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Comment comparer les effets
de divers modes de gestion

sylvicoles sur la diversité
génétique ?

L’idée que la gestion forestière n’est
pas neutre sur le plan génétique n’est
pas nouvelle. Par exemple, dans une
revue des interactions entre génétique
et sylviculture, Birot (1986) cite des
choix sylvicoles concrets dont les effets
sur la structure génétique sont à consi-
dérer avec attention : renouvellement
des peuplements par régénération
naturelle, sylviculture par points d’ap-
pui ou bouquets de dissémination. Les
articles précédents de ce hors série ont
illustré différentes conséquences géné-
tiques des choix opérés par le sylvicul-
teur lors de la phase de régénération
du peuplement. Mais de façon généra-
le, on dispose de très peu d’éléments
concrets pour comparer l’effet global
de divers modes de traitements sylvi-
coles sur la diversité génétique*.

Différentes études « expérimentales »
ont cherché à comparer la diversité
génétique observée dans des peuple-
ments soumis à des traitements sylvi-
coles contrastés, en supposant que
toutes les autres caractéristiques de
ces peuplements étaient comparables,
notamment la composition génétique
initiale. Une étude allemande de
Konnert et Hussendorfer (2001) a par
exemple consisté à comparer les
niveaux de diversité génétique obser-
vés dans seize peuplements équiennes
et neuf peuplements à structure d’âge
irrégulière de sapin pectiné : les peu-
plements irréguliers tendent à avoir

plus d’allèles* rares, mais un indice de
diversité génétique de Nei plus faible
que les peuplements équiennes, dû à
des fréquences alléliques* moins équi-
librées. Ainsi, les peuplements irrégu-
liers pourraient avoir une diversité plus
élevée (liée en partie au chevauche-
ment des générations) mais cette
diversité pourrait être plus sensible à
des perturbations démographiques
que celle des peuplements équiennes.
D’autres études ont mis en évidence
de fortes modifications de la structure
génétique de peuplements lors des
opérations d’éclaircie et de récolte.
Mais la structure génétique dépend
fortement de la distribution spatiale
des arbres, elle-même fortement affec-
tée par les éclaircies : dès lors, com-
ment mesurer les effets respectifs de
ces paramètres ? On touche là aux
limites de l’approche descriptive en
forêt.

Une autre stratégie pour comprendre
les effets de divers scénarios de ges-
tion sylvicole consiste à décrire les
effets de la sylviculture sur la dyna-
mique des peuplements (croissance,
compétition, mortalité), ainsi que les
interactions entre processus dyna-
miques et génétiques. La gestion sylvi-
cole intervient en effet essentiellement
sur la dynamique, en particulier en
régulant la compétition, en éliminant
certains arbres et en facilitant la crois-
sance ou l’apparition d’autres individus
(figure 1).

Un outil : la modélisation

Sur la base de connaissances théo-
riques et de données obtenues dans
des dispositifs variés (expérimentations
ou placettes d’observation en forêt,
récoltes et piégeage de graines, suivis
en serre ou pépinière, analyses au

Prévoir l’évolution de la diversité pour 
différents itinéraires sylvicoles

Évaluer les conséquences de la gestion
forestière sur la diversité génétique

n’est pas chose facile. De nombreux
facteurs et processus entrent en jeu et
leur résultante ne peut généralement
pas être déduite simplement. La
modélisation et la simulation peuvent

aider à comparer l’impact de divers
modes de gestion. Des progrès signifi-
catifs dans cette direction ont été réa-
lisés récemment et ouvrent des pers-
pectives pour l’aide à la décision.

Processus dynamiques et paramètres démographiques

Gestion
sylvicole

Croissance/Compétition

Mortalité
Fécondité
Dispersion
Régénération

Diversité
Consanguinité

Qualité
génétique

Fig. 1 : interactions entre les processus dynamiques des peuplements
forestiers et leur qualité génétique via les paramètres démographiques. 

La gestion intervient sur l’équilibre « croissance/compétition » en favori-
sant certains individus de manière sélective (au stade « adulte » comme

au stade « semis ») et en en supprimant d’autres, à l’occasion des coupes
d’éclaircie et de régénération, et de l’exploitation forestière

* Voir glossaire p 117
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laboratoire…), des modèles peuvent
être construits en utilisant des
méthodes d’analyse statistique plus ou
moins complexes. Un modèle est une
représentation simplifiée des objets
auxquels on s’intéresse (ici des arbres,
des peuplements), des processus qui
gouvernent leur évolution (dispersion,
régénération, compétition, croissance,
mortalité, reproduction…) et des fac-
teurs (station écologique, densité, syl-
viculture…) qui déterminent l’intensité
de ces processus, en un endroit donné,
à un moment donné. On considère
souvent qu’un « bon » modèle est un
modèle qui correspond au meilleur
rapport efficacité/complexité, son effi-
cacité étant jugée à partir de sa capaci-
té à répondre aux questions posées. Et
le « bon » modèle pour un type de
questions donné ou une échelle spatia-
le donnée (la communauté d’arbres qui
occupent une parcelle forestière, par
exemple) n’est pas forcément le
meilleur pour des questions d’un autre
ordre ou à une autre échelle spatiale (la
mosaïque de parcelles qui constituent
une forêt ou un petit massif…).

Construire un modèle dans le but de
répondre à certaines questions, scienti-
fiques ou appliquées, c’est d’abord en
déterminer la structure, c’est-à-dire
définir les objets d’intérêt, les proces-
sus à prendre en compte. Il faut ensui-
te caractériser l’action de chaque pro-
cessus sur les objets d’intérêt, généra-
lement sous forme d’une relation
mathématique qui décrit l’évolution
des caractéristiques des objets (dimen-
sions, croissance, probabilité d’appari-
tion, de survie) sous l’effet du proces-
sus. Une fois le modèle construit, cali-
bré (ajustement des valeurs des para-
mètres des équations constitutives, à
partir des données disponibles), testé,
évalué, et intégré dans un logiciel de
simulation, il devient possible de simu-
ler l’évolution des arbres et des peu-

Measuring the consequences of forest
management on genetic diversity is
not straightforward. Many factors and

processes have to be accounted for
and their integrated effects cannot be
predicted in a simple way. Therefore,
modelling and simulation can be very
useful to compare the impact of diffe-

rent management options. Significant
improvement in that way has been
obtained recently and suggest interes-
ting prospects to help for decision
making.

Modèles de croissance – Modèles de dynamique forestière

L’évolution de peuplements hhomogènes, c’est-à-dire monospécifiques et
équiennes, peut être représentée par des « modèles de croissance ». Ils
décrivent la croissance (hauteur, diamètre) et la mortalité des arbres, et
l’évolution du peuplement (surface terrière, volume, production) en fonction de
l’espèce (voire de provenances), de la station et de la sylviculture. Bon nombre
d’entre eux sont du type « arbre – sans spatialisation » (= « arbre –
indépendant de la distance ») et prennent en compte la distribution d’arbres-
type par classes de diamètre ou un inventaire individuel (alors que les modèles
« arbre moyen » ou « peuplement » ne considèrent que les diamètres
moyen et dominant du peuplement), sans considérer la position des arbres dans
la parcelle. Quelques modèles de type « arbre – avec spatialisation » (= « arbre
– dépendant de la distance ») utilisent la cartographie des arbres pour lier la
croissance aux compétiteurs les plus proches). Houllier et al. (1991) présentent
ces types de modèles et leur utilisation (y compris le lien avec des outils de
prévision de la qualité des bois).

Pour l’évolution de formations mélangées, irrégulières, où la régénération
doit être prise en compte puisqu’elle intervient potentiellement en permanence
et pas seulement en fin de cycle, on a recours à des modèles « arbre – avec
spatialisation » (Courbaud et al., 2000) ou à des « modèles de dynamique
forestière ». Ces derniers sont très divers en termes de mode de
représentation du peuplement et des processus (régénération/recrutement,
croissance, mortalité, dispersion) et d’échelle spatiale considérée (voir Franc et
al. 2000) ; des « modèles de trouées » (« gap models » en anglais) ont
notamment été développés pour des situations correspondant à la plupart des
grands types de forêts du globe.

Quelques lectures

COURBAUD B., GOREAUD F., DREYFUS PH., BONNET F.R., 2000. Sylviculture
et modèle de croissance dépendant des distances : mise en oeuvre du logiciel
CAPSIS 3.0 sur des pessières irrégulières de montagne. Revue Forestière
Française, vol. 52, n° 5, pp. 425-438

HOULLIER F., BOUCHON J., BIROT Y., 1991. Modélisation de la dynamique des
peuplements forestiers : état et perspectives. Revue Forestière Française, vol.
43, n° 2, pp. 87-108

FRANC A., GOURLET-FLEURY S., PICARD N., 2000. Une introduction à la
modélisation des forêts hétérogènes. Paris : ENGREF. 312 p.

Le numéro spécial « Modélisation de la croissance des arbres forestiers et de la
qualité des bois » (1995) de la Revue Forestière Française présente une grande
variété d’approches de modélisation.

Le Cemagref (Nogent-sur-Vernisson) a établi récemment un dossier « Bilan et
perspectives sur les modèles de croissance, de dynamique forestière et de
qualité des bois » pour le compte du ministère de l’Agriculture.
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plements selon divers scénarios de
gestion (y compris l’absence d’inter-
vention).

Il existe de nombreux modèles de
croissance ou de dynamique fores-
tière (voir encadré sur les modèles).
En France, une bonne partie des
modèles existants sont intégrés dans
la plate forme de simulation Capsis
(voir encadré ci-contre et http://cap-
sis.free.fr).
Par ailleurs, différents modèles ont
été mis au point pour simuler l’évolu-
tion de la structure génétique des
peuplements forestiers et de leur
diversité. Mais dans ces modèles, les
processus démographiques sont
généralement représentés de maniè-
re très simplifiée.

Coupler des modèles de
dynamique forestière et
des modèles de flux de

gènes*

En 2002, a débuté un projet visant à
élaborer un outil de simulation per-
mettant de tester l’impact de la ges-
tion forestière sur la diversité géné-
tique de peuplements forestiers
divers et, plus généralement, les
interactions (dans les deux sens)
entre la dynamique des peuplements
forestiers et les processus de repro-
duction et de flux de gènes. Ce pro-
jet a été mené conjointement par
des équipes de l’Inra et du Cirad, à
Avignon, Montpellier et Bordeaux, et
par le Conservatoire génétique des
arbres forestiers (CGAF Orléans,
ONF), en réponse à un appel à pro-
positions de recherche du Bureau
des ressources génétiques. Il a été
cofinancé principalement par le
ministère de l’Agriculture. Cette thé-
matique a bénéficié parallèlement
d’un soutien conjoint de l’Inra et du
Cirad.

La démarche a consisté à rassembler
des spécialistes de la modélisation
dans le domaine de la croissance des
arbres, de la dynamique forestière et
de la génétique pour étudier la
manière de connecter les modèles
correspondant à ces champs de

connaissances. Cette connexion est
considérée à la fois du point de vue
théorique (enchaînement des pro-
cessus de reproduction – c’est-à-dire
production et dispersion des graines
et du pollen en lien avec la phénolo-
gie – de régénération ou recrute-
ment, de croissance, compétition et
mortalité) et du point de vue infor-
matique.
Les possibilités de la plate-forme de
simulation Capsis qui hébergeait
déjà des modèles de croissance et
de dynamique forestière (dont cer-
tains utilisés par l’ONF) ont été éten-
dues par adjonction de fonctionnali-
tés ayant trait à la génétique (méio-
se*, fécondation).

Le projet portant sur le couplage
démo-génétique* s’appuie sur une

gamme de situations forestières et
d’espèces, pour lesquelles les cher-
cheurs disposent de données expéri-
mentales et de modèles pour les
champs scientifiques à connecter.
Ces situations ou modèles biolo-
giques ont joué deux rôles :

garantir, par leur variété, que la
partie théorique et informatique du
projet a une portée suffisamment
générale ;

contribuer à tester ces outils, puis
à évaluer des méthodes de gestion
des ressources génétiques.

Pour chacune des situations fores-
tières étudiées, un module informa-
tique intégrant le modèle correspon-
dant (résultant du couplage des
modèles de chaque champ de
connaissance) a été écrit, en utilisant

Le projet CAPSIS : Croissance d’Arbres en Peuplement et Simulation
d’Interventions Sylvicoles (http://capsis.free.fr)

Dès ses débuts en 1994, ce projet logiciel avait pour objectif de mettre les
modèles établis par les chercheurs à la disposition des forestiers. Au stade actuel
(version 4), Capsis est devenu une plate-forme modulaire, évolutive et pérenne,
ouverte. Une charte définit son organisation comme un développement partagé,
autour du responsable du projet global (*) et du développement du noyau
logiciel :

Développeur : développement du noyau (Java ; Win32,
Linux…), conseil, formation, assistance ;
Modélisateurs : développement des modules, intégration des
connaissances scientifiques ;
Utilisateurs : des modules opérationnels, en relation avec les
modélisateurs.

L’objectif est de permettre la simulation des conséquences de conduites
sylvicoles variées – et de la gestion forestière en général – sur la base des
connaissances scientifiques sur la croissance des arbres et la dynamique des
peuplements. Cette plate-forme d’intégration de modèles de croissance et de
dynamique forestière est à la disposition des modélisateurs, des gestionnaires
forestiers et des enseignants.

De nombreux modèles de croissance et de dynamique forestière développés par
des équipes de recherche, françaises pour la plupart (Inra, Cemagref, Cirad,
IRD…), sont intégrés dans Capsis 4. Une bibliothèque de fonctionnalités
économiques est en cours de développement par l’Institut européen de la forêt
cultivée (http://www.iefc.net/).
En 2003-2004, Capsis 4 a été enrichi de nombreux éléments permettant la prise
en compte de la génétique et l’intégration de modèles couplant la dynamique
(croissance, mortalité, régénération) avec la dispersion, la reproduction et les flux
de gènes.

(*) : François de Coligny (Inra) - UMR « botAnique et bioinforMatique de
l’Architecture des Plantes (AMAP) - Montpellier
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en particulier les nouvelles fonction-
nalités génétiques de la plate-forme.
Pour un module correspondant à une
structure mélangée, il est possible
de suivre l’évolution génétique d’une
seule des espèces présentes ou de
plusieurs (selon les connaissances
disponibles sur chaque espèce et les
informations fournies au départ
d’une simulation).
Le travail réalisé au cours de ces
deux années a ainsi permis de rendre
nettement plus réaliste la composan-
te « démographique » en matière de
couplage démo-génétique en reliant
les effectifs et structures d’âges à
l’évolution des dimensions des
arbres, évolution qui résulte elle-
même de processus décrivant crois-
sance et survie en fonction de la den-
sité et de la compétition plus ou
moins intense, ainsi que des poten-
tialités stationnelles.

Premiers résultats

De premières simulations ont été
réalisées pour chaque situation étu-
diée, dans le but de tester le fonc-
tionnement des modèles résultant
du couplage démo-génétique pour
les situations forestières sélection-
nées, et d’évaluer leur sensibilité

pour certains processus. Par ailleurs,
des simulations de différents modes
de gestion (réels et alternatifs, y
compris l’évolution naturelle sans
intervention) ont été réalisées.

Certaines indications sur la structura-
tion et l’évolution des ressources
génétiques ont ainsi été ébauchées.
Deux exemples sont détaillés ci-des-
sous.

Situation forestière Équipe de recherche

Espèce principale prise en compte sur le plan génétique

Peuplements monospécifiques de pins évoluant par colonisation vers

des sapinières-hêtraies (Mont-Ventoux)

Sapin pectiné (Abies alba Mill.)

Forêt dense tropicale humide en évolution constante, avec exploita-

tion pour le bois d’œuvre (Guyane française) 

Angélique (Dicorynia guianensis Amsh.), Wacapou (Vouacapoua ame-

ricana J.B. Aublet ) 

Espèce feuillue disséminée (Bassin parisien) 

Alisier torminal (Sorbus torminalis Crautz) dans chêne sessile

Espèces feuillues sociales (Sarthe) 

Chênes sessile (Quercus petraea (Mattus.) Liebl.) et pédonculé

(Q. robur L.)

Peuplement monospécifique en expansion (Luberon) 

Cèdre de l’Atlas (Cedrus atlantica (Endl) Carr.)

Inra – Unité de recherches forestières méditerranéennes (Avignon)

Cirad-Forêt - Programme Forêts naturelles, équipe « Étude et

modélisation de la dynamique forestière » (Montpellier)

ONF – Conservatoire génétique des arbres forestiers (Orléans)

Inra - Laboratoire de génétique et amélioration des arbres fores-

tiers – (Bordeaux)

Inra – Unité de recherches forestières méditerranéennes (Avignon)

Fig. 2a : alisier torminal disséminé dans une chênaie - Début de simula-
tion. La visualisation montre une partie de la forêt constituée de 14 par-
celles de chêne sessile, cultivées en futaie régulière. Les parcelles sont à

différents stades ; la teinte plus ou moins foncée indique une surface ter-
rière plus ou moins forte. Les alisiers adultes, cartographiés et génotypés*

sont figurés en rose
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Exemple 1 : Alisier torminal dissé-
miné en chênaie sessile

Dans ce module, nous avons assem-
blé différentes connaissances exis-
tantes sur la croissance du chêne sessi-

le, la dispersion du pollen et des
graines de l’alisier, et différentes carac-
téristiques du régime de reproduc-
tion* de ces deux espèces (durée de la
phase juvénile, production relative de

graines…). Par contre, faute de modè-
le de croissance établi pour l’alisier
torminal, nous avons été contraints
d’utiliser un modèle dérivé de celui du
chêne sessile, tout en tenant compte
(via des termes de pondération) du
comportement connu de l’alisier par
rapport à la compétition.

Les figures 2a et 2b donnent un
aperçu d’une session de simulation
dans Capsis. 

Premiers résultats : la simulation
montre que l’absence de coupes
dans la population de chênes
condamne pratiquement l’alisier
(figure 3).

Exemple 2 : le sapin pectiné, en
phase de colonisation des pineraies
de l’arrière-pays méditerranéen

Ce module est construit autour
d’un modèle démographique de
dynamique forestière, encore en
cours d’élaboration, qui décrit l’évo-
lution conjointe (compétition, crois-
sance, mortalité, recrutement) des
pins (sylvestre, à crochets ou noir) et
des colonisateurs que sont le hêtre
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Fig. 2b : alisier torminal disséminé dans une chênaie – Simulation sur 40 ans. La visualisation montre que les parcelles
de chêne voient leur surface terrière évoluer du fait de la croissance et des coupes de régénération. Des semis d’ali-
sier apparaissent au voisinage des adultes ou dans des parcelles où les conditions de concurrence sont favorables

Fig. 3 : alisier torminal disséminé dans le chêne sessile - Évolution
démographique de la population d’Alisier torminal 

selon cinq scénarios de gestion sylvicole : 
1 : évolution libre – 2 : gestion dynamique favorable à l’alisier – 3 : ges-
tion passive favorable à l’alisier – 2B : gestion dynamique ne tenant pas

compte de l’alisier – 3B : gestion passive ne tenant pas compte de l’alisier 
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et le sapin pectiné ; ce dernier est
considéré également sur le plan géné-
tique (figure 4). Le module est conçu
pour prendre en compte des zones
forestières assez vastes, de quelques
centaines à milliers d’hectares. Cela
correspond à plusieurs dizaines ou
quelques centaines d’entités spatiales
(parcelles ou sous-parcelles) considé-
rées comme homogènes du point de
vue de la station écologique (informa-
tion intégrée au système d’informa-
tion géographique de l’ONF). Pour le
sapin, le sous-modèle représentant la
dispersion est plus raffiné : la fructifi-
cation des semenciers dépend de
leurs dimensions ; la probabilité d’ap-
parition des semis en un point donné
dépend de la position des sapinières
environnantes, même lointaines (jus-
qu’à plus d’un kilomètre), et des
semenciers intercalés en avant du
front de colonisation.

Premiers résultats : naturellement, le
sapin pectiné tend à coloniser les peu-
plements de pins (figure 5) ; la gestion
sylvicole favorise son passage des
strates basses de régénération vers la
strate supérieure. L’érosion génétique
(perte d’allèles rares) est assez faible,
particulièrement en l’absence de ges-
tion forestière, car il s’agit d’un contex-
te d’accroissement démographique.

Les modèles restent encore
à améliorer

Le couplage accompli se fonde sur
les modèles et les relations dispo-
nibles, établis lors d’études anté-
rieures ou menées en parallèle. La
sensibilité des modèles aux incerti-
tudes sur différents paramètres a été
étudiée par simulation. Les résultats
montrent que la validation d’orienta-
tions de gestion adaptées avec pré-

cision à différentes situations écolo-
giques et socio-économiques néces-
site au préalable une amélioration
substantielle pour plusieurs compo-
santes des modèles :

la croissance et la survie, notam-
ment pour les forêts mélangées et
multi-strates, ou pour des espèces
disséminées (alisier torminal, par
exemple) ;

la dispersion dite « efficace »,
c’est-à-dire donnant une probabilité
d’abondance des semis en un site
donné selon la position des arbres
ou peuplements semenciers, des
conditions d’accueil du milieu, de la
compétition qui s’est exercée depuis
la germination ;

la dispersion du pollen, pour tenir
compte des flux provenant des peu-
plements environnants ;

les fluctuations annuelles de
fécondité qui conduisent à des irré-
gularités dans la régénération, en
quantité et en diversité.

Stratégie…

L’objectif final du projet engagé sur la
base du simulateur Capsis est de pré-
voir l’effet de différents modes de ges-
tion. Sur le plan informatique, les possi-
bilités déjà multiples offertes par cette
plate-forme pour simuler la sylviculture
restent à compléter ou automatiser.
Ceci nécessite un effort supplémentaire
pour « conceptualiser » – et surtout tra-
duire en code informatique – les inter-
ventions sylvicoles (notamment dans
des structures de peuplements très irré-
gulières ou mélangées) ou les modes de
gestion à l’échelle de la forêt.
Ainsi, les outils mis au point ici permet-
tront à court terme des simulations de
type « stratégique » de l’effet d’un
éventail de modes de gestion sur la
structure dimensionnelle et spatiale des
peuplements, leur composition, leur
structure génétique, pour une gamme
de situations de départ théoriques. On
pourra en tirer des recommandations
d’ordre général pour une espèce don-
née et une grande région, recomman-
dations qui resteront naturellement
conditionnées par la connaissance des
phénomènes décrits et le degré
d’achèvement des modèles.

Fig. 4 : sapinière-hêtraie en cours de constitution – Mont-Ventoux. Ce
schéma représente deux états à 20 ans d’intervalle, avec croissance des

arbres en place, apparition de nouveaux individus (régénération). Le géno-
type* (encadré vert) d’un semis est déduit de celui issu de sa mère, situé à

proximité (et représentée sur le plan informatique comme un individu
unique, dont le génotype est décrit par la valeur des allèles aux différents

locus*) et de celui de son père, distant (représenté sur le plan informatique
par un objet correspondant à un ensemble d’individus situés dans la

même parcelle, de mêmes dimensions et âges ; dans ce cas, le génotype
est représenté par un tableau de fréquences alléliques)
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…et tactique

Par contre, pour des prescriptions
adaptées à des situations bien déter-
minées (une forêt donnée, un petit
massif, une parcelle précise), hormis
les dispositifs d’étude décrits et sui-
vis de manière bien plus détaillée
que ce que permet un contexte de
gestion forestière, il serait utile de
mettre au point des méthodes de
diagnostic permettant de caractéri-
ser le point de départ « réel », en
vue de simulations de type « tac-
tique ». En effet, la pertinence du
résultat des simulations ne dépend
pas uniquement de la validité du
modèle, mais aussi de la description
que l’on a de la situation en ques-
tion.

Pour mettre au point des méthodes de
description, on peut faire appel aux
méthodes classiques d’échantillonna-
ge, à condition d’améliorer la descrip-
tion dimensionnelle et spatiale de
structures forestières complexes, ainsi
que la caractérisation des conditions
stationnelles, en gardant ces descrip-
tions compatibles avec un contexte de
gestion forestière opérationnelle (son
coût de mise en œuvre doit être en
rapport avec le bénéfice que l’on peut
tirer, soit directement soit par simula-
tion, des éléments obtenus).
Bien entendu, cette question a une
importance très générale et n’est pas
spécifiquement liée à l’étude de la
structure génétique et de son évolu-
tion. Sur le plan génétique, en plus des
questions d’échantillonnage, la carac-

térisation de la structure (y compris
spatiale) se heurte encore au coût
élevé du génotypage.

Prendre en compte les
effets de la génétique sur

la dynamique des
peuplements

Le projet a surtout porté sur l’impact
de la démographie sur la génétique.
Aucun effet génétique sur le phénoty-
pe* n’est encore pris en compte dans
les modèles mis en œuvre. Mais tout
est prêt, dans la plate-forme Capsis,
pour intégrer de tels effets.
À court terme, pourraient être pris en
compte :

l’effet de dépression de consangui-
nité* (effet négatif de la consanguinité

Fig. 5 : recolonisation des peuplements de pins par le sapin pectiné et le hêtre – Simulation sur 100 ans, en
absence d’intervention sylvicole, de la colonisation du sapin (en bleu) et du hêtre (en rouge) (année 2000 à

gauche, et 2100 à droite) dans les peuplements de pins (sylvestre, à crochets, en vert) en versant Nord du Mont-
Ventoux (entre 900 et 1600 m d’altitude). Les cartes du bas ne présentent que le sapin. La teinte est d’autant plus
foncée que la proportion de l’espèce est forte, en nombre d’individus de plus de 3 m de hauteur (régénération

et adultes). Le sapin s’étend fortement à partir d’un noyau de sapinières matures ; déjà observée en 2000 (unités
en bleu plus ou moins clair autour du noyau), cette évolution s’amplifie fortement, d’après la simulation, de 2000

à 2100. La partie gauche de la carte, plus éloignée des sapinières-sources et correspondant à des altitudes
basses, moins favorables au sapin (et au hêtre), n’est pratiquement pas concernée par cette colonisation
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sur la survie des individus) qui peut
réduire fortement l’effectif de semis
dans les très jeunes régénérations
(sapin pectiné, angélique, cèdre,
chêne…) ;

le contrôle génétique de la florai-
son/fructification (par exemple sur
cèdre de l’Atlas et sapin) qui déter-
mine en partie les variations inter-
individuelles et inter-annuelles de la
participation des semenciers à la
régénération ;

le contrôle génétique de l’adapta-
tion à la sécheresse (et donc sur la sur-
vie, voire la vigueur) sur cèdre, chêne.
La prise en compte de tels effets est
un des enjeux majeurs des
recherches poursuivies, en matière
de couplage démo-génétique, pour
chacune des situations forestières
étudiées par les équipes qui ont
mené à bien ce projet.

En conclusion : des
perspectives intéressantes

à moyen terme

Cette étude ouvre de larges perspec-
tives pour la mise au point d’indica-
teurs de l’effet de la gestion sur les 
ressources génétiques, notamment
lorsque les modèles auront bénéficié

des améliorations indispensables.
Il est encore nécessaire de valider les
premiers résultats présentés plus haut,
ce qui passe par l’amélioration des
modèles et des méthodes de descrip-
tion des situations de départ. Il est
cependant possible, d’ores et déjà,
d’indiquer le sens de l’évolution de la
diversité selon différents itinéraires par
des comparaisons en relatif ou d’en
déduire quelques indications sur les
modes de gestion à éviter.

En attendant que des recommanda-
tions plus précises et mieux quantifiées
puissent être données avec de bonnes
garanties, il faut garder à l’esprit que
d’autres éléments peuvent guider les
gestionnaires. Pour l’Alisier torminal,
par exemple, il est établi que la sylvi-
culture doit maintenir au moins 30
semenciers d’alisier pour 100 ha, pour
conserver la richesse allélique* de la
population. La mise au point des
modèles permettra sans doute de
nuancer cette valeur selon différentes
situations (20 ou 25 suffiront dans tel
cas, 40 seront nécessaires dans
d’autres…), mais cet ordre de grandeur
est déjà une information précieuse.
Notons, pour finir, que si la base infor-
matique choisie (la plate-forme de

simulation Capsis) offre de nombreux
avantages aux chercheurs (architecture
modulaire, outil évolutif et pérenne,
facilité à mettre à jour les modèles au
fur et à mesure des avancées scienti-
fiques), elle est aussi une garantie pour
que le progrès des connaissances se
traduise dès que possible dans la pra-
tique, puisque cet outil est déjà utilisé
(modèles de croissance pour le chêne
sessile, le pin maritime, le pin noir,
modèle de dynamique des pessières
d’altitude…) par les services recherche
et développement de l’ONF.
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Exemple de colonisation de pineraie de pin sylvestre par le sapin pectiné
dans le massif du Ventoux
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