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Il s'agit d'une angiosperme diploide, monoique,

anemophile et a longue génération.

Sa répartition est circum-Méditerranéenne, elle
est plus abondante dans la partie occidentale de sa répartition,
elle se raréfie en méditerranée orientale, on lLa trouve en de

rares endroits sur la cOte Turque (Fig. 1).

L'espéce constitue souvent des peuplements denses
et continus dont L'homogeneité physionomique n'est qu'apparente,
en réalitée elle présente une grande vafiabitité morphologique
qui a d'ailleurs suscité l'intérét particulier porté & l'espéce.
Elle présente également une grande variabilité phénologique.

On peut se demander comment s'exprime ce continuum au niveau
génétique autrement dit est-il génétiquement subdivisé en sous-
unités ou encore la distribution des alléles aux locus polymor-
phes se matérialise-t-elle par une organisation particuliére et-
dans ce cas quels processus interviennent dans la mise en place

d'ure telle structure.

L 4

C'est & ces questions que nous avons essayé de
répondre dans un premier temps par L'étude de l'organisation de
la diversité génétique a L'échelle de L'aire de répartition

de l'espéce et dans un deuxiéme temps par l'analyse de la
distribution spatiale des génotypes a L'échelle d'une popula-

tion

M ETHODES

Pour les deux parties de l'étude nous avons utili-
sé trois marqueurs enzymatiques, il s'agit des phospho-gluco -~
isomerases oU P G I codées par‘un'Locus a 7 alléles, des iso-
citrates deshydrogénases codées par un locus a8 3 alléles et des

alcool-deshydrogénases codées par un locus & 4 alleéeles.
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Figure 1 : Aire de répartition du cRéne vert et localisation des stations &tudiées.




Dans les modeles quidéc¢rivent la structuration
des populations végétales, les paramétres généralement pris

en ctompte sont:

1. Le régime de reproduction essentiellement exprimé par

le taux d'allo ou d'autofécondation.

2. L'intensité des flux géniques, flux de graines et flux

polliniques, et leur mode de dispersion.

3. On prend également en compte le hombre de générations

écoulées depuis la fondation des populations.

4. et enfin les pressions de sélection.

L'organisation de la varwabiL1te genet1que des
popuLat1ens de chéne vert a été étudiée a partir des F.
statistics de Wright, ils décrivent la variabilité génétique

a trois niveaux différents:

1. Chez les individus au sein de leur groupe;
2. Dans les groupes au sein d'un ensemble de groupes

3. Chez les individus au sein d'un ensemble de groupes.

Le modéle sous-jacent a l'estimation de ces
paramétres et a leur interprétation comporte une hypothése
principale: La dérive est la seule pression évolutive qui joue
un rdle important dans L'évolution des caracteres, donc les "F,

statistics' sont définis par rapport & des génes neutres.

Chez un individu diploide, les deux alléles d'un
méme geéne associés au moment de la reproduction peuvent étre
identiques ou non, c'est a dire qu'ils peuvent &tre issus

d'un méme alléle ancestral ou non.
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Dans un groupe d'individus, l'association de deux
alléles identiques se produit avec une certaine fréquence,
celle-ci varie d'un groupe a l'autre selon le degré de dépen-

dance des alléles identiqués au sein du groupe.

Fis représente ce degré de dépendance. Il estime
la corrélation entre alléles identiques a Ll'intérieur des

subdivisions "Populations'.
Fis = He - Ho / He

He : proportion d'hétérozygotes attendus selon la loi

de Hardy - Weindberg;

Ho : proportion d'Heterozygotes observés.

Fis varie entre - 1 quand les alléles identiques
ne sont jamais associés et + 1 lorsqu'ils le sont toujours.
Quand Fis = 0, Ll'association se fait au hasard, ce qui équi-

vaut a une situation panmictiqgue.

- Si Fis 5> 0 F=D le deéficit en hétérozygotes est dd a des

causes internes aux '"populations' composant L'espéce étudiée.

Fis mesure la différenciation_intrapopulation.

F s.t estime la corrélation entre alléles identiques dans

une subdivision par rapport au total des subdivisions

p et q = fréquences moyennes des alleéeles dans L'ensemble

des subdivisions

p = variance de p
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F s t varie entre zéro quand les alléles identiques sont
aléatoirement distribués dans les subdivisions et + 1 quand‘
les alléles identiques sont toujours dans la méme subdivision,
aussi quand chaque groupe-est panmictique et isolé depuis.
longtemps: Fis = 0 et FST ) O le déficit en hétérozygotes
est d0 a la différenciation entre subdivisions ou "popula-

tion'.

Fit estime la corrélation entre alléles identiques a l'inte-

rieur de L'ensemble des populations considérées comme une

seule.

Fit = Fis + (1 - Fis) Fst

- Si F?t:> 0 > le déficit en hétérozygotes résulte des
deux déficits précédents (Fis , FS$TY) au niveau de l'ensemble

des populations considérées comme une seule.

Cette différenciation entre les individus et
les populations traduit la microévolution que Ll'on peut

définir comme des cthangements de caractéres a Ll'intérieur

d'une espéce.

Pour L'étude de la variabilité génétique a L'échelle
de l'espéce, 16 populations ont été échantillonnées avec un ef-
fectif moyen de 51 individus par population, leur Locétisation

est illustrée dans la figure 1.
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RESULTATS

s . ) W . .
Les estimations moyennes des f-statistics' sur

L'ensemble des populations sont données par le tableau 1.

Tableau 1 : Estimation moyenne des "F-statistics"

Locus Fis ' Fst Fit
PGI-1 0,&20 0,018 = 0,136
IDH-1 -0,092 0,065 -0,021
ADH-1 -0,050 0,135 0,091

Moyenne -0,008 0,073 0,069

1)- La moyenne des Fis sur l'ensemble des locus est proche de
zéro, il y a donc absence, de différenciation a L'intérieur
des boputations. Ce résultat suggere: L'intervention d'un
taux d'allogamie élevé, ce qui n'est pas improbable, en effet
une série d'autofécondations forcées ont été réalisées sur 37
arbres et aucun fruit n'a été obtenu; néanmoins cette hypo-
theése nevsuffit pas a elle seule a expliquer L'absence de dif-

férenciation intrapopulation .

On peut prendre l'exemple d'une espéce allogame
stricte tel que Lictris cylindracea et qUi cependant présen-
te une grande différenciation %ntrapoputation avec un
Fis = 0,41 (déficit en hétérozygotes de 41 %), ce résultat

'explique pour l'espéce par:
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. un flux de graines restreint ;

. un flux pollinique limité qui engendre
des croisements consanguins

. un nombre important de générations se

sont écoulées.

Quelles hypothéses d'interprétation sont possibles dans Lle

cas du chéne vert ?
En supposant que ‘'

* L'espéce soit allogame stricte;

* que les flux geniques soient relativement Limités
Trois scénarios sont possibles:

1.-Nombre de générations écoulées Pl

-Taille du vo1s1nage;;a La taille ‘des echant1LLons étudieés

2. - Nombre de générations écoulées ~
- méme avec un flux génique Limité lLa différenciation n'a

pas eu le temps de s'établir.

3. - Nombre de générations écoulées ~
- ce qui n'exclue pés que la taille du voisinage soité}

a la taille des échantillons étudiés.

Nous définirons ici le voisinage comme étant
la surface dans laquelle les individus sont censés se croj-

ser au hasard.

Pour Lle chéne vert‘dui est une espeéce a longue
génération et qui de surcroit régénére facilement de souche,
ce qui. augmente encore sa longévité, on peut effectivemént
supposer qu'un faible nombre de générations se soient écou-

lées pour la plupart des populations échantillonnées.
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De plus pour celles de la région montpellicraine,
des données historigues réveélent que d'importants défriche~-
ments ont été effectués a la fin du 18éme siécle ce qui laisse
supposer que certaines-popultations de la région sont a leur

premiére génération.

Pour la question du voisinage une étude a l'échel-
le d'une population peut nous donner des indicationsnotamment
par L'étude du régime de reproduction de L'espéce et par
l'intensité des flux polliniques & cette méme échelle, cet

aspect est abordé dans la deuxiéme partie de notre travail.

2)- Fst

La valeur de Fst sur l'ensemble des locus est de
0,073 et pourrait indiquer un déficit en hétérozygotes du a
la différenciation entre populations et donc des ftux géni-. -

ques limités entre populations.
Hypothéses explicatives:

. Flux deAgraines Limités
. Flux polliniques efficaces Llimités

. Décalage phénologique entre populations

* Les études portant sur la prédation et la dissemina-
tion des glands concluent a la fois a une brédation importante
(les micromamiféres sont responsables de la disparition de 78%
des glands)et & une faible dissémination des glands ayant

echappé & la prédation.,

Les informatiomns dont nous disposons sur la dis-
semination des glands dans les chénaies des régions tempérées

'signalent que 99 % des glands transportés au dela de 20 métres

‘sont consommés.
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* Pour ce qui concerne la variabiliteé phénologique,

il y a un deécalage d'autant plus important entre stations
gque celles-ci sont plus dissemblables entre elles au niveau
de leur conditions environrementales et surtout climatiques
Ce décalage va limiter les possibilités de croisement entre
stations puisque les individus précoces ne pourront se
croiser avec ceux qui sont tardifs donc méme si le flux
pollinique est important entre deux populations méme pro-

ches,la fraction efficace va étre Limitée.

A ce sujet, ANTONOVICS et Mc NEILLY (1968) dans
leurs travaux poftant sur des espéces reésistantes aux métaux

Lourds concluent de la fagon suivante:

" Un décalage du témps de floraison conduit efficacement
& un certain degré d'isolement réduisant l'effet homo-
geneisant du flux génique élevé sans pour autant
complétement éliminer les possiblités de transfert de

génes entre pdpulations'.

Au niveau théorique, l'impact du décalage phéno-
logique sur Ll'isolement reproductif entre deux populations
adjacentes a été plus recemment étudié par STAM (1983).

Il considére que le temps de floraison est un caractére
codé par un locus a deux alléles avec un genotype précoce
(EE), un génotype tardif (ee) et un génotype intermédiaire
(eE). Les génotypes de l'habitat A sont plus précoces que
ceux de L'habitat B (Fig. 2).

Les génotypes preécoces dg L'habitat B et qui sont
plus précoces que les tardifs de l'habitat A se croiseront
préférenciellement ou seront triés par L'habitat A et Leé
génotypes tardifs de A seront triés par l'hubitatBwouy seront

préférentiellement efficaces.
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Fig

.2 : STAM , 1983

Modele relatif a L'évolution d'un isolement
reproductif dans des populations vegétales
adjacentes, a partir d'un décalage du temps

de floraison.
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Conditions préalables:

- présence d'une variation génétique sub-
stantielle, peu ou pas de chevauchement
de ta période de floraison des génotypes
précoces et tardifs.

-~

- Flux de graines limité entre ces populations.
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Au cours des générations successives, le décalage
phénologique va s'accentuer dans le sens d'un isolement repro-
ductif entre les deux stations. (e modéle a été testé par
ce méme auteur sur une 3spécg annuelle: Brassica campestris
et au bout de la troisiéme génération, les résultats escomp-
tés ont été obtenus. Ce modele ne peut évidement se tester sur
le cas du chéne vert mais démontre néanmoins que le paramétre
phénologique peut contribuer de facon déterminante dans la dif-

férenciation génétique entre populations.

A L'échelle régionale, c'est & dire en ne consi-
dérant que les populations de la région montpellieraine
distantesentre elles de 6 &8 34 Xm a vol d'oiseau, nous avons
effectué un test de corrélation entre distance génétique du

X2 et distance géographique, le résultat obtenu est aue Les

deux distances sont significativement corrélées entre elles
au risque de 5%. Si l'on interpréte le sens strict de ce
résultat: plus les populations sont proches et plus elles
se ressemblent génétiquement ou A L'inverse, plus les popu-
lations son éloignées entre elles et plus important est leur

degré de dissemblance.

La distance du X2 a une propriété statistique
qui mérite d'étre signalée: elle est construite de fagon a
maximiser L'effet des alléles rares. Or; si L'on Se refére
au modele de Statkin (1981 et 1985) portant sur les alléles
rares en tant qu'indicateur de flux géndqueuc:, notre résul-
tat traduirait Ll'existence d'un flux génique d'autant plus

Limité que les populations sont éloignées entre elles.

. A un isolement spatial s'ajoute un isolement
temporel qui s'exprime par le décatage phénoclogique qui va

accentuer la tendance a la différenciation entre populations.



Nos résultats comparés & ceux obtenus sur d'au-
tres especes et plus spécialement & d'autres arbres anémophi-
les, montrent que le chéne vert présente la valeur de Fst la
plus élevée (quoique les différences ne soient pas considérab-

les) autrement dit une différenciation plus importante que pour

les autres espeéces.

Les résultats de cette premiére partie nous per-
mettent de'penser que d'une part les populations étudiées
sont jeunes, une seule ou trés peu de générations se seraient
écoulées pour la plupart d'entre elles et d'autre part qu'el-

les se seraient séparées depuis longtemps.

Outre Les caractéres propres a lL'espéce, les éve-
nements historiques et plus spécialement ('intervention
humaine auront contribué & modeler Ll'image de la structure

actuelle des populations de chéne vert.

La deuxieme partie de notre travail a porté sur
l'analyse de la distribution spatiale des génotypes a L'échel-

le d'une population et sur L'étude du régime de reproduction

de l'espeéce.

1. ANALYSE DE LA DISTRIBUTION SPATIALE DES GENOTYPES

WRIGHT a montré l'influence de l'effectif efficace
du voisinage sur La différenciation locale dans le cas d'une
population continue. Sa démarche est la suivante:

Soit une population donnée d'effectif total T. On réalijse
plusieurs subdivisions successives de taille croissante.

En calculant Fis et Fst a chaque échelle de subdivision,
L'auteur a montré que si L'effectif efffcace du voisinagé est
grand Fis et Fst sont tous les deux faibles quelquesoit Lle
type de subdivision réalisé par contre si L'effectif etfica-

ce est petit, Fis et Fst sont grands.
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Fst sera d'autant plus fajbte et Fis d'autar:

plus grand que S est proche de T.

Nous avons cartographié la position respectiue
2

’

de tous les arbres contenus dans une surface de 490 m

L'effectif total de la population étant de 158 individus.

L'analyse des trois systémes enzymatiques a sté

effectuée sur tous les individus de la population.

Nous avons ainsi la distribution sbatiate des
génotypes pour chacun des locus utilisés (Fig. 3 et 4). Jes
subdivisions successives de tailles croissantes ont été ef-
~fectuées et pour chaque échelle de subdivision les indices

Fis et Fst ont été calculeées.

L'évolution des valeurs de ces indices en foac-
tion de la taille de L'échelle de subdivision sont Jllus-

trés par des graphes (Fig. 5).

Chaque graphe correspond & un locus.
Les subdivisions pour lesquelles le nombre d'individus par
carré est supérieur a un effectif moyen de 5 sont illustrés

par un tracé vertical au niveau des trois graphes.

Nous remarquons que pour les trois locus, a gar-
tir de cette échelle de subdivision et pour celle de tai.le
supérieure, les valeurs de Fis et Fst restent faibles et sont
proches de zéro. Ce qui signifie que l'on n'a pas de différen-

ciation intra et intersubdivision.

En supposant que quelgues générations se sont
écoulées, le résultat suggére que la taille du voisinage est

supérieure a lLa taille de L'échantillon étudie.
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On peut également supposer que les individus de
la population sont issus d'une fondation récente et que donc
la structuration n'a pas eu le temps de s'établir ce qui
reste probable compte tenu des données historiques relati-
ves aux stations de la région montpellieraine . Ceci n'ex-
clut pas que la taille du voisinage puisse 'étre supérieure

a la taille de la population étudiée.

2. REGIME DE REPRODUCTION, FLUX POLLINIQUES

Pour le régime de reproductibn de l'espéce et des
flux polliniques, les glands issus de fécondation libre ont
¢té récoltés sur 9 arbres disséminés dans lLa parcelle. La
quantité de glands récoltés correspond environ a 70 % de la
production de lLa parcelle. La localisation respective des
9 méres est illustrée par un cercle étoilé sur les figures
3 et 4.

Nous avons comparé les distributions allopollini-
ques par locus entre les descendances issues de méres homo-

zygotes (Fig. 6).

Au locus PGI - 1, la distribution des fréquences
alleliques dans le pollen de la descendance NO2est significa-
tivement différente au risque de 5% de celles des descendances
Nq 1, 3 et 6. L'observation de la localisation de leur mére
respective, dans la station, laisse apparaitre que ces diffe-
rences entre descendances ne résultent pas de Lla distance qui

.sépare Les méres.
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En effet, les méres 1 et 2 ne sont séparées entre
elles que par un seul individu, elles sont de par leur locali-
sation en limite de parcelle, soumises aux mémes effets de

bordure et au méme pool pollinique potentiel.

L*alléte rare 1,20 n'est présent que dans trois
descendances 1,5 et 6 et sa localisation dans la parcelle est

pourtant plus proche des méres 7 et 3.

L'entourage de la mére N°6 est constitué d'arbrel
portant L'alléle 0,80, néanmoins, elle présente dans sa déscen-
dance une plus grande proportion de l'alléle 1,09. On remarque
la encore que les arbres ne sont pas préférentiellement pol-

linisés par ceux qui leur sdnt le plus proche.

Au locus IDH-1, les descendances 3 et 4 sont
significativement différentes des autres descendances, on
remarquera La encore que la distance entre les arbres n'in-

tervient pas de facon systématique dans leur pollinisation.

Les distributions entre descendances au locus
ADH ne sont pas significativement différentes entre elles

ce qui est certainement di au faible degré de polymorphisme

-
s

a3 ce locus. Ces résultats témoignent & la fois d'un flux W

pollinigque important et de son caractére hétérogénie.

Les variations peuvent étre duesau fait qu'on ne™
soit pas en panmixie ou encore que les taux d'alloféconda-

tion varient entre les meéres.

Nous avons estimé les taux d'allofécondation

pour chaque mére a partir de la méthode de SHAW (1981).
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Tableau 3 :

Estimation du taux d'allofécondation

pour chaque ﬁére, se%on la méthode de Shaw et al {1981;.
Ne de Génotypes de
la la mére Ni 0i al tl a2 t2
MET€  pGI1 IDH1 ADH1
1 AA  AA  AA 44 21 0,69 1,5 0,66 1,4
2 AA  AB  AA 38 22 0,79 2,7 0,62 1,5°
3 AA  AA  AA 33 10 0,49 0,63 0,73 1,2
4 AA  AA  AA 23 7 0,61 0,88 0,75 1,2
5 AA  AA  AA 63 33 0,71 1,8 0,61 1,3
6 AA  AA  AA 133 70 0,52 1,1 0,62 1,4
7 AA AA  AA 51 27 0,71 1,8 0,61 1,3
8 AA AA  AA 23 12 0,64 1,4 0,58 1,2
9 AB  AA  AA 82 32 0,74 1,5 0,67 1,2

Dans la représentation des génotypes,

le plus fréquent,
a l'alléle 0,76 du locus

Ni
0i

al

tl
a2

t2

soit 1,00 pour les trois locus,

A correspond & l'alléle
la lettre B correspond

IDH-1 et & l‘alléle 1,09 du locus PGI-1.

= effectlf des descendants par mére.

It

directement décelable.

il

qu'elle a eu lieu,

participé

a

nombre de descendants comme étant issus d' allofecondatlon

probabilité de ne pas détecter une allofécondation alors

calculée & partir d'un pool polllnlque
supposé identique a la composition de la station.

= taux d'allofécondation calculé & partir de

= probabilité

1.

calculée & partir du pool pollinique ayant

la

formation

éventuel et allopollen confondus).
= taux d'allofécondation calculé i partir de
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Deux séries d'estimation ont été réalisées pour
La premiere, nous avons utilisé un pool polllinique sup-

posé identique a la composifion de lLla station.

La deuxiéme série d'estimation a été calculée a
partir du pool pollinique ayant participé & La formation

des descendants autopollen et allopollen confondus.

Dans La 1ére série d'estimation, nous avons
obtenu (tableau 3) des taux d'allofécondation différentsentre
méres en effet, deux d'entre elles présentent des taux infe-
rieurs a 1 (0,63 et 0,88) pour la deuxiéme série d'estima-

tion toutes les méres se sont avérées gllogames strictes.

Pour vériﬁier la validité de lLa 1ére série de
résultats et donc l'hypothése de La panmixie, nous avons
comparé les distributions des fréquenceé attéliques entre
la population parentale et celle du pollen ayant contribué 3
la formation des descendants et les différences se sont avé-
rées significatives ce qui signifie que l'on n'est effecti-

vement pas en panmixie.

Ainsi Ll'ensemble des résultats peuvent se résu-

mer ainsi:

Dans la station

Absence d'effet d'agrégation des diverses classes

génotypiques.

Le chéne vert est une espéce allogame quasiment

stricte.
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Flux pollinigue hetérogeéne

Régime de reproduction pan-

mictique

pécalage phénologique
indépendant de la localisation
respective des arbres dans la

station.

Variabilite 7" quant a L'in-
vestissement des arbres dans

les fonctions cjﬂ et 52
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Les arbres ne seront pas nécessairement. pollinisés
par ceux qui leur sont le plus proche mais par ceux qui leur
seront a La fois phénologiquement synchrones et qui auront

prioritairement investi dans la fonction male.

En conclusion , L'anaLyse de la structure généti-
que du chéne vert contrairement a ceux que l'on aurait pu
attendre, compte tenu des résultats obtenus sur d'autres
espéces forestiéres montre une absence de différenciation a
L'intérieur des populations étudiées alors qu'elle existe
entre celles-ci: les questions qui découlent d'un tel cons-

tat sont les suivantes:

- St'il n'y a effectivement pas de différenciation a L'in-
térieur des populations,peut=-on attribuer une telle situation
4 la seule jeunesse des populations, Si ce n'est pas Le‘cas,

guelle est la taille du voisinage qui est a La fois spatiale

et temporelle.

Les résultats de la 2éme partie de notre travail
nous ont montré que nos populations ne sont certainement pas
panmictiqueset témoignenf de la compléxité du régime de re-
broduction et de l'organisation particuliere des flux polli-

niques.

. - S1 lLl'on se limite au seul aspect phénologique on peut
se demander s'il y a répétabilité des groupes de floraison
d'une année sur l'autre et dans le cas contraire comment et

pourquoi varie la composition de ces groupes.

La prise en compte & La fois du mode d'investis-
sement des arbres dans les fonctions végétatives, males et

femelles et de la phénologie souléve lLa question de lLa relation
\
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entre ces deux aspects, autrement dit: comment irsestissent
tes arbres d'un méme groupe de floraison dans cez différen-
tes foncticns? ou encore, y a t-il prédominance de l'une
ou de l'autre des fonctions aux différentes étapes de la

floraison ?
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