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ÉVOLUtION
L’ÉTONNANT SUCCÈS ÉVOLUTIF DES CHÊNES

> macrocarpa) dans la partie centrale du Sud-Est 
où les deux espèces coexistent et où le chêne à 
bogue est soumis aux contraintes du change-
ment climatique ?

Concrètement, nous savons qu’un certain 
flux génétique existe entre les différentes 
espèces de chênes et que les gènes échangés 
diffèrent selon les espèces, l’endroit où elles 
se trouvent, les espèces voisines, le climat et 
le milieu. Nous savons également qu’une fois 
que les gènes passent d’une espèce à l’autre, 
ils peuvent se transmettre au-delà de l’aire de 
répartition de l’espèce en question, apparem-
ment sous l’effet des flux de gènes et de la 
sélection environnementale. Ces exemples 
suggèrent que les flux de gènes ont pu jouer 
un rôle adaptatif dans l’évolution des chênes. 
En associant des études génomiques et écolo-
giques, nous commençons tout juste à éluci-
der ces processus.

Il nous reste encore à comprendre quels 
gènes et quels paramètres – période de florai-
son, milieu, distance géographique – déter-
minent la spéciation des chênes. Ainsi qu’à 
déterminer si les caractéristiques écologiques 
des espèces évoluent lorsqu’elles se déve-
loppent ensemble ou seulement séparément. 
Pour l’heure, nous sommes sur le point de com-
prendre quels sont les gènes qui façonnent la 
différenciation entre espèces.

Ainsi, des travaux récents sur les chênes 
européens, menés à l’unité Biogeco de 
Bordeaux par Antoine Kremer et ses collè-
gues, pointent des gènes impliqués dans l’ap-
titude à se croiser et à s’adapter à des 
conditions écologiques particulières telles que 
la tolérance à la sécheresse, au froid ou aux 
maladies. Mais ces résultats indiquent seule-
ment que ces différences d’adaptation écolo-
gique varient selon les espèces, et non qu’elles 
guident la différenciation.

La même équipe a simulé différents scéna-
rios de spéciation par analyse statistique pour 
tenter d’expliquer les variations génomiques 
entre quatre espèces de chênes blancs répandus 
en Europe (chêne sessile, Quercus petraea ; 
chêne pubescent, Q. pubescens ; chêne tauzin, Q. 
pyrenaica ; chêne pédonculé, Q. robur), qui 
s’hybrident aujourd’hui quand elles coexistent. 
Ces chercheurs montrent que ces variations 
génomiques sont apparues sur des espèces for-
mées dans des zones géographiques différentes 
en Europe, les flux de gènes entre espèces inter-
venant dans un second temps lorsque celles-ci 
sont entrées en contact à la fin du dernier âge 
glaciaire, il y a 20 000 ans. Ces données montrent 
que la « perméabilité » génétique a été mainte-
nue malgré la longue séparation entre espèces, 
et que cette perméabilité (par hybridation avec 
le chêne pédonculé) a contribué à l’adaptation 
notamment du chêne sessile à des climats plus 
froids lors de sa migration vers le nord.

Et pour revenir au contexte américain, la 
coexistence de nombreuses espèces soulève la 
question de la contribution de l’hybridation à 
la grande diversité spécifique présente sur le 
nord du continent.

Comprendre quand, où et comment est 
apparue la diversité des chênes est fondamental 
pour prévoir comment ils peuvent résister et 
s’adapter aux transformations rapides de leur 
environnement. Les chênes ont rapidement 
recolonisé les terres à la suite du recul des gla-
ciers continentaux il y a environ 20 000  ans. 

L’hybridation y a également contribué, comme 
l’ont montré les études sur le couple chêne 
pédonculé-chêne sessile en Europe : dans sa 
migration postglaciaire, le chêne sessile a « suivi » 
le chêne pédonculé en s’hybridant avec lui.

Les connaissances que nous pouvons 
acquérir sur les avantages conférés par les 
transferts génétiques en matière d’adaptation 
sont essentielles pour prédire la résistance des 
chênes au changement climatique. Ces arbres 
devront notamment faire face à des maladies 
fongiques et à des insectes nuisibles auxquels 
ils n’ont jamais été confrontés. D’autant plus 
qu’en raison de printemps précoces, les 
insectes qui transportent des champignons 
pathogènes voient leur aire de répartition 
s’élargir et leur mode de reproduction se modi-
fier. Les chênes pourraient avoir bien du mal à 
résister s’ils ne sont pas en mesure de faire face 
à ces nouvelles maladies et d’évoluer aussi rapi-
dement que le climat change.

Notre défi pour la prochaine décennie, en 
tant que spécialistes de la biodiversité végétale, 
sera de déterminer comment la différenciation 
des espèces et les transferts de gènes entre 
elles influeront sur l’évolution des populations 
de chênes et leur maintien. Si nous compre-
nons suffisamment bien ces processus, nous 
serons capables de prédire à quoi ressemble-
ront nos forêts dans un siècle et au-delà. Nous 
espérons ainsi pouvoir guider la gestion fores-
tière pour assurer la survie à long terme de ces 
arbres vitaux. n
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