la 
sécheresse ou des températures élevées (p. ex. La-
lagüe et al. 2014). Travaillant sur 78 provenances de 
hêtre, dont une partie avait été étudiée dans l’ana-
lyse des caractères quantitatifs de Frank et al. (en 
prép. a), Pluess et al. (2016) ont déterminé 144 SNP 
sur 52 gènes candidats et examiné les associations 
avec 87 facteurs environnementaux. Ils ont trouvé 
dix gènes qui comptaient au total 16 SNP dont les 
fréquences alléliques variaient avant tout avec la 
température, les précipitations et la sécheresse et 
indiquaient donc une adaptation locale (fig. 3.2.7). 
Chez les hêtres sensibles à la sécheresse, les indi-
cateurs de la disponibilité en eau étaient plus net-
tement associés avec les fréquences alléliques que 
ceux de la température. D’autres facteurs comme 
la topographie, le rayonnement ou les paramètres 
du sol ne corrélaient presque jamais. Les gènes qui 
contenaient des SNP présentant des associations 
significatives peuvent être répartis en six classes 
fonctionnelles (fig. 3.2.7). Les recherches menées 
sur des organismes modèles ont montré que ces 
gènes peuvent varier en fonction de facteurs en-
vironnementaux, ce que l’étude de Pluess et al. 
(2016) a permis de confirmer dans la plupart des 
cas. Pluess et al. (2016) ont en outre montré que 
l’échange de pollen et de semences du hêtre est 
fréquent en Suisse et se produit à grande échelle. 
Le fait qu’une différenciation génétique a néan-
moins été trouvée dans les gènes candidats per-
met de supposer que la pression sélective locale 
est forte. Les allèles adaptatifs, par exemple ceux 
qui jouent un rôle pour l’adaptation à la séche-
resse, peuvent se disperser avec le temps dans la 
nature grâce au flux de gènes constaté.

l’avenir. En outre, les conditions des micro-stations 
sont souvent importantes dans les peuplements, 
mais elles peuvent à peine être prises en consi-
dération dans les études à grande échelle. Il y a 
par exemple en Suisse un grand nombre de peu-
plements mélangés de chênes sessiles et pédon-
culés, mais les chênes pédonculés – mieux adap-
tés aux emplacements humides à gorgés d’eau 
– poussent souvent sur d’autres petites surfaces 
que les chênes sessiles, qui préfèrent des sites secs 
(Gugerli et al. 2007). Des adaptations génétiques 
et phénotypiques de grande ampleur seront né-
cessaires pour que certaines provenances puissent 
s’adapter à leur station (Rellstab et al. en prép.). 
On peut donc supposer que les peuplements de 
chênes autochtones devront faire face à la concur-
rence de provenances mieux adaptées, issues par 
exemple de zones proches plus chaudes ou plus 
sèches. Des provenances de chênes pédonculés 
vivent aujourd’hui par exemple au Tessin dans des 
conditions de température qui seront celles qui 
régneront à l’avenir au nord des Alpes. Pour que 
ces provenances puissent s’imposer, il faut tou-
tefois que la station concernée remplisse les exi-
gences propres à l’espèce en ce qui concerne la 
disponibilité en eau. Comme les trois espèces de 
chêne ont des préférences stationnelles et des po-
tentiels d’adaptation différents, on peut supposer 
que leurs aires vont se décaler. On peut s’attendre 
par exemple, si la sécheresse augmente dans les 
stations actuelles du chêne pédonculé au nord des 
Alpes, à ce qu’il soit évincé par le chêne sessile et 
le chêne pubescent (Hanewinkel et al. 2013).

Adaptation locale du hêtre en Suisse

Le hêtre est l’essence feuillue la plus fréquente en 
Suisse (18 % du volume de bois sur pied ; Cioldi 
et al. 2010). Il a une valeur écologique majeure en 
raison de sa fonction structurante. Or, son aire de 
répartition risque de se réduire beaucoup en rai-
son du futur climat plus sec (Meier et al. 2011). En 
procédant à une analyse des valeurs aberrantes 
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d’allèles). De plus, les connaissances acquises par 
la recherche en génétique écologique permettent 
de déduire des options d’action sylvicole – y com-
pris la plantation au-delà de l’aire de répartition 
actuelle – afin que les forêts puissent continuer 
à remplir leurs fonctions principales dans un cli-
mat qui se modifie. Il existe toutefois une forte 
incertitude statistique quant aux causes (modèles 
climatiques) et aux effets (adaptation ou propaga-
tion de populations d’arbres), qui doit être prise en 
compte dans la mise en œuvre des résultats. De 
plus, les domaines adaptatifs sont souvent répar-
tis sur l’ensemble du génome (Eckert et al. 2010 a ; 
Steane et al. 2014), ce qui laisse penser que beau-
coup de gènes ayant un effet relativement faible 
sont impliqués dans l’adaptation (Pritchard et Di 
Rienzo 2010).

Les enseignements que l’on peut tirer des ré-
sultats présentés ne sont pas tous nouveaux, mais 
ils sont importants pour la gestion forestière de 
demain. Les études réalisées confirment que les 
essences fréquentes et largement distribuées pos-

Potentiel d’adaptation face aux  
changements climatiques

Les essences ligneuses représentent, en un sens, 
un cas particulier dans le monde végétal, parce 
que dans un vaste habitat, elles jouent un rôle 
structurant et donc écologique, mais qu’elles ont 
aussi une grande importance socio-économique. 
On suppose que nombre d’essences très répan-
dues ont un potentiel élevé d’adaptation grâce à 
leur diversité génétique. Il est cependant difficile 
de prévoir comment elles pourront s’adapter aux 
conditions climatiques. Les recherches génétiques 
aident à mieux comprendre les liens entre les ca-
ractères phénotypiques, la variation génétique et 
l’environnement. Ces connaissances peuvent ser-
vir à mieux évaluer le potentiel d’adaptation des 
essences aux changements climatiques et à dé-
crire l’évolution possible d’une esssence donnée 
à l’aide de modèles de simulation (adaptation lo-
cale en raison d’une variation génétique existante, 
modification de l’aire de distribution, propagation 

Transport du potassium (1 gène, 2 SPN)
Paroi cellulaire (2 gènes, 3 SNP)
Gestion de l’énergie (3 gènes, 4 SNP)
Synthèse de l’amidon (1 gène, 1 SNP)
Réparation de protéines (2 gènes, 4 SNP)
Mort cellulaire (1 gène, 2 SNP)

Sécheresse (N=12/15)

Température 1 (N=9/11)

Précipitations (N=7/15)

Température 2 (N=4/24)

Géographie (N=2/5)

Évapotranspiration (N=1/3)

Sol (N=0/10)

Rayonnement (N=0/4)
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Nombre d’associations
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Figure 3.2.7. Nombre d’associations avec l’environnement de 16 SNP dans 10 gènes de 78 provenances de hêtre. Pour la repré-
sentation, les gènes ont été groupés en six classes selon leur fonction (cf. légende ; nombre de gènes ou SNP avec associations 
significatives) et les facteurs environnementaux étudiés en huit classes (Ntotal = 87 ; v. légendes sur l’axe vertical ; N facteurs par 
classe présentant une association significative/total des facteurs étudiés) ; les indices de sécheresse combinent des valeurs pé-
dologiques et des précipitations, Température 1 indique les valeurs de température moyenne et leur variation selon les saisons 
et Température 2 indique les températures intéressantes sur le plan physiologique, p. ex. la somme des températures. Pour plus 
de détails voir Pluess et al. (2016).
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gènes sur de longues distances (fig. 3.2.1 ; Gerber 
et al. 2014 ; Holderegger et al. 2015) permet une 
dispersion des allèles à grande échelle, même au-
delà de chaînes de montagnes (Mátyás et Sperisen 
2001), et rend ainsi possible un échange d’allèles 
favorables entre des provenances de stations où 
règnent des conditions climatiques différentes 
(Holderegger et  al. 2015). Pour les essences où 
la différenciation des populations est plus faible 
et le degré d’adaptation locale moins élevé (p. ex. 
le sapin), on suppose un risque moindre de mau-
vaise adaptation à l’environnement local due aux 
changements climatiques attendus. Par contre, il 
n’existe pas de grand réservoir pour ces essences, 
du moins pas à l’intérieur du périmètre couvert 
par le flux de gènes (voir sur ce sujet Ruosch et al. 
2016). Les essences qui présentent une part éle-
vée de variation génétique à l’intérieur des pro-
venances possèdent déjà in situ un fort potentiel 
pour les futurs processus d’adaptation évolutifs : 
c’est par exemple le cas pour le débourrement 
chez l’épicéa et le sapin en Suisse (fig. 3.2.3), chez 
lesquels la part élevée de variation génétique à 
l’intérieur des provenances offre de multiples ex-
pressions phénotypiques, dont certaines peuvent 
être avantageuses dans des conditions station-
nelles modifiées et être favorisées par la sélection 
naturelle. Il faut cependant aussi noter qu’une di-
versité génétique élevée peut signifier dans cer-
taines conditions une adaptation non appropriée 
et un fardeau génétique (Kopp et Matuszewski 
2014).

Une stratégie destinée à atténuer les effets des 
changements climatiques, beaucoup discutée en 
Amérique du Nord notamment, consiste à planter 
dès à présent des essences dans des sites où elles 
trouveront à l’avenir le climat qui leur convient 
(assisted migration ; McLachlan et al. 2007). Cette 
stratégie s’applique aussi par analogie au plan in-
traspécifique (assisted gene flow ; Kreyling et al. 
2011 ; McLane et Aitken 2012). Il faudrait donc dé-
terminer à l’aide de modélisations à quel endroit 
une essence ou une provenance pourrait croître 
dans les nouvelles conditions environnementales 

sèdent une grande diversité génétique et donc un 
très fort potentiel d’adaptation (voir aussi Gailing 
2010), et ce déjà dans une aire de répartition re-
lativement petite comme la Suisse. C’est là une 
condition majeure pour le futur développement 
des peuplements forestiers. Les résultats des 
études indiquent quels caractères phénotypiques 
présentent des différences très importantes et sont 
donc en bonne partie déterminées génétiquement 
(p. ex. croissance en hauteur, débourrement ; fig. 
3.2.4). Il a également été possible d’identifier des 
gènes spécifiques dont la variation est en rela-
tion directe avec des gradients environnemen-
taux (exemples dans la fig. 3.2.5). Ces gènes sont 
intéressants surtout lorsqu’ils présentent aussi un 
lien identique dans d’autres études de la même es-
sence, puisqu’ils peuvent alors être utilisés dans 
un but diagnostique pour sélectionner des prove-
nances en vue de plantations.

À côté des caractères et des gènes impliqués 
dans l’adaptation locale, les résultats présentés 
indiquent aussi les facteurs environnementaux 
qui jouent un rôle de premier plan dans les pro-
cessus d’adaptation : la température, les précipita-
tions et la sécheresse qui, liés aux caractéristiques 
du sol, ont un impact sur la disponibilité en eau. 
Enfin, il ne faut pas oublier qu’en plus des facteurs 
abiotiques étudiés, d’autres influences comme les 
événements extrêmes jouent un rôle important, et 
que toutes les influences biotiques qui contribuent 
à la complexité de la réponse des peuplements 
forestiers aux changements climatiques n’ont pas 
été prises en considération.

Comme le potentiel d’adaptation des es-
sences est en grande partie déterminé par leur 
variation génétique, les essences présentant une 
forte variation entre les provenances et corrélant 
étroitement avec l’environnement local (p. ex. 
les caractères phénologiques des épicéas) sont 
aujourd’hui certes bien adaptées à leur station, 
mais elles risquent plus d’être mal adaptées au 
futur climat local (Aitken 2004). À grande échelle, 
la forte diversité de provenances adaptées loca-
lement peut aussi être un avantage : un flux de 
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Même si de nombreux points doivent être en-

core éclaircis et même si nous aimerions pouvoir 
faire des prévisions plus précises, une chose est 
certaine : l’environnement se modifie et les or-
ganismes qui y vivent s’adaptent d’une manière 
ou d’une autre aux conditions qui règnent – que 
ce soit par réaction plastique, adaptation locale 
(modification des fréquences alléliques ou mu-
tations) ou migration – ou disparaissent locale-
ment lorsque les conditions stationnelles restent 
défavorables. Les essences à longue durée de vie 
s’adapteront aussi, au niveau génétique, aux mo-
difications de l’environnement dues aux change-
ments climatiques, comme brièvement montré 
pour les espèces de chêne en Suisse. Une question 
reste cependant ouverte : quelles sont les prove-
nances ou même les espèces qui ne pourront pas 
réagir à la même vitesse que celle des change-
ments environnementaux ? Sont particulièrement 
menacées les essences rares mises en péril par la 
multiplication des événements extrêmes (longues 
périodes de sécheresse, tempêtes) en raison de la 
petite taille de leur population. Même les essences 
dont la diversité génétique a diminué en raison de 
la réduction de leur habitat devraient avoir des dif-
ficultés à faire face aux changements climatiques. 
Chez ces essences, comme le peuplier noir (Popu-
lus nigra), la variation génétique, qui est la base 
de l’adaptation potentielle, est limitée. Il est donc 
impératif de prendre soin de la diversité génétique 
existant encore et de faire en sorte que les proces-
sus naturels qui servent à conserver la diversité 
génétique puissent se dérouler aussi librement 
que possible (voir aussi sur ce sujet le chap. 5.2, 
Sperisen et al. 2016). Tant qu’il existe une marge 
de manœuvre suffisante sous la forme de diversité 
génétique et de flux de gènes, il reste un potentiel 
d’adaptation par sélection naturelle et, avec lui, les 
options d’interventions humaines.

et y planter les jeunes arbres appropriés. Ce qui 
semble simple, à première vue, recèle cependant 
toutes sortes d’obstacles et d’impondérables. Ce 
type de gestion forestière prospective est enta-
ché de beaucoup d’incertitudes, et les recherches 
et résultats présentés dans ce chapitre n’offrent 
pas encore de bases de décision suffisantes. Ils 
indiquent cependant quel potentiel évolutif existe 
dans les provenances étudiées et comment les 
essences se distinguent les unes des autres de ce 
point de vue. En cas de plantations, cela permet 
de sélectionner des semences d’une provenance 
génétiquement variée ou de différentes prove-
nances, voire d’envisager un autre mélange d’es-
sences (voir aussi chap. 5.2, Sperisen et al. 2016).

Conclusions

Ce chapitre a présenté deux approches impor-
tantes et complémentaires de la recherche géné-
tique actuelle. Tandis que les études de génétique 
quantitative étudient le lien entre la génétique et 
l’environnement à partir des caractères phénoty-
piques, les études d’association environnementale 
déchiffrent les régions du patrimoine génétique 
qui jouent un rôle central pour l’adaptation lo-
cale. Or il manque à chaque méthode un élément 
pour comprendre le rapport phénotype – géno-
type – environnement (Sork et al. 2013). Les études 
de génétique écologique doivent par conséquent 
chercher les gènes qui sont responsables des dif-
férences phénotypiques trouvées, et les études 
d’association avec les facteurs environnementaux 
doivent montrer que les liens trouvés ne sont pas 
seulement corrélatifs mais aussi causals et qu’ils 
apportent un avantage en matière de fitness. Les 
expérimentations requises pour y parvenir sont 
onéreuses et encore très rares ; un certain nombre 
sont toutefois en cours et promettent des résultats 
intéressants (Eckert et al. 2009). Il faut néanmoins 
encore attendre pour savoir dans quelle mesure les 
résultats obtenus dans les pépinières expérimen-
tales peuvent s’appliquer aux stations naturelles.
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Naturwaldreservate sind Schutzgebiete, in denen der 
Mensch kein Holz nutzt und die Natur einfach Natur 
sein lässt. Das Ökosystem Wald kann sich unbeein-
flusst vom Menschen entwickeln – und dabei zeigt sich 
eine erstaunliche Dynamik. Diese zu verstehen, ist 
für einen wirkungsvollen Naturschutz, eine  effiziente 
Waldbewirtschaftung und die Waldforschung von zen-
traler Bedeutung.

Wie die Walddynamik in den Schweizer Naturwaldre-
servaten seit 1960 abgelaufen ist, worin  Naturwälder 
sich von bewirtschafteten Wäldern unterscheiden und 
inwiefern sie wieder zu Urwäldern werden, zeigt die-
ses Buch auf. Es stützt sich dabei auf Resultate aus 
50 Jahren Forschung in Schweizer Naturwaldreserva-
ten und macht diese hiermit erstmals einem breiten 
Publikum zugänglich. 
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Élévation de la limite altitudinale de la forêt, aggravation des 
pullulations de scolytes, mortalité des pins sylvestres dans 
les vallées alpines sèches. . .  autant de signes qui montrent 
que les changements climatiques ont laissé leurs premières 
traces. Parce qu’ils ont une longue durée de vie, les arbres 
sont particulièrement affectés par la forte hausse des tem-
pératures et les graves sécheresses. 

Comment les changements climatiques influencent-ils la ré-
génération, la croissance et la composition des forêts ? Dans  
quelle mesure les essences peuvent-elles s’adapter généti- 
quement ? Le risque d’incendie évolue-t-il ? Quels sont les 
impacts des changements climatiques sur la production de 
bois, la biodiversité forestière ou la protection contre les 
dangers naturels ? Comment et à quel prix les propriétaires  
et les forestiers peuvent-ils, par une gestion adaptée, conti-
nuer à assurer les prestations forestières ? 

C’est à ces questions et à bien d’autres que cet ouvrage en-
tend répondre sur la base des résultats du programme de 
recherche « Forêts et changements climatiques » de l’Office 
fédéral de l’environnement OFEV et de l’Institut fédéral de re-
cherches sur la forêt, la neige et le paysage WSL. L’ouvrage 
résume aussi l’état actuel des connaissances à l’intention 
des professionnels de la forêt, des propriétaires forestiers et 
de toutes autres personnes intéressées.
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