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Changements génétiques temporels, résilience locale
et renouvellement des chénaies

Cet article fait le point sur les changements génétiques temporels observés
depuis la fin du XVll¢siecle dans les peuplements de chéne sessile. Il met en
évidence une évolution génétique au niveau génomique et phénomique, et
révele des variations de caracteres tres intégrateurs liés a la valeur adapta-
tive (croissance, phénologie, surface foliaire spécifique). Au-dela de lesti-
mation des variations génétiques temporelles, cette contribution s’attache
aussi a en rechercher les mécanismes, qui stimulent et favorisent leurs ac-
cumulations, dans le but d’en tirer des conclusions sylvicoles visant a facili-
ter 'adaptation au changement climatique actuel.

Genetic changes across generations, local resilience and
regeneration of oak forests

This article explores the genetic changes across generations observed in
sessile oak since the end of the 17* century. It reveals genetic evolution at
the genomic and phenomic levels, as well as highly integrated traits linked
to fitness (growth, phenology, specific leaf area). Going beyond the esti-
mation of temporal genetic variations, this paper also seeks to identify the
mechanisms that stimulate and facilitate their accumulation in order to
draw conclusions that will help the forestry sector adapt to today’s chan-
ging climate.

Messages clés

« Les résultats issus du suivi génétique temporel du chéne
sessile mettent en évidence une évolution génétique rapide
et fluctuante en réponse aux changements climatiques.

« Ils suggerent que cette évolution adaptative peut étre
facilitée par des opérations sylvicoles lors de la régénération
naturelle des chénaies.

Mots-clés : Evolution génétique ; résilience ; sélection ;
adaptation ; Quercus petraea

Highlights:
+ The results of genetic monitoring across generations of

sessile oak highlight rapid and fluctuating genetic evolution in
response to climate change.

+ They indicate that this adaptive evolution could be facilitated
by forestry operations during the natural regeneration of oak
forests.
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deux évolutions dont les répercussions sur les foréts

et les arbres sont de nature différente : 'laugmenta-
tion tendancielle et continue de la température et des
gaz a effet de serre, et Uoccurrence plus fréquente d’évé-
nements climatiques extrémes (sécheresse, canicule...)
(Debaeke et al., 2025). Laugmentation de la croissance et
de la productivité, surtout mise en évidence lors du der-
nier siécle (Vacek, Vasek & Cukor, 2023), tout comme la
précocité du débourrement (Menzel et al., 2006), détectée
plus récemment, sont les réponses les plus perceptibles
des arbres aux variations tendancielles de la teneur du
CO, et de la température. En revanche, la répétition des
événements extrémes conduit a des conséquences de na-
ture phénotypique totalement différente, généralement
des mortalités ou des dépérissements chroniques et dif-
fus (George et al., 2022 ; Senf et al., 2020).

I e changement climatique actuel se caractérise par

Ces réponses contrastées au changement climatique in-
terrogent sur les conséquences des pressions de sélection
engendrées par ces évolutions. Les arbres favorisés par la
sélection naturelle générée par l’évolution tendancielle
des facteurs climatiques sont-ils de méme composition
phénotypique et génétique, que ceux qui résistent aux
effets létaux des événements extrémes ? Il est difficile,
voire impossible, de séparer in natura les effets sélectifs
des deux facteurs, compte tenu de leurs contributions cu-
mulatives a la sélection et des différences de temporalité
entre les deux facteurs d’évolution climatique. On peut
tout au plus reconnaitre que la sélection agit sans doute
de maniére différenciée en réponse a ces deux pressions
sélectives, sur les deux composantes de la valeur adapta-
tive d’un arbre, qui sont la viabilité (survie) et la fécondité.
On peut faire ’hypothése que les arbres les plus féconds
et vigoureux seront favorisés par 'accroissement tendan-
ciel des facteurs du climat, alors que les arbres les plus
viables échapperont aux événements extrémes. Mais quel
sera le phénotype « résultant » de ces deux pressions sé-
lectives ? Y a-t-il une direction de I’évolution contempo-
raine des arbres ?

La présente contribution se propose de répondre a ces
questions, en se fondant sur l'analyse des changements
génétiques temporels récents, qui ont eu cours lors de
périodes marquées par des changements climatiques
caractérisés par l’évolution tendancielle et l'occurrence
d’événements extrémes. Au-dela de lestimation des va-
riations génétiques temporelles, cette contribution s’at-
tache aussi a en rechercher les mécanismes, génétiques
ou écologiques, qui stimulent et favorisent leurs accumu-
lations, car elles sont a la source de Pévolution adaptative,
darwinienne, des peuplements. Enfin, tirant parti de ces
acquis sur [’évolution contemporaine, notre analyse es-
saie d’en tirer des conclusions sur les méthodes de renou-
vellement des peuplements, qui pourraient contribuer a
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accélérer et augmenter leur adaptation au changement
climatique actuel.

CHANGEMENTS GENETIQUES TEMPORELS

Les changements génétiques se produisent a l'occasion
de la redistribution de linformation génétique au sein
d’un peuplement forestier, qui intervient principalement
lors de son renouvellement par régénération naturelle ou
plantation. Les modifications de densité et de structures
démographiques, consécutives a la sélection naturelle et/
ou anthropique (éclaircies) contribuent également a ces
changements. Le suivi des changements génétiques tem-
porels souffre de nombreuses contraintes expérimentales
et biologiques principalement liées aux délais imposés
par la longévité des arbres forestiers. Idéalement, pour
appréhender de tels changements, il faudrait réaliser un
suivi des arbres sur plusieurs générations, tout en assu-
rant une tragabilité génétique (généalogie) au cours des
générations successives. Ces contraintes expliquent la
quasi-absence de suivi temporel de nature génétique chez
lesarbres. On sait que de tels changements génétiques ont
eu lieu dans le passé, et qu’ils furent importants, comme
en témoignent les tests de provenances mis en place pour
de nombreuses espéces (Leites & Benito Garzon, 2023).
Par contre, le tempo et le rythme de ces modifications
restent trés largement méconnus. Se sont-elles produites
rapidement en quelques générations, ou alors de maniére
progressive depuis que les peuplements sont en place ? Et
on connait encore moins ’évolution actuelle de ces chan-
gements, en réponse aux pressions imposées par l’évolu-
tion contemporaine du climat (Kremer, 2024). Malgré ces
contraintes, nous avons exploré, dans le cas du chéne
sessile, deux approches qui ont permis d’appréhender
ces changements sur des échelles de temps pertinentes
en regard de la temporalité du changement climatique ac-
tuel, et pertinentes par rapport aux pressions de sélection
engendrées par le changement climatique (variations ten-
dancielles, et événements extrémes).

Le suivi génétique rétrospectif

La méthode consiste a comparer des populations d’arbres
nées a différentes époques au sein d’une méme forét (Cai-
gnard etal., 2024 ; Saleh et al., 2022) et issues d’une méme
population source récente (figure 1).

Laménagement en futaie réguliere facilite cette approche
rétrospective ; C’est le cas notamment des grandes ché-
naies dont les parcelles peuvent étre structurées en
classes d’age (cohortes) depuis le XVII¢ siecle (date de Uor-
donnance de Colbert) jusqu’a ’époque actuelle. Mémesila
tracabilité générationnelle n’est pas maintenue entre co-
hortes, nous faisons ’hypothése qu’elles dérivent toutes
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Figure 1 | Suivi rétrospectif des changements génétiques temporels chez le chéne sessile.

Cette figure illustre le protocole expérimental utilisé pour mesurer les changements génétiques temporels dans le dispositif « suivi ré-
trospectif ». Léchantillonnage a porté sur des foréts de composition aussi pure que possible en chéne sessile, gérées en futaie réguliere.
Cette procédure a permis de minimiser les risques d’hybridation avec le chéne pédonculé, qui auraient pu masquer le signal génétique
temporel, et elle a facilité la sélection de populations dont les arbres avaient approximativement le méme age, en l'occurrence des
cohortes correspondant spatialement a des parcelles. Quatre cohortes, dont I’dge recouvrait la transition entre le Petit 4ge glaciaire et
le début de ’Anthropocene, ont été sélectionnées dans chacune des trois foréts sélectionnées. Dans chaque cohorte de chaque forét,
’ADN a été extrait de 50 arbres, et séquencé en pool (génome entier) pour 'analyse des variations génétiques au niveau du génome.
Par ailleurs, sur les trois cohortes les plus anciennes, des glands ont été récoltés sur 30 arbres/cohorte puis semés, leurs semis ont été
élevés en pépiniére en jardin commun, et enfin ultérieurement plantés en forét. De nombreux caracteres phénotypiques ont été mesu-

rés sur les descendants, pour le suivi des variations génétiques temporelles au niveau du phénome* (cf. infra)

* Le phénome désigne l'ensemble des caractéres phénotypique d’un organisme

Réno,Valdieu

3 @
Bercé @
—-———-')
B Trongais @

utres parcelles

.o

!

Changements au niveau du génome :
séquencage en pool de 50/arbres/cohorte

340 ans
1680

170 ans
1850

12 ans
2008

60 ans
1960

b !

Changements au niveau du phénome::

Test de descendances en pépiniére

évaluation de 30 descendances/cohorte
en jardin commun

d’une méme population source et que leurs différences de
nature génétique sont principalement attribuables a leur
origine temporelle différente. Ce raisonnement a été a la
base de ’échantillonnage de quatre cohortes nées autour
de 1680, 1850, 1960 et 2008 dans trois foréts domaniales
(Trongais, Bercé, Réno-Valdieu), qui ont permis d’effectuer
ce suivi rétrospectif. Dans chaque cohorte, une cinquan-
taine d’arbres ont été échantillonnés, sur lesquels ’ADN
(génome entier) a été extrait et séquencé en pool. Sur les
trois cohortes les plus anciennes, qui étaient toutes fruc-
tiferes, des glands ont été récoltés et élevés en jardin com-
mun, en pépiniére, permettant de comparer un ensemble
de caractéres phénotypiques au sein des cohortes et entre
elles. Enfin I'age des arbres appartenant aux différentes
cohortes a été vérifié par des observations dendrochro-
nologiques effectuées sur des carottes de sondage ou sur
des souches de quelques arbres abattus.

1 Mélange équimolaire des extraits d’ADN des 50 arbres.

30 familles/cohortes

La période couverte par cette approche rétrospective
(1680 a nos jours) correspond a une transition climatique
entre une période froide coincidant avec la fin du Petit
age glaciaire (1680-1850) et une période chaude mar-
quée par le début du réchauffement de ’Anthropocéne
(1850-époque actuelle). La transition climatique Petit
age glaciaire-Anthropocéne est bien documentée par les
données instrumentales et historiques (Luterbacheretal.,
2004 ; Pfister & Wanner, 2021) et se caractérise a la fois par
des variations tendancielles de température et des événe-
ments extrémes (hivers et sécheresses) (Cook et al., 2015 ;
Rousseau, 2012). Si les conséquences des variations cli-
matiques au cours de cette période ont été bien décrites
dans le domaine agricole (Le Roy Ladurie, 2004 ; 2006), les
effets rapportés sur les variations démographiques (mor-
talités) dans les foréts sont plus parcellaires (Schnitzler,
2020), ou souvent cantonnés dans des documents a diffu-
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sion plus limitée (Avila & Avila, 1987) comme les registres
paroissiaux (par exemple, mortalités d’arbres consécu-
tives aux hivers extrémes, comme en 1709).

Le suivi génétique longitudinal

Il s’agit dans ce cas du suivi générationnel incluant la tra-
cabilité généalogique. C’est ce qui a été réalisé au cours
de deux générations successives dans une parcelle de
la forét domaniale de la Petite Charnie (Alexandre et al.,
2020 ; Truffaut et al., 2017). Cette parcelle, agée d’une cen-
taine d’années en 1990 (génération G1), a fait 'objet d’une
coupe d’ensemencement en 1989, suivie de coupes se-
condaires et d’une coupe définitive en 2001. Un inventaire
génétique a été réalisé dans les deux générations ; les ap-
parentements entre les arbres de la génération G1, entre
ceux de la génération G2, et entre arbres parents (G1) et
descendants (G2), ont tous été reconstruits a l'aide d’em-
preintes génétiques et génomiques (Lesur et al., 2018).
L’acces a toutes les relations de parenté entre les deux gé-
nérations permet d’estimer la composante génétique de
caractéres phénotypiques aux deux générations, autori-
sant de la sorte l'accés aux changements génétiques tem-
porels. Les résultats du suivi longitudinal avaient déja fait
'objet d’un bilan partiel dans la Revue forestiere frangaise
(Kremer et al., 2020) ; dans la présente contribution, ils
sont comparés a ceux du suivi rétrospectif, dans une revue
plus globale des changements génétiques temporels.

Le suivi longitudinal, correspondant ici au suivi sur deux
générations successives, couvre une période plus courte
(1990 2 2014). Cette période est caractérisée par 'accéléra-
tion du réchauffement climatique d’origine anthropique,
marquée par des sécheresses prononcées en 1989, 1990,
1996 et 2005 (Truffaut et al., 2017).

Caractérisation des changements génétiques
temporels

Sous le vocable de « changements génétiques », il faut
comprendre deux niveaux d’estimation :

« Les changements au niveau du génome, de la séquence
d’ADN, détectés par la présence de variants de séquence,
et mesurés par leurs variations de fréquence entre co-
hortes structurées en age.

«Les changements au niveau du phénome, cC’est-a-dire
de la composante d’origine génétique d’un caractere
phénotypique. Pour rappel, la génétique quantitative
permet de séparer la valeur phénotypique de chaque ca-
ractere observé en une composante d’origine génétique
et une composante d’origine environnementale. C’est
la premiére qui nous intéresse ici. Traditionnellement,
pour Uestimer, il fallait mettre en ceuvre une trés lourde
machinerie expérimentale basée sur la création par croi-
sements contrélés de famille d’arbres de généalogie

130

Rev. For. Fr., 77,2-2026 © AgroParisTech, 2026

connue. Dans notre cas, les croisements « naturels », qui
se font lors de la pollinisation en peuplement, ont été
reconstitués a partir d’empreintes génétiques et ont per-
mis d’estimer la composante génétique d’un caractére
phénotypique directement en forét. Dans les deux sui-
vis, de trés nombreux caracteres phénotypiques, relatifs
a différents traits fonctionnels (croissance, phénologie,
morphologie foliaire, physiologie), ont fait l'objet d’ob-
servations (tableau 1).

Par ailleurs, le suivitemporel des changements génétiques
se référe a des modifications populationnelles relatives a
deux propriétés génétiques du peuplement forestier :

«La moyenne, qui correspond a la fréquence allélique
d’un variant génétique quand le suivi est effectué au
niveau du génome, et a la moyenne de la composante
génétique du caractere phénotypique quand le suivi est
effectué au niveau du phénome.

« La variance, qui correspond a la diversité génétique (va-
riance d’un variant a Uintérieur de la population) quand
le suivi est fait au niveau du génome, et a la variabilité
génétique (variance de la composante génétique au sein
du peuplement) quand le suivi est fait au niveau du phé-
nome. Cette derniéere variance est rapportée a la variance
phénotypique, métrique appelée « héritabilité » dans le
jargon généticien (rapport de la variance de la compo-
sante génétique sur la variance phénotypique).

NATURE ET AMPLITUDE DES CHANGEMENTS
GENETIQUES TEMPORELS

Quatre résultats majeurs émergent des suivis rétrospectif
et longitudinal décrits précédemment (tableau 1).

Primo, au niveau du génome, les fréquences alléliques des
variants génétiques varient au cours du temps, et ces va-
riations sont distribuées sur 'ensemble du génome. Elles
sontindividuellement de petite ampleur mais affectent un
grand nombre de genes. Si certaines d’entre elles peuvent
étre attribuées a des effets stochastiques liés a ’échan-
tillonnage, une grande partie de ces variations sont cor-
rélées entre périodes successives d’observation, ce qui
indique une origine causale systématique, attribuable a
la sélection naturelle et anthropique. Ces variations sont
également corrélées d’une forét a l'autre, pour une méme
période d’observation, ce qui renforce I’hypothese d’un
facteur systématique agissant dans le méme sens entre
périodes successives et entre foréts (Saleh et al., 2021).

Deuxio, au niveau du phénome, les caractéres de crois-
sance (hauteur et diametre), de phénologie et de surface
foliaire spécifique des feuilles manifestent des varia-
tions temporelles en relation étroite avec les variations
climatiques. Dans le suivi rétrospectif, ces variations,
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Tableau 1 | Variations génétiques temporelles observées sur plusieurs échelles de temps chez le chéne sessile. Comparaison
avec les variations observées entre provenances dans les tests de provenances.

Ce tableau résume les variations génétiques temporelles observées dans le suivi rétrospectif (colonnes 2 et 3) et le suivi longitu-
dinal (colonne 4). Ces résultats sont comparés avec ceux issus de tests de provenances (colonne 5), qui cumulent des variations
temporelles sur des temps beaucoup plus longs, depuis que les peuplements sont en place (Holocéne). Les variations temporelles
notées dans le cadre du suivi rétrospectif ont été mesurées sur les descendants des cohortes dgés de 2 a 7 ans et élevés en jardin
commun (Caignard et al., 2024), celles relatives au suivi longitudinal ont fait 'objet d’observations sur des copies greffées d’arbres
adultes (Alexandre et al., 2020). Enfin, les mesures réalisées dans les tests de provenances ont porté sur des arbres de 20 et 30 ans
(Torres-Ruiz et al., 2019 ; Girard et al., 2022). Les signes - et + dans les colonnes 2 a 4 indiquent une variation temporelle négative
ou positive durant la période considérée. Pour la colonne 5, le signe - ou + indique une corrélation significative négative ou positive
entre moyenne de provenance et température du lieu d’origine de la provenance, suggérant qu’il y a eu différenciation génétique
entre provenances avec ’évolution de la température au cours de ’Holocéne. La valeur 0 indique qu’il n’y a pas eu de variation, ni de
corrélation significative (pour les résultats issus de tests de provenances).

*: Torres-Ruiz et al., 2019 ; Girard et al., 2022
NM : caractére non mesuré

Fin du Petit age Début

Temporalité glaciaire dellAnthropocéne Epoque actuelle Holocene
Origine des données Suivi rétrospectif Suivi rétrospectif Suivi longitudinal Tests de provenances*
Variation climatique Refroidissement Réchauffement Réchauffement Réchauffement
Croissance
Hauteur - + + +
Diameétre - + + +
Phénologie
Date de débourrement - + 0 -
Date de sénescence

. - + 0 0
des feuilles
Longugur§a|son 0 0 0 NM
de végétation
Marcescence - + 0 NM
Morphologie feuille
Surface foliaire moyenne 0 0 + 0
Surface foliaire spécifique 0 _ _ _

(= densité des feuilles)
Physiologie
Teneur en carbone (C) 0 0 - 0
Teneur en azote (N) 0 0 0 0
Rapport (C/N) 0 0 0 0
Discrimination

- +
isotopique 6'°N 0 0
Discrimination 0 0 0 0

isotopique &*C
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concordantes dans les trois foréts (a 'exception du dé-
bourrement), se caractérisent par la réduction de la crois-
sance en période froide, et 'augmentation en période
chaude, un débourrement plus précoce en période froide,
une marcescence plus prononcée en période chaude, une
diminution de la surface foliaire spécifique des feuilles en
période chaude (Caignard et al., 2024). Dans le suivi lon-
gitudinal (donc en période chaude), on observe une aug-
mentation de la croissance, une augmentation de la sur-
face des feuilles, une diminution de la surface spécifique
des feuilles (Alexandre et al., 2020).

Tertio, concernant toujours le phénome, les changements
temporels génétiques affectent principalement des carac-
téres composites ou intégrateurs, comme la croissance,
la phénologie ou la surface foliaire spécifique (densité
des feuilles), résultant de la contribution de multiples
autres caractéres plus élémentaires. Dans les deux suivis
décrits précédemment, de multiples autres caractéres re-
latifs, selon les cas, a la structure (densité du bois), a la
physiologie (discrimination isotopique de l'azote ou du
carbone), avaient été observés, mais n'ont pas manifesté

Figure 2 | Evolution fluctuante de la croissance.

de variations temporelles. La seule exception est celle des
métabolites secondaires du bois, dont certains ont varié
en composition relative entre les deux générations du sui-
vi longitudinal, et certains caracteres de morphologie fo-
liaire en relation avec la distinction taxonomique des deux
espéces (Alexandre et al., 2020).

Enfin, quarto, contrairement aux fréquences des variants
génétiques et aux composantes génétiques des caracteres
phénotypiques, il n’y a pas de variations temporelles no-
toires de la diversité et de la variabilité génétique (cf. supra
la fin du paragraphe « Caractérisation des changements
génétiques temporels », p. 130 pour la définition de ces
termes). La diversité au sein du génome et I’héritabili-
té des caractéres restent stables (Alexandre et al., 2020 ;
Salehetal.,2022). Au plan populationnel, on peut donc ré-
sumer les changements génétiques temporels a des varia-
tions relatives aux moyennes populationnelles (fréquence
de variants génomiques et composantes génétiques de
caractéres phénotypiques), alors que les métriques de va-
riance populationnelle (diversité et variabilité génétiques)
restent stables.

Cette figure illustre les différentes perceptions de I'évolution génétique en fonction des échelles de temps parcourues pour la mesu-
rer. Quand il y a évolution fluctuante, comme c’est le cas pour la croissance chez le chéne sessile au cours des trois derniers siecles,
l’évolution estimée sur le temps long (de 1660 a 1960, t1+t2) masque le rythme de ’évolution mesurée sur des temps plus courts

(t1 et t2). Linférence des taux d’évolution actuelle, basée sur des résultats issus de tests de provenances, qui font référence aux
changements génétiques depuis que les peuplements sont en place, sous-estime dans ce cas [’évolution contemporaine, qui nous
préoccupe dans le contexte du changement climatique. Il n’est pas exclu qu’un échantillonnage de cohortes a des échelles de temps
plus courtes encore, n’ait pas mis en évidence une évolution plus rapide. La réorientation des changements génétiques lors de la
transition Petit ge glaciaire-Anthropocéne, illustrée ici par la croissance mais observée également au niveau du génome (cf. texte),
est une manifestation de I'évolution rapide du chéne sessile en réponse a un changement environnemental.

Croissance
At1+t2
- - - -
- -
. - At‘] At2
Fin du Petit
Holocéne age glaciaire Anthropocéne
s o  — - Temps
| ] | P
1660 1850 12 1960
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DIRECTION ET RYTHME DES CHANGEMENTS
GENETIQUES TEMPORELS

Les questions subsidiaires a la détection de changements
génétiques temporels concernent leur rythme et leur
orientation, qui peuvent étre appréhendés par la compa-
raison des changements, soit entre les deux suivis (rétros-
pectif et longitudinal), soit entre les périodes climatiques
(froide et chaude) du suivi rétrospectif. Ces comparaisons
concluent au caracteére directionnel des changements, qui
émerge de la concordance observée de l’évolution de la
croissance et de la surface foliaire spécifique pendant la
période chaude du suivi rétrospectif et le suivi longitudi-
nal (tableau 1). Dans les deux cas on observe une augmen-
tation de la croissance et une diminution de la surface fo-
liaire spécifique (augmentation de la densité des feuilles).

En second lieu, ces changements peuvent changer d’orien-
tation au cours du temps, suggérant une évolution fluc-
tuante. Cette alternance ressort a la fois de 'analyse des
changements temporels génomiques et phénomiques. En
effet, les variations génomiques sont corrélées négative-
ment, dans les trois foréts, quand on compare ces chan-
gements entre période froide et période chaude au cours
du suivi rétrospectif (tableau 1 et figure 2). De la méme
maniére les caracteres de croissance changent de sens,
dans les trois foréts, entre les deux périodes : alors que la
tendance est a une réduction de la croissance en hauteur
et diamétre vers la fin du Petit age glaciaire, elle s’inverse
au cours de la période de réchauffement (figure 2).

En résumé, autant 'lampleur des changements génétiques
temporels affectant a la fois le génome et le phénome,
que leur rythme fluctuant, suggerent que lévolution
biologique dans les chénaies se produit a des échelles
de temps relativement courtes, de quelques décennies.
Sans doute aurait-on pu détecter des variations plus ra-
pides encore si des analyses avaient été effectuées a des
échelles de temps plus rapprochées (figure 2).

CHANGEMENTS GENETIQUES TEMPORELS
ET DIFFERENCIATION ENTRE POPULATIONS

Les résultats des suivis temporels manifestent des simi-
litudes avec ceux obtenus dans les tests de provenances
(Girard et al.,2022), qui eux expriment le cumul des chan-
gements génétiques temporels sur de longues périodes,
depuis que les peuplements sont en place ; alors que les
suivis temporels ne correspondent qu’a une vision plus
instantanée de cette évolution (figure 2). Ces similitudes
sont perceptibles autant au niveau du génome que du
phénome:

BIOLOGIE ET ECOLOGIE

«Au niveau génomique : faibles changements de fré-
quences des variants génétiques entre provenances
(Degen et al., 2023 ; Milesi et al., 2024), et entre cohortes
temporelles dans notre cas, et distribution de ces chan-
gements sur ’ensemble du génome;

« Au niveau phénomique : différenciation génétique plus
élevée pour des caracteres phénotypiques, notamment
les caracteres plus intégrateurs (croissance, phénologie,
surface foliaire spécifique) (Girard et al., 2022; Torres-
Ruiz et al., 2019). La différenciation génétique entre
provenances est orientée dans le méme sens - en fonc-
tion de la température d’origine des provenances - que
les variations génétiques temporelles durant la période
chaude dans le suivi rétrospectif et longitudinal (ta-
bleau 1);

« Maintien du niveau de diversité et de variabilité géné-
tique entre provenances (Milesi et al., 2024), et maintien
dans notre cas de ces deux métriques entre cohortes.

Méme si lévolution sur le temps long peut masquer
l’évolution instantanée (figure 2), cette similitude en elle-
méme n’est pas une surprise, puisque la différenciation
entre provenances n’est que la résultante de l’évolution
temporelle des provenances, prises individuellement.
Pour résumer, les provenances tout comme les cohortes
manifestent peu de différences au niveau génomique,
alors que les caractéres phénotypiques, en particulier
ceux liés a la valeur adaptative (caractéres intégrateurs)
manifestent des différences nettement plus prononcées.
Cet apparent paradoxe s’explique par l'architecture gé-
nétique des caractéres, c’est-a-dire la maniére dont s’éla-
bore I'expression d’un caracteére lié a la valeur adaptative
a partir des génes qui y contribuent. Les résultats expé-
rimentaux obtenus chez de nombreux arbres montrent
que l'expression du caractere est déterminée par un tres
grand nombre de genes (nature polygénique : Hall, Hal-
lingback & Wu, 2016). Par ailleurs, la covariation des effets
des geénes a la contribution de la variation du caractére
joue un rdle plus important que la variation des effets des
genes pris individuellement (Kremer & Le Corre, 2012 ;
Le Corre & Kremer, 2012). Enfin, ce déterminisme se sin-
gularise par une certaine redondance, plusieurs combi-
naisons différentes de genes pouvant aboutir au méme
résultat au niveau du caractere phénotypique (Laruson,
Yeaman & Lotterhos, 2020). Nous verrons par la suite que
cette architecture facilite la rapidité de I'action de la sélec-
tion naturelle.

LES MOTEURS DES CHANGEMENTS
GENETIQUES

Lorientation directionnelle des changements génétiques
temporels (au niveau génomique et phénomique), leur
alternance en fonction des conditions climatiques sont
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interprétées comme la résultante de facteurs systéma-
tiques, que l’'on peut attribuer a la sélection induite par les
modifications climatiques sévissant durant les périodes
d’observation ou générée par lintervention humaine.
D’autres facteurs que la sélection (naturelle et/ou an-
thropique) pourraient étre invoqués (’age, les variations
microstationnelles, les flux directionnels de genes...),
mais leur contribution peut difficilement rendre compte
du caractere convergent des variations observées entre
les foréts du suivi rétrospectif et entre les deux suivis. C’est
donc le tri des individus et des genes, causé par les dif-
férences de fécondité et de viabilité, qui génére les chan-
gements génétiques. Lampleur des changements dépend

Figure 3 | Moteurs des changements génétiques temporels

de l'importance des ressources disponibles, sur lesquelles
s’exerce le tri, et des mécanismes qui actionnent ce tri
(Walsh & Lynch, 2018). Lors du renouvellement du peu-
plement, ces ressources sont la diversité présente dans
le peuplement parental et leffectif en semis de la régéné-
ration a la génération suivante (le recrutement) (figure 3).
Elles constituent le carburant alimentant les deux méca-
nismes stimulant le tri sélectif : la sélection, naturelle et/
ou anthropique, et ’hérédité, qui garantit la transmission
des changements a la génération suivante. Ces quatre in-
grédients (diversité, recrutement, hérédité et sélection)
concourent indissociablement aux changements géné-
tiques consécutifs au renouvellement des peuplements

Les changements génétiques temporels se produisent surtout a l'occasion du renouvellement des peuplements, lors du passage
d’une génération (G1) a la suivante (G2). Cette figure illustre les ressources nécessaires (diversité et recrutement), et les méca-

nismes a 'ceuvre (hérédité et sélection) pour qu’il y ait modification de la composition génétique lors du passage de G1 a G2. Pour
des raisons pédagogiques et illustratives, ’exemple de la figure est volontairement caricatural et porte sur I'évolution de la couleur
du houppier, comme caractére lié a la valeur adaptative de l'arbre. Une condition nécessaire, pour qu’il y ait évolution, est que ce
caracteére soit variable (diversité) dans la population parentale de départ (G1), que celle-ci se reproduise si possible en nombre (re-
crutement), et que le caractére soit transmissible lors de la reproduction (hérédité). Dés lors, comme la couleur est liée a la survie des
semis, ce tri occasionné par la sélection naturelle et/ou anthropique, durant la vie du peuplement, aboutira a la modification de la
fréquence des arbres d’une certaine couleur dans la génération G2. Parmi ces quatre facteurs nécessaires a ’évolution, deux corres-
pondent a des propriétés intrinséques du peuplement (diversité et hérédité) et donnent difficilement prise a des actions sylvicoles
(cf. infra). Par contre, la sylviculture pourra plus facilement agir sur le niveau de recrutement et Uintensité de sélection pour contri-
buer aux changements génétiques temporels et a 'amélioration de ’évolution adaptative du peuplement (cf. infra). Globalement,

la sélection est trés intense au cours de la vie d’'un peuplement de chéne sessile mené en sylviculture réguliére, la densité d’arbres
variant de plusieurs centaines de milliers de semis a ’ha a une centaine d’arbres adultes lors de la coupe d’ensemencement a la fin
de G2. Et 'intensité de sélection contribue a son efficacité. Cette sélection est tres inégalement répartie au cours de la vie du peu-
plement, lintensité la plus forte s’exercant dans la phase juvénile (15-20 ans), durant laquelle plus de 95 % des jeunes arbres sont
éliminés, principalement par sélection naturelle. Dans le contexte actuel du changement climatique, ’'une des conclusions sylvicoles
tirée de nos données, serait d’accroitre autant que possible le succes reproducteur et le recrutement, et d’accroitre la phase juvénile
d’exposition a la sélection naturelle pour activer I'évolution adaptative (cf infra).

Diversité

‘ Hérédité
77 ‘I'%??W?ﬁf Sabaadii i

Recrutement

Taux de sélection = 5 % Sélection naturelle

Sélection anthropique +naturelle

. ¥
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forestiers, et méritent de ce fait un examen particulier de
leur origine, permanence et réle dans l'évolution géné-
tique des peuplements forestiers (figure 3).

La diversité

La diversité au sens générique du terme (comprenant a la
fois la diversité génomique et la variabilité) est considé-
rable chez les chénes, qui se caractérisent par des traits
d’histoire de vie favorisant les échanges génétiques (taille
de populations élevée, flux de pollen importants, aire de
distribution continue...). C’est une propriété du peuple-
ment, héritée de son histoire évolutive, générée au fil de
I’histoire par les mutations et maintenue et partagée entre
peuplements grace aux flux de genes intra- et interspéci-
fiques (Gerber et al., 2014 ; Kremer et al., 2020). Les inven-
taires de diversité ont montré qu’elle est remarquable-
ment maintenue sur 'ensemble de l'aire de distribution
du chéne sessile, sans différenciation géographique ou
spatiale notoire (Mariette et al., 2002). Plus récemment,
ces résultats ont été confortés par 'absence de différen-
ciation temporelle a différentes échelles de temps, y com-
pris lors de changements environnementaux de grande
ampleur, comme lalternance des cycles glaciaires-inter-
glaciaires (Milesi et al., 2024 ; Wagner et al., 2024). C'est
cette diversité (qualifiée de diversité résidente, ou stan-
ding genetic diversity par les Anglo-Saxons) qui alimente
’élaboration des changements génétiques temporels
évoqués précédemment.

Le recrutement

A la génération suivante, la régénération est le réceptacle
de ladiversité. Son succes numérique, résultantdes fluxde
pollen et de graines, permet de maintenir les variants gé-
nétiques présents dans la population parentale, et consti-
tue la cible de la sélection. Autant le niveau de diversité est
imposé par lhistoire, autant le recrutement dépend des
conditions environnementales et démographiques ayant
cours depuis la pollinisation jusqu’au développement ju-
vénile des semis (Jarret, 2004). Les suivis de fructification
chez les chénes tempérés indiquent que la production
de glands n’est, pour l'instant, pas limitée par ’évolution
climatique actuelle (Caignard et al., 2024), alors que la
survie des semis l’est beaucoup plus, notamment du fait
de la compétition (Mélder et al., 2019 ; Petritan, Toiu, Tu-
dose & Petritan, 2025). Ces études soulignent cependant
que la densité initiale de semis est un des facteurs es-
sentiels du succés du recrutement (Kuehne et al., 2020).

L’hérédité des caracteéres liés a la valeur
adaptative

L’hérédité des caracteres est généralement appréhendée
dans des familles d’arbres issues de croisements contro-
lés et élevées dans des plantations expérimentales, per-
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mettant de contrdler les effets de milieu (test de descen-
dances). Ces dispositifs ont montré que les caractéres
liés a la valeur adaptative des chénes sont héritables
(Caignard et al., 2019 ; Scotti-Saintagne et al., 2004). La
reconstitution de croisements par analyse de parenté
faite a l'aide d’empreintes génétiques montre que cette
héritabilité mesurée en peuplement, méme si elle est plus
faible, est suffisante pour contribuer aux changements gé-
nétiques a la génération suivante (Alexandre et al., 2019).
Tout comme la diversité, ’hérédité reste une propriété in-
hérente au peuplement forestier, liée a sa structure et a sa
composition génétique. Elle est donc a priori peu modu-
lable par l'action humaine.

La sélection naturelle et anthropique

C’est le véritable moteur de l’évolution mais son efficacité
dépend étroitement du niveau des ressources disponibles
(diversité et recrutement). Dans notre cas d’étude (suivi
rétrospectif), laménagement en futaie réguliere a conduit
al'exposition d’une densité tres élevée de semis a la sélec-
tion naturelle, générant une sélection trés intense (Truf-
faut et al., 2017). D’un point de vue démographique, on
peut distinguer deux phases sélectives en peuplement de
chénes (figure 3) : une phase juvénile (une vingtaine d’an-
nées) caractérisée par une exposition a la sélection na-
turelle (compétition pour les ressources, résistances aux
stress biotiques et abiotiques...) et une phase ultérieure
dominée par lintervention humaine lors des éclaircies
(Jarret, 2004). Ces deux phases contrastent par 'intensi-
té de sélection. Plus de 95 % des semis et jeunes plants
sont éliminés lors de la phase juvénile durant Uexposition
a la sélection naturelle. La phase juvénile peut étre plus
sélective encore si on y inclut la phase graines, au cours
de laquelle une prédation tres importante peut diminuer
de maniere drastique les taux de sélection. Ce rappel sur
les évolutions démographiques au cours de la vie d’un
peuplement de chénes souligne la variation temporelle
de l’action de la sélection, et permet d’orienter l'action du
sylviculteur pour en accroitre Uefficacité.

A partir de ces quatre éléments, comment expliquer le
niveau, la rapidité et lorientation des changements gé-
nétiques que nous avons observés et décrits dans les
paragraphes précédents ? Bien qu’on ne puisse séparer
l’action des variations graduelles des facteurs climatiques
de celle des événements extrémes, il est probable que
Pampleur des variations génétiques temporelles que nous
avons observées dans le cas du suivi rétrospectif soit liée
a lintensité de la sélection naturelle qui a eu cours lors
des multiples événements extrémes qui se sont produits
durant lafin du Petit age glaciaire (Cook et al., 2015 ; Rous-
seau, 2012). Des mortalités importantes ont été rappor-
tées dans des documents historiques relatant notamment
les dégats occasionnés par des hivers extrémes (Hausen-
dorff, 1940 ; Schnitzler, 2020). Plus récemment, au cours
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du XXe siecle, des dépérissements répétés ont été obser-
vés a la suite notamment de sécheresses extrémes (1921,
fin des années 1940, 1976) (Delatour, 1983 ; Thomas,
Blank & Hartmann, 2002).

La rapidité des changements génétiques est liée au niveau
de diversité résidente dans les peuplements, et a archi-
tecture génétique des caractéres. Comme nous l'avons
rappelé, les caractéres soumis a sélection (caractéres in-
tégrateurs) dépendent d’un trés grand nombre de génes
distribués sur 'ensemble du génome (Leroy et al., 2020).
Et les caractéres phénotypiques résultent de l’association
d’un grand nombre de génes. La sélection agit sur 'assem-
blage des effets de tous les variants sur l'ensemble du gé-
nome, plus que sur les génes eux-mémes (Sella & Barton,
2019). C’est la combinatoire de cet assemblage (covaria-
tion) qui rend compte des variations des caractéres phé-
notypiques. Les résultats expérimentaux et les analyses
théoriques montrent que, au niveau populationnel, ces
covariations peuvent contribuer a 'adaptation locale en
un nombre trés limité de générations (Ehrlich, Wagner,
Oleksiak & Crawford, 2021 ; Kremer & Le Corre, 2012). Et
comme la réserve de diversité est trés importante, la sé-
lection naturelle n’a que ’embarras du choix pour réaliser
ces assemblages et répondre aux pressions de sélection.
Lorientation fluctuante n’est qu’une conséquence de cette
rapidité de [’évolution. Dés que les pressions de sélection
changent sous l’effet du changement des conditions en-
vironnementales, comme dans le cas de lalternance
Petit dge glaciaire-Anthropocéne dans notre exemple, les
covariations des meilleurs variants génétiques dans les
combinaisons ciblées par la sélection changent de sens,
et I'évolution est réorientée (figure 2).

EVOLUTION BIOLOGIQUE
ET RENOUVELLEMENT DES PEUPLEMENTS

Si I’évolution biologique est rapide chez les chénes, quels
sont les leviers d’action pour en accroitre lefficacité lors du
renouvellement des peuplements ? Des quatre éléments
moteurs de l’évolution que nous avons évoqués précé-
demment, seuls deux donnent réellement prise a 'action
du sylviculteur : le recrutement et la sélection. La diversité
et ’hérédité sont des propriétés du peuplement, héritées
de ’histoire (diversité) ou intrinséques a sa structure géné-
tique (hérédité) et sont donc peu modulables par "lHomme
au moment des opérations de renouvellement. On peut
néanmoins mentionner les valeurs élevées de diversité
génétique présente dans les chénaies, et ’homogénéité
géographique et temporelle de cette diversité.

Par contre, le sylviculteur peut intervenir sur le recrute-
ment en favorisant autant que possible le succés numé-
rique de la régénération. Augmenter la densité de semis
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conduit a un taux de sélection plus important et a des
changements génétiques plus élevés. Concrétement, la
densification peut étre obtenue par l'extension de la du-
rée de régénération en profitant de plusieurs années de
fructification. Exposer les semis issus de régénérations
plus longuement a la sélection naturelle en allongeant la
phase juvénile, pendant laquelle il n’y a pas intervention
humaine est une autre alternative.

Enfin la temporalité est un dernier levier d’action du syl-
viculteur : réduire les longueurs de génération tout en
augmentant la période juvénile d’exposition a la sélection
naturelle, devrait participer a une évolution adaptative
plus rapide et efficace. Elle devrait par ailleurs permettre
de réduire le fardeau évolutif engendré par la pollinisation
a partir des plus vieux arbres lors de la régénération natu-
relle. Ces arbres ont été sélectionnés sous des pressions
sélectives différentes des pressions actuelles, pouvant se
traduire par une moindre adaptation aux conditions cli-
matiques présentes. Cette maladaptation s’accroit avec la
rapidité d’évolution du climat et avec [’dge de ces arbres.
D’un point de vue purement évolutif, on a donc intérét a
faire « tourner » les générations plus rapidement dans la
gestion courante du renouvellement des peuplements.
Cette suggestion n’est pas incompatible avec le maintien
de « vieilles parcelles » ou de vieux arbres - comme il est
de coutume chez les chénes - qui répondent a d’autres ob-
jectifs, comme la conservation de la biodiversité ou d’un
patrimoine biologique. Mais autant que possible, leur
contribution a la pollinisation de parcelles en régénéra-
tion devrait étre limitée. Enfin, les connaissances acquises
sur les changements génétiques temporels contribuent
au débat sur le choix des méthodes de renouvellement
des peuplements, notamment quand le forestier s’inter-
roge sur l'utilisation du flux de génes assisté, ou de la ré-
génération naturelle en cas de mortalités consécutives a
des dépérissements.

Régénération naturelle versus flux de genes
assiste

Lobjectif du flux de génes assisté est d’introduire par
plantation dans un peuplement en renouvellement des
plants venant d’un autre peuplement de la méme es-
pece ayant connu des pressions de sélection similaires a
celles ayant cours actuellement ou ultérieurement dans
le peuplement en renouvellement (Aitken & Whitlock,
2013). Le choix des populations a transférer est basé sur
les similarités de conditions climatiques sévissant dans le
peuplement d’origine et les conditions prédites par diffé-
rents modeles climatiques du GIEC dans le peuplement
de destination. Cette recommandation fait I’hypothese
implicite que le transfert de populations conduira a lin-
troduction de génes « préadaptés » aux nouvelles condi-
tions climatiques, a charge pour ceux-ci de se répandre
ultérieurement dans ’'ensemble du peuplement et de faci-



liter son adaptation a I’évolution climatique en cours. Les
connaissances acquises sur les changements génétiques
temporels, qui ont été évoqués précédemment, incitent
cependant a revisiter l'utilisation du flux de génes assisté
au regard des éléments suivants :

« La diversité génétique est du méme ordre de grandeur
entre les peuplements, en particulier entre le peuple-
ment d’origine et le peuplement de destination. Les
différences de fréquence des variants génétiques sont
minimes, et la tres grande majorité de variants sont pré-
sents partout.

« En puisant dans cette réserve de génes riche et égale-
ment distribuée, la sélection naturelle favorise les com-
binaisons optimales pour les conditions locales dans la
régénération naturelle. La notion de geénes « préadap-
tés » perd sa signification quand le mode d’action de la
sélection naturelle privilégie la covariation des effets des
génes dans larchitecture génétique des caracteres liés a
la valeur adaptative.

«Il est fort probable que les combinaisons optimales
propres au peuplement de destination ne soient pas
celles qui ont été sélectionnées dans le peuplement
d’origine et transférées dans les opérations de flux de
génes assisté. En effet, le choix du peuplement d’origine
est exclusivement basé sur des similarités climatiques
entre conditions climatiques actuelles du peuplement
d’origine et conditions futures du peuplement de des-
tination. Or, le transfert s’accompagne également du
changement d’autres interactions écologiques, de na-
ture abiotiques et biotiques, non prises en compte dans
les criteres présidant au choix du peuplement d’origine.

«Le mode d’action de la sélection naturelle privilégiant
l’'assortiment de combinaisons optimales de génes est
continu et rapide. Enfin, dans le cas de flux de genes as-
sisté mis en ceuvre par plantation, le taux de sélection
naturelle dans la plantation sera toujours inférieur a ce-
lui prévalant dans la régénération naturelle, ou la densi-
té de semis est nettement plus élevée.

En résumé lévolution biologique locale, quand elle est
basée sur un niveau de diversité élevé et un recrutement
important, générera des assortiments de genes conférant
rapidement une adaptation aux exigences écologiques lo-
cales.

Régénération naturelle versus plantation
lors de dépérissements

La répétition d’événements extrémes au cours des der-
niéres années, de nature et d’origine différentes, a géné-
ré des mortalités chroniques suscitant des inquiétudes
quant au maintien local des peuplements affectés par
ces dépérissements (Senf et al., 2020). L histoire nous en-
seigne que de telles séquences ont eu cours lors des der-
niéres décennies de maniére récurrente chez les chénes,
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a une fréquence d’au moins un événement extréme par
génération d’arbres (Delatour, 1983 ; Thomas et al., 2002).
L’histoire nous enseigne aussi que les peuplements at-
teints par de tels événements ont souvent « récupéré » a la
suite de leur renouvellement par régénération naturelle,
et les quelques exemples de suivi diachronique de la récu-
pération chez d’autres espéces soulignent la contribution
essentielle de la diversité et du recrutement lors de ces
phases de récupération (Cortes-Molino et al., 2022).

La critique la plus souvent émise au recours a Uhistoire
récente des dépérissements pour invoquer les capacités
de résilience des peuplements dans le contexte actuel, est
que la rapidité et Uintensité des événements extrémes ac-
tuels sont sans commune mesure avec celles des événe-
ments passés. Cependant, méme si intensité et fréquence
different, les mécanismes évolutifs a l'ceuvre pouvant
conduire a la résilience des peuplements, étaient, sont et
seront les mémes.

Nos résultats fournissent quelques éléments de réponse
sur ces mécanismes et leurs contributions a la résilience.
En premier lieu, ils mettent 'accent sur les ressources né-
cessaires a la résilience a la suite de dépérissements, qui
sont la diversité et le recrutement. Dans le cas de morta-
lités importantes, le risque est effectivement que le faible
nombre d’arbres survivants réduise considérablement
le niveau de diversité des semenciers restants. Ce risque
est cependant tres largement surestimé dans le cas des
chénes. En effet, la pollinisation anémophile et les flux de
genes considérables mis en évidence expérimentalement
dans les peuplements peuvent restaurer en une seule gé-
nération cette diversité dans la population de semis issus
des semenciers survivants. Le succés reproducteur des
semenciers, et donc le recrutement, est primordial. C’est
lui qui déterminera le choix entre régénération naturelle
ou plantation, plus que le nombre de semenciers survi-
vants. Enfin la sélection, comme mécanisme a l'ceuvre
dans la résilience, tient également une place importante.
Elle s’exerce sur un pas de temps relativement court, a la
fois dans le peuplement adulte, lors de la phase de dépé-
rissement, et dans la population de semis. Ces deux tris
sélectifs peuvent conduire a des changements génétiques
importants, améliorant la résilience du peuplement, en
une seule génération. Ce sont précisément les semenciers
survivants ainsi que leurs semis, sélectionnés par les pres-
sions du milieu, qui seront les véritables acteurs de ’évo-
lution dans la génération suivante. En résumé nos obser-
vations et résultats, contextualisés dans les situations de
dépérissements, conduisent a privilégier la régénération
naturelle au renouvellement par la plantation, chaque
fois que le niveau de recrutement le permet - le critere de
décision, entre régénération naturelle et plantation, étant
principalement le niveau de recrutement plutot que le
nombre d’arbres adultes (semenciers) survivants.
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CONCLUSION

Ces premiers résultats relatifs au suivi génétique tempo-
rel chez le chéne sessile mettent en évidence des chan-
gements évolutifs qui se produisent a des échelles de
temps pertinentes au regard des préoccupations portant
sur le changement climatique actuel. Au-dela de notre
cas d’étude, les résultats récents obtenus chez d’autres
espéces (Eberhardt et al., 2026 ; Metheringham et al.,
2025) suggerent que I’évolution génétique a une échelle
de temps contemporaine a cours chez des especes par-
tageant des traits d’histoire de vie avec les chénes : taille
de population élevée, flux de genes importants, aire
continue... (Kremer, Chen & Lascoux, 2025). Ces chan-
gements temporels affectent principalement des carac-
teres treés intégrateurs en rapport avec la valeur adapta-
tive (croissance, phénologie, surface foliaire spécifique)
et pour lesquels des différenciations entre provenances
avaient été signalés antérieurement. On notera que, pour
la croissance, [’évolution génétique est paralléle a l'évo-
lution phénotypique de la productivité qui avait été ob-
servée par les études dendrochronologiques durant les
premieres phases du changement climatique d’origine
anthropique (Kint et al., 2012 ; Stimm et al., 2022). Ces ob-
servations suggerent que les variations tendancielles de la
température et de la teneur en CO, ont stimulé une sélec-
tion plus intense en faveur des arbres a croissance rapide.
Les rares suivis de variations phénotypiques temporelles
de la surface foliaire spécifique suggerent également un
parallélisme entre variation génétique et variation phéno-
typique (Thomas, Preusser, Backes & Werner, 2024). Par
contre, pour la date de débourrement, le suivi rétrospectif
a mis en évidence une évolution génétique vers un dé-
bourrement plus tardif au cours du réchauffement clima-
tique, alors que les variations phénotypiques observées
ces dernieres décennies manifestent clairement une évo-
lution phénotypique vers une précocité plus prononcée
(Dantec et al., 2014 ; Vitasse et al., 2011). Cette opposition
entre variation génétique et variation phénotypique peut
s’expliquer par lorientation différentielle des pressions
de sélection. Les variations tendancielles du climat, fa-
vorisant des arbres a croissance en hauteur plus rapide,
pourraient avantager ceux ayant une saison de végétation
plus longue en rapport avec un débourrement plus pré-
coce. Cependant l'occurrence d’événements extrémes (ici
de gels tardifs) favorisera des arbres a débourrement plus
tardif. Cette opposition des effets sélectifs pourrait expli-
quer les variations temporelles contrastées entre valeurs
génétiques et phénotypiques.

La rapidité des changements génétiques, dont témoigne
la réorientation de leur direction lors de la transition entre
le Petit age glaciaire et le réchauffement de U’Anthropo-
cene, nous amene a reconsidérer notre perception intui-
tive de 'évolution génétique dans les chénaies. L'accep-
tion la plus souvent admise est celle d’une évolution lente
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au regard de la vélocité des changements climatiques,
notamment dans le cas d’espéces aussi longévives que
les chénes. Les arguments invoqués a l'appui de cette as-
sertion, comme la longueur des générations, sont mis en
défaut par le mode d’action et lefficacité de la sélection
naturelle, qui peut trier en un nombre limité de généra-
tions les meilleures combinaisons de génes permettant
de répondre aux pressions du milieu. Lefficacité de ce
tri est accrue par la diversité disponible et les ressources
démographiques, que constituent les densités de semis
lors des régénérations. Laspect encourageant relatif a ces
ressources, est que la diversité est non seulement élevée,
mais maintenue géographiquement et temporellement,
permettant de focaliser l'action du sylviculteur sur le suc-
ceés de la régénération naturelle et le recrutement dans
une gestion orientée vers la résilience des peuplements.
Enfin, la distribution homogene de la diversité, conjuguée
au mode d’action de la sélection naturelle favorisant les
combinaisons génétiques disponibles dans cette diversi-
té, confére a chaque peuplement des capacités de rési-
lience a partir de ses propres ressources (résilience locale),
sans faire appel a des ressources extérieures. La notion de
« résilience locale » fait écho a celle d’« adaptation locale »
qui, elle, traduit la variation spatiale des capacités d’adap-
tation. L'« adaptation locale » avait été trés largement
mise en évidence dans les tests de provenances, et avait
conduit a 'aphorisme anglo-saxon « local is the best »
quand il s’agissait de choisir une source de graines pour
la plantation. La « résilience locale », suggérée par nos
résultats, projette cet aphorisme vers l'avenir en affirmant
« local will be the best » quand il s’agira de prendre une
décision sur le choix d’'une méthode de renouvellement
dans le contexte du changement climatique. ®
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