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Contexte

Les activités anthropiques entrainent un déclin de la biodiversité par des
effets directs (exemple destruction d'individus, destruction d’habitat) et des effets
indirects en agissant sur les processus écologiques (par exemple réduction de la
migration par fragmentation, Soulé & Mils 1998). Une réduction de la taille
démographique des populations entraine une augmentation des impacts de la
stochasticité démographique et donc de la probabilité d’'extinction. La réduction de
la taille et du nombre de populations diminuent les échanges entre populations, i.e.
la migration. La réduction de la taille démographique et de la migration entrainent
une réduction de la taille efficace. La taille efficace est une notion issue de la
génétique des populations qui peut étre définie comme le nombre d'individus qui
vont contribuer a la prochaine génération pondéré par leur participation respective
a cette nouvelle génération. Une taille efficace réduite indique une prépondérance
de la dérive (échantillonnage aléatoire des alleles a chaque événement de
reproduction) dans l'évolution des fréquences alléliques comparativement a
d’'autres Forces comme la migration. Lorsque la dérive est prépondérante le risque
de dépression de consanguinité augmente (baisse de valeur sélective des
descendants issus d'un croisement d'individus proches génétiquement par rapport
aux descendants issus d'un croisement entre individus plus éloignés
génétiquement) et du risque de mal-adaptation par perte de diversité génétique,
ces deux phénomeénes augmentent la probabilité d’'extinction. La mal-adaptation
peut étre aussi directement liée aux changements globaux comme le changement
climatique.

La préservation ou l'augmentation du potentiel évolutif est une stratégie de
gestion proposée face aux changements globaux dont le changement climatique
(Chritsmas et al., 2016). Son principe est d'augmenter la probabilité d'une réponse
adaptative des populations, qui dépend notamment de la diversité génétique pré-
existante (standing variation, Gonzalez et al., 2013). La préservation du potentiel
évolutif au sein d'une population nécessite donc le maintien et la gestion de la
diversité génétique. La mise en pratique de la préservation ou de 'augmentation
du potentiel évolutif peut se traduire par un renforcement des populations.

Le renforcement correspond a l'ajout d'individus dans une population
d'accueil (Heywood et al. 2018). Le renforcement peut se faire en utilisant des
individus de la méme population, en passant par une phase de multiplication en
pépiniére par exemple. Dans ce cas, les effets du renforcement sont avant tout liés
a 'laugmentation de la taille démographique de la population d'accueil : baisse des
effets de la dérive et réduction des effets stochastiques sur la dynamique de la
population. Lorsque les individus utilisés proviennent d'une ou de plusieurs

4



Projet RENPOP Rapport d'activités

populations sources, un attendu du renforcement majeur est l'augmentation de la
diversité génétique et donc de la probabilité d'une réponse adaptative.

Le renforcement des populations a donc plusieurs bénéfices a priori (Figure
1) et il apparait comme une méthode intéressante de conservation pour faire face
aux changements globaux. Néanmoins, sa mise en place présente des risques
comme la réduction de valeur sélective des hybrides par rapport aux génotypes
parentaux (dépression d'allofécondation) et la réduction de valeur sélective des
individus issus d'une autre localité par rapport aux génotypes locaux (rupture
d’adaptation locale, Bell et al. 2019).

Renforcement des populations

augmentation augmentation

Taille des populations - Migration

diminution

augmentation augmentation

Taille efficace

diminution diminution

Impacts des événements | | Risque de dépression . Risquede Risque de dépression ;: Risque de rupture :
. démographiques aléatoires ! . consanguinité . : mal-adaptation 1:  d'allofécondation ! d’adaptation locale ;

diminution

diminution

diminution

Probabilité d’extinction

Figure 1: Effet du renforcement d’une population (figure modifié de Allendorf et al,,
2010).

Dans le cadre de travail, nous allons aborder 3 themes liés a la question du
renforcement comme mesure de gestion des espéeces végétales. Le premier théme
concerne la diversité génétique des especes végétales menacées. Un bilan a été
fait sur les connaissances actuelles concernant la diversité génétique des espéces
menacées en France. Les caractéristiques des especes menacées sont résumées en
utilisant les espéces non-menacées comme point de comparaison. Les
caractéristiques ont été replacées dans le contexte de la conservation. La synthése
des plans de conservations et des questionnaires adressés a des gestionnaires a
permis d'étudier l'intégration de la diversité génétique en conservation in situ. Le
second theme vise a co-construire avec les gestionnaires des scénarios de gestion
de la biodiversité végétale. Cette partie résume les préconisations majeures en
génétique de la conservation, discipline dont le but premier est de proposer des
actions de gestion pour conserver les espéces non pas sous leur forme statique
mais comme des entités dynamiques capables d'évoluer et de faire face a des
changements environnementaux. Ensuite, des protocoles sont proposés pour
prendre en compte les processus génétiques lors du choix des populations sources
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lors d’'un renforcement. Ces protocoles n’utilisent pas la biologie moléculaire
puisque la premiere partie de ce travail montre qu'elle n'est pas utilisée en
conservation in situ. Enfin, dans la derniére partie, le bilan des actions de
renforcement conduites chez une espece menacée est présenté. Cette partie
évalue la diversité génétique avant renforcement, les effets du renforcement sur la
diversité génétique pourront donc étre analysés dans un autre projet (Flores,
financement ANR). Une premiere estimation de l'efficacité démographique du
renforcement a été réalisée. Ce volet expérimental met a profit un suivi réalisé
depuis 25 ans sur une espece endémique et emblématique de la région
méditerranéenne.
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Mesures de gestion de la diversité génétique dans les populations naturelles

Résumé

La diversité génétique des espéces végétales menacées en France est connue pour
un faible nombre d'espéces.

Pour les especes étudiées, la diversité intra-population est faible, donc le potentiel
évolutif des populations est faible.

La différenciation génétique des especes menacées est plutét forte (environ 20 %
entre les populations), ce qui implique que plusieurs populations doivent étre
protégées pour préserver la diversité génétique.

La diversité génétique est rarement considérée dans les actions de conservation in
situ en France ce qui pose le probléme de l'efficacité des mesures de gestion sur le
long terme.

Au sein d'une espeéce, les unités de conservation peuvent étre définies en
evolutionarily significant units (ESU). Ces unités de conservation permettent, par
exemple, de définir les enjeux de conservation, de hiérarchiser les priorités de
conservation ou de définir l'unité sur laquelle une protection légale s'effectue
(Allendorf et al., 2013; Médail & Baumel 2018). Plusieurs définitions et
méthodologies existent pour définir ces unités de conservation, mais ces
définitions utilisent toute la structure de la diversité génétique (Ryder 1986;
Woodruff 1989; Waples 1991; Crandall et al.,, 2000; Médail & Baumel 2018) . En
effet, la diversité génétique et sa structure vont influencer a la fois la capacité des
populations a s'adapter a l'environnement et le risque d'extinction di a des
processus aléatoires (Gomulkiewicz & Holt 1995; Gonzalez et al., 2013; Carlson et
al., 2014; Olivieri et al.,, 2016; Ralls et al., 2018; Thompson 2020). Les mesures de
conservation affectent les processus évolutifs, méme si ces derniers ne sont pas
explicitement considérés (Smith et al., 2014). Les actions de gestion devraient
s'intéresser aux processus génétiques déja présents et aux processus génétiques
liés a la mise en place de la mesure de conservation.

A- Comment la diversité génétique est-elle intégrée dans la conservation des
especes protégées ?

Pour les especes menacées, la diversité génétique intra-population est
attendue plus faible que celle des espéces non-menacées en raison des effets de la
dérive et de lisolement des populations. A l'échelle mondiale, les espéces
menacées ont montré globalement une diversité génétique plus faible que celle
des especes non-menacées (Spielman et al., 2004). La protection de la biodiversité
est organisée a plusieurs échelles avec des accords internationaux ou européens
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intégrés aux spécificités nationales. Ici, nous nous intéressons en priorité aux
espéces menacées en France. Elles ont été définies a partir de la liste rouge UICN
France métropolitaine et la liste d'espéces légalement protégées.

Dans un premier temps, on s'est intéressé a l'état des connaissances sur la
flore francaise et notamment nous avons cherché a évaluer les caractéristiques de
la diversité génétique intra-population des espéces d'Angiospermes menacées en
France. Ce travail a permis de composer une synthése de la diversité génétique
neutre des espéces menacées en France. Dans un second temps, on s'est intéressé
a la prise en compte de la diversité génétique et des traits biologiques associés
dans la gestion des plantes menacées en France. Des évaluations de l'intégration
des questions génétiques dans la gestion ont été réalisées dans plusieurs pays
(Pierson et al. 2016 ; Taylor et al. 2017 ; Cook & Sgro 2018). A l'aide d'enquétes
adressées aux personnes impliquées professionnellement dans les actions de
conservation, Taylor et al. (2017) ainsi que Cook & Sgro (2018) ont montré un faible
niveau d'intégration des concepts évolutifs clés dans la gestion de la biodiversité,
en Nouvelle-Zélande et en Australie, respectivement. Pierson et al. (2016) ont
utilisé une autre approche en évaluant l'intégration des questions génétiques dans
les plans de gestions. La France a été incluse dans leur analyse mais uniquement a
travers les plans d'action nationaux d'action (PNA) qui ne sont pas représentatifs
des actions de conservation en France.

La méthodologie de travail repose essentiellement sur une exploration la
plus exhaustive possible de la littérature scientifique et grise sur les espeéces
menacées en France. Par ailleurs, nous avons recherché les plans de gestion
diffusés par les gestionnaires et un questionnaire a été diffusé par différentes
listes professionnelles. Ces deux sources d'informations ont été utilisées pour
étudier l'intégration de la diversité génétique dans les actions de conservation. Ces
deux sources renseignent la connaissance de traits d’histoire de vie, l'intégration de
la génétique et de données démographiques lors de la mise en place de gestion. Ce
travail a fait U'objet d’un article scientifique (voir version sur HAL) dans lequel la
méthodologie compléte est détaillée. L'ensemble des données récoltées sur ce
sujet est aussi disponible en annexe de cet article.

Les résultats marquants sont :

1- la diversité génétique a été étudiée seulement pour 25 especes
d'Angiospermes de la flore menacée de la France métropolitaine. Ce nombre
restreint est a3 mettre en relation avec les 362 taxons d’Angiospermes présents
dans la seule liste de l'annexe 1 de l'arrété de 1982. Il est 3 noter qu'une étude
récente a été publiée sur Typha minima (Till-Bottraud et al. 2022), travail qui élargit
une autre étude sur la méme espeéce (Till-Bottraud et al. 2010).


https://hal.umontpellier.fr/hal-03786687v1
https://hal.umontpellier.fr/hal-03786687v1
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2- Comme attendu, les espéces menacées ont une diversité génétique plus
faible que les espéces non-menacées.

3- L'étude de 62 plans de gestion de la flore francaise a permis de mettre en
évidence que la question de la diversité génétique est rarement considérée, tout
comme le sont les traits biologiques comme le systéme de reproduction, pourtant
essentiel dans la biologie et l'écologie des espéces.

Initialement, cette synthése devait étre complétée par des ateliers de travail
avec des gestionnaires (réseau RESEDA-Flore notamment) a la fois pour un bilan de
la connaissance de la diversité génétique des especes végétales gérées par les
gestionnaires présents, mais aussi pour travailler sur un guide de recommandations
(voir plus loin). Les premiéres séances étaient prévues a l'lautomne 2020 mais ont
été annulées en raison de la crise du COVID. Dans l'urgence, nous avons opté pour
un questionnaire en ligne qui porte directement sur la connaissance et la prise en
compte de la diversité génétique des especes végétales sur le territoire
d’'intervention des gestionnaires concernés. Il vise a informer les mémes éléments
que ceux recherchés dans les documents de gestions. Ce questionnaire a permis de
collecter des données pour 21 espeéces, six especes étaient mentionnées dans les
plans de conservation en ligne et le questionnaire. Ces questionnaires ont donné
des résultats identiques au travail de synthése des plans de conservation.

L'apport principal de ces questionnaires a été que 'on a pu documenté cinq
actions de gestion in situ incluant la manipulation d'individus (renforcement,
réintroduction). Dans trois actions, une seule population-source a été utilisée. Pour
deux actions (Saxifraga hirculus et Acis nicaensis), deux populations-sources ont été
utilisées. Finalement, en combinant les plans de conservation en ligne et le
questionnaire nous montrons que la majorité des translocations sont réalisées avec
une seule population-source (9 sur 12). L'augmentation de la taille de la population
réduit le risque démographique et l'érosion génétique future quelle que soit
l'origine des individus introduits. Cependant, pour résoudre les problémes
génétiques liés a ['érosion génétique passée, un mélange génétique est nécessaire;
les individus doivent donc provenir d'une population différente, a condition que les
questions d'allofécondation et d'adaptation locale soient explorées avant de
mélanger les populations (Hoffmann et al. 2021 ; Teixeira & Huber 2021). La prise
en compte de la génétique des populations lors de la construction du protocole de
renforcement pourrait réduire certaines causes d'échec.



Projet RENPOP Rapport d'activités

B- La structure génétique des espéces menacées est-elle différente de celle des
especes communes ?

Le nombre d'études sur la structure génétique des especes menacées de
France étant trop faible, nous avons élargi a la flore mondiale notre recherche
bibliographique. Pour les espéeces menacées, on s'attend a une structure génétique
plus importante par rapport aux especes non-menacées que cela soit par dérive ou
absence de flux de génes, et donc a une valeur de Fst (estimateur de la
structuration spatiale de la diversité génétique) plus forte. Des synthéses ont été
réalisées sur le lien entre différenciation génétique (Fst et autres indicateurs) et les
traits d’histoires de vie (Duminil et al., 2007; Gamba & Muchhala 2020), la
répartition géographique (Hamrick & Godt 1996; Duminil et al., en 2007) et la rareté
(Gitzendanner & Soltis 2000; Cole 2003). L'étude de Gitzendanner & Soltis (2000)
basée sur une approche par paires d'espéces (N=22) montre une absence de
différence entre especes rares et espéces communes du méme genre. En utilisant
une approche proche, et a partir d'un jeu de données intégrant 38 comparaisons
espéces rares/especes communes (N=152), l'étude de Cole (2003) conclut a une
différenciation légerement plus forte pour les espéces rares avec un effet
marginalement significatif (p=0,078).

La structure spatiale de la diversité dépend de la densité des individus et des
capacités de dispersion de l'espece considérée. Le modele d'isolement par la
distance (/solation By Distance, IBD par la suite, Rousset 1997) propose d’estimer la
régression linéaire de la valeur de Fst par paires de population en fonction de la
distance géographique séparant les populations. La pente du modeéle /BD
augmente lorsque la densité d'individus et les capacités de dispersion diminuent.
En général, la taille des populations et la densité d'individus sont généralement
plus faibles pour les espéces menacées que celles des espéces non-menacées. Par
dilleurs, les populations d'especes menacées peuvent étre plus éloignées en raison
de la fragmentation de leurs habitats. Enfin, une capacité de dispersion intrinséque
pourrait étre plus faible pour les especes menacées que pour les espéces non-
menacées, ce qui est suggéré par de nombreux travaux qui lient rareté et capacité
de colonisation des espéces.

A notre connaissance, aucune synthése sur la valeur de la pente du modele
d’'isolement par la distance en fonction des traits d’histoire de vie ou du statut de
conservation n'a été publiée. L'avantage d'ajouter la valeur de la pente dans 'étude
de la structure génétique est qu’elle permet de se soustraire des effets de ['échelle
géographique des études. En revanche, la significativité de lisolement par la
distance n'est pas considérée dans notre travail, car la taille d'échantillonnage et le
nombre de populations échantillonnées vont considérablement influencer la
significativité de 'IBD (Jenkis et al., 2010).

Notre étude teste les hypothéses suivantes (1) la différenciation génétique
entre les populations des especes menacées est plus forte que celle des espéces
non-menacées (2) la valeur de la pente de l'IBD est plus forte pour les espéces
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menacées que pour les especes non menacées. Ce travail n'étant pas encore publié,
des détails sont donnés dans la suite du document. Les informations complétes
sont disponibles dans le document de thése de J. Ducrettet (voir ce lien).

Méthodes et analyses

Ce travail a été le sujet de stage d'un étudiant de master 1 (Erwan Kerbiriou,
Master “Biodiversité, Ecologie, Evolution, B2E”, Université de Montpellier). Le point
de départ a été une recherche bibliographique sur les articles citant l'article publié
en 1997 par F. Rousset (Genetic differentiation and estimation of gene flow from F-
statistics under isolation by distance. Genetics, 145: 1219-1228). Cet article expose
une méthodologie pour examiner l'ajustement des populations au modele
d’'isolement par la distance (IBD). Pour cela, il propose d’étudier la corrélation entre
les niveaux de différenciation génétiques (Fst) et les distances géographique entre
paires de populations.

Sur les plus de 2000 articles citant cette méthode, nous avons retenus les
travaux concernant uniquement les Angiospermes. Le jeu de données final intégre
334 espéces étudiées pour le Fst et 144 espéeces pour la valeur de la pente de 'IBD
(mars 2021). Dans un second temps, nous avons renseigné pour chaque espéce la
rareté définie a partir de trois sources : la liste rouge mondiale IUCN, la liste Nature
Serve pour les espéces nord-américaines et 'expertise des auteurs de |'étude par
exemple « espéce rare ». D'autres facteurs connus pour impacter les indicateurs de
la structure génétique ont été relevés : les marqueurs moléculaires utilisées dans
l'analyse (ex microsatellite), la taille moyenne d’échantillonnage par population, les
traits d’histoire de vie (ex le systeme de reproduction) et la région d'étude (ex
tempéré). La région d’'étude a été déterminée a partir des données partagées sur
GBIF et de la librairie rgbif associée (Chamberlain et al., 2022). Enfin, contrairement
aux études de Gitzendanner & Soltis (2000) et Cole (2003), nous avons intégré la
phylogénie construite a partir de la librairie Vphylomaker (Jin & Qian 2019). Une
matrice de corrélation phylogénétique entre les especes a été construite a partir
de la librairie ape (Paradis et al., 2004). Les données ont été analysées a l'aide de
modeles linéaires construits en utilisant une méthode « forward » avec la librairie
spaMM (Rousset et Ferdy 2014).

Résultats et implication pour la conservation

Notre synthése met en évidence des résultats observés dans d'autres
études : le systeme de reproduction et la forme de vie impactent significativement
la différenciation génétique (p<0,0001). Une différenciation plus faible est
observée chez les especes allogames que chez les espéces autogames. Les espéces
herbacées ont une différenciation génétique plus importante que les especes
arborescentes. La structuration tend a étre plus importante pour les espéces
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menacées que celles des espéces non-menacées, mais cette différence est
marginalement significative (Figure 2).

Figure 2: Effet du
0.8- n=123 n=394 statut de conservation
. sur la différenciation
génétique moyenne
s entre les populations.
Les valeurs
représentées sont celles
les valeurs de Fst non
0.4- transformées, mais les
tests statistiques ont
été faits sur les valeurs
transformées  (Fst®?).
La différence entre les
groupes est
marginalement
0.0- significative  (p=0,063
Menacée Non-Menacée sans la phylogénie et
Statut de conservation p=0,084 avec la

phylogénie).

0.6~

Fst

0.2-

Toutefois, un résultat important est que la différenciation génétique entre
populations reste forte (Fst moyen = 0,192) chez les espéces menacées, valeur de
méme ordre de grandeur que celles trouvées dans les études de Gitzendanner &
Soltis (2000) et Cole (2003). Concernant l'isolement par la distance, de maniére
surprenante, les traits d’histoire de vie inclus dans l'analyse n'ont pas un effet
significatif sur la valeur de la pente . A notre connaissance, il n'y a pas d'autre
synthése permettant d'avoir un point de comparaison. De plus, concernant notre
hypothése elle n'est pas confirmée. Les valeurs de pente du modele IBD des
especes menacées et celles des especes non-menacées ne sont pas
significativement différentes (Figure 3).

Cette différenciation génétique neutre globalement forte n'interdit pas
forcément d'effectuer un flux de genes, par exemple, d'effectuer un renforcement
des populations avec plusieurs populations-sources. Toutefois, si la différenciation
génétique s'accompagne de la mise en évidence d'une dépression
d'allofécondation entre les populations ou d'adaptation locale pour les populations
concernées par le renforcement, la mise en place d'un flux de génes peut présenter
un risque (Bell et al,, 2019).
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Statut de conservation

La destruction de populations entraine une perte de diversité génétique
dont l'étendue dépend de la structure et de la diversité génétique avant
destruction. La diversité génétique et la structure génétique devraient donc étre
intégrées lorsque des choix de populations 3 protéger doivent étre faits, par
exemple, en raison de moyens limités ou en raison de conflit avec d'autres usages
et aménagements du territoire. Dans tous les cas, le réseau de populations
protégées doit contenir un maximum de populations, en conservant une taille
efficace importante pour préserver un maximum de diversité génétique. Une
sélection stratifiée des populations a protéger doit aussi étre mise en place en cas
d'isolement par la distance ou autre structuration génétique associée a une
différenciation écologique (Nell & Cummings 2003; Whitlock et al., 2016).

L'ensemble des études conduites par différents auteurs et dans différentes
situations biogéographiques converge vers l'observation que la structuration entre
populations est forte pour les espéces menacées. Dans le méme temps, la diversité
intra-population est faible. En conséquence, la préservation de la diversité
nécessite de maintenir un grand nombre de populations et de favoriser les
échanges entre les populations.

Enfin, comme l'essentiel des études en lien avec 'évolution de la diversité
génétique, ce travail n'a abordé la question qu’'a travers la diversité génétique
neutre, qui n'est pas toujours représentative de la variation génétique
fonctionnelle. D'autres forces évolutives, comme la sélection, agissent sur la
diversité fonctionnelle. La diversité génétique fonctionnelle est nécessaire a
'adaptation aux changements environnementaux. De plus, la dépression de
consanguinité résulte de 'état homozygote d'alléles déléteres donc d'alleles sous
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sélection. L'effet des nouvelles pressions de sélection (comme le réchauffement
climatique) et la connaissance des parties du génome concernées sont difficiles
d’'acces, d'autant plus que les réponses adaptatives peuvent étre la conséquence de
changement d’expression de plusieurs loci (Jump et al., 2009; Kardos et al., 2021).
Néanmoins, la perte de diversité génétique neutre doit alerter sur la perte
potentielle de diversité génétique fonctionnelle puisque la dérive et la migration
impactent aussi la diversité génétique fonctionnelle (Kardos et al., 2021). La
conservation de la diversité génétique en général parait donc étre une stratégie
efficace (Kardos et al., 2021). Pour évaluer le colt-bénéfice d'effectuer un flux de
genes, par exemple en présence d'adaptation locale, la réalisation d'étude de
génomique fonctionnelle demande une étendue d'expertises en génomique et bio-
informatique qui rend les études encore colteuses (Flanagan et al.,, 2018). La
présence de différenciation génétique neutre et de différenciation
environnementale peuvent étre des premiers indicateurs, puis des manipulations
comme la translocation peuvent permettre d'évaluer la présence d’'adaptation
locale.

14
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Prise en compte de l'évolution dans les mesures de gestion et de conservation
comme réponse au changements climatique

Résumé
Les interactions entre chercheurs et gestionnaires demeurent insuffisantes.

Deux documents de synthéses en francais sur les principes de génétique des
populations a utiliser en conservation illustrées par des cas d’études ont été
produits.

Le choix des populations sources lors des renforcements peut étre amélioré en
utilisant des protocoles qui indiquent les processus en place comme la
dépression d’allofécondation, de consanguinité et adaptation locale.

Entre autres travaux menés sur les espéces végétales rares, ceux conduits
sur la centaurée de la Clape illustrent de maniére directe les effets du changement
climatique sur le déclin des populations végétales (Hadjou Belaid et al., 2018). Une
stratégie possible de conservation est de favoriser le maintien des populations en
prenant en compte leur environnement changeant et donc en conservant leur
potentiel évolutif, potentiel dépendant du nombre d’individus reproducteurs et de
la diversité génétique. L'association de ces deux composantes pour gérer les
populations est intégrée dans le concept de rescousse évolutive (evolutionary
rescue, Gonzalez et al., 2013). Ce concept est défini par le rétablissement des
populations menacées par les changements environnementaux en utilisant la
diversité génétique pré-existante ou de nouvelles mutations (Frankham et al,,
2017).

Le renforcement des populations est une action de conservation possible
pour mettre en application la stratégie de conservation qui consiste a maintenir ou
a augmenter le potentiel évolutif des populations. Les attendus concernant le
renforcement vont dépendre du protocole. Ce protocole est une réponse aux
objectifs de conservation préalablement définis avant la décision de mettre en
place un renforcement. La caractérisation génétique des populations participe a
définir les objectifs de conservation, par exemple limiter la dépression de
consanguinité. La caractérisation génétique permet aussi d'estimer les processus
liés a une décision de conservation, par exemple le risque de dépression
d’'allofécondation lors de la mise en place d'un renforcement utilisant une
population-source autre que celle renforcée.

Cette deuxieme partie vise a réduire le décalage entre les connaissances
issues des travaux de recherche en génétique des populations et plus
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particulierement en génétique de la conservation, et l'utilisation de ces notions en
conservation appliquée en France. Ce travail devrait participer a la mise en pratique
de la stratégie de maintien ou l'laugmentation du potentiel évolutif. Gosselin et al.
(2018) proposent des interfaces pour lier les connaissances issues des travaux de
recherche et les actions de conservation. Cette tache se place dans leur interface
de « traduction des connaissances ». Pour favoriser l'intégration des résultats de
recherche en conservation, plusieurs méthodes sont possibles et le choix de la
méthode dépend du projet de conservation (Gosselin et., al 2018). Fabian et al.
(2019) proposent la production par les scientifiques de publications synthétiques
dans le langage national ou des sites en ligne pour favoriser la percolation des
connaissances de recherche en conservation appliquée. Par exemple, ce type
d'outils a été réalisé sur la thématique d'introduction d'espéeces envahissantes
(Decoqg et al., 2021).

Dans le cadre du projet RENPOP, il a été proposé:

- d'établir une synthése des mesures préconisées issues des travaux
scientifiques en biologie et génétique des populations,

- de construire un guide de recommandations pour la conservation in situ des
plantes a fleurs. La co-construction vise a favoriser |'utilisation de cet outil, comme
les gestionnaires appliquent plus Ffacilement des résultats issus de leurs
expériences professionnelles plutét qu'issus des articles scientifiques (Fabian et al.,
2019).

A- Co-construire des scénarios de gestion de la biodiversité végétale

La co-construction d'un guide appliqué a nécessité 'écriture d'une synthése
sur les préconisations en génétique de la conservation. Ce document a été produit
en partenariat avec des membres du réseau RESEDA-Flore. La version finale a été
mise en ligne sur HAL (https://hal.archives-ouvertes.fr/hal-03205827v1, 151
téléchargements en janvier 2023) et sur le site de RESEDA (http://www.reseda-
flore.eu/src/res/dir.php?t=3, 132 téléchargements en janvier 2023). Dans un second
temps, un travail a été réalisé sur un élément essentiel du protocole de
renforcement, le choix des populations-sources. Ce travail, toujours réalisé en
partenariat avec le réseau RESEDA-Flore, a permis la production d’'un second guide
méthodologique diffusé par les mémes sites (https://hal.archives-ouvertes.fr/hal-
03722321/ et http://www.reseda-flore.eu/src/res/dir.php?t=1). Un contexte
explicite la dépression de consanguinité, la dépression d'allofécondation ou
'adaptation locale. Trois arbres de décision ont été construits pour déterminer les
risques de dépression de consanguinité (Figure 4), de dépression d’allofécondation
ou d’'adaptation locale.
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Déterminer les populations a risque

non

Risque élevé

Petite taille des populations > Risque faible
\l,oui

Flux de génes réduits non Risque faible
\l, oui

Figure 4 : Arbre de décision pour déterminer les populations a risque, exemple de la
dépression de consanguinité. Figure issue de Ducrettet et al. 2022.

Ils permettent (1) une premiere évaluation du bénéfice / risque a mettre en
place un flux de génes et (2) une sélection des populations prioritaires pour des
tests supplémentaires (Weeks et al., 2011). Des fiches exposent ['expérimentation,
les résultats attendus sous forme de graphiques, l'interprétation des résultats, une
proposition de tests statistiques possibles ainsi que les limites liées aux

méthodologies (Figure 5).
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Figure 5: Configuration des
fiches pratiques présentées
dans le document d’aide a la
construction d'un protocole
de renforcement (Ducrettet
etal 2022).
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Les stratégies pour estimer la présence de dépression de consanguinité
sont: (1) la comparaison des descendant issus de croisement intra et inter
populations (Affre & Thompson 1999; Sletvold et al., 2012; Moraes et al., 2018; Shi
et al., 2018; Soderquist et al., 2020; Nebot et al., 2020) et (2) la corrélation entre la
taille des populations et la performance des individus mesurée en ex situ ou en in
situ (Diadema 2006; Bottin et al., 2007). La stratégie pour estimer la présence de
dépression d'allofécondation est la comparaison des descendants issus de
croisement intra et inter populations en ex situ ou en in situ (Courquin 2012; Schurr
et al,, 2019). Les stratégies pour estimer ['adaptation locale sont (1) la réalisation
de translocations réciproques (Kawecki & Ebert 2004; Blanquart et al., 2013;
Flanagan et al.,, 2018; Shi et al.,, 2018; Shemesh et al., 2018) et (2) le suivi de
divergences phénotypiques supposées adaptatives en ex situ (Riba et al., 2005;
Courquin 2012).

B- Interaction avec les gestionnaires

Ce travail de transfert de connaissance apporte des éclairages intéressants
sur la collaboration entre gestionnaires et chercheurs. Le projet RENPOP par la
nature de ses objectifs doit intégrer des interactions entre les chercheurs et les
gestionnaires pour bénéficier d'expertise dans différents aspects de |la
conservation. Les interactions avec les gestionnaires devaient majoritairement se
faire par deux ateliers de travail tel que suggéré par Holderegger et al. (2019). Le
premier a été substitué par un questionnaire di au contexte Covid (voir chapitre
précédent). Ce questionnaire a étudié l'intégration de la diversité génétique et des
traits d’histoire de vie influencant cette derniere a été diffusé dans différents
réseaux de gestionnaires (CBN, CEN, RESEDA) et par des sites de botanistes comme
Tela Botanica. Cette diffusion massive n'a apporté que peu de réponses (21
questionnaires remplis). Nous avons aussi sollicité directement des gestionnaires
via RESEDA.

Un autre atelier de travail devait étre mis en place dans la continuité de la
question évoquée dans la premiere partie de ce document. Sur les 34 personnes
contactées, seulement cing personnes ont répondu positivement a linvitation.
Quatre gestionnaires estimaient leur participation non-pertinente car ils ne
s'intéressent pas a cet aspect ou qu'ils n'avaient pas la compétence, ce qui confirme
la difficulté de prises en compte de cette question dans les mesures de gestion.
Finalement le contexte Covid a nécessité 'annulation de ce deuxieme atelier et la
co-construction de cet outil a été faite, une nouvelle fois, par des échanges de
courriers électroniques et des relectures.

Pour la premiére maquette transmise aux gestionnaires de RESEDA,
seulement six personnes sur 44 ont fait un retour. De maniére, similaire a
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l'invitation a l'atelier, plusieurs gestionnaires ont exprimé qu'ils n'étaient pas en
mesure de faire des commentaires pertinents. Ils n'ont pas participé aux projets
pourtant leur point de vue est complémentaire pour cibler les contenus a proposer
dans le guide. Ces réponses sont de méme nature que celles obtenues dans des
travaux similaires réalisés en Nouvelle- Zélande et en Australie, les gestionnaires
ayant indiqué que la non-prise en compte de la diversité génétique était di a un
manque de formation a ce sujet (Cook & Sgro, 2018; Taylor et al., 2017). La
deuxieme version du guide a été téléchargé 25 fois et un seul retour a été Fait.
Cette version de l'outil transmis prend en compte certaines suggestions faites par
les 6 gestionnaires et une modification de la forme. Contrairement a la premiere
version, le visuel de la deuxiéme version a été construit en collaboration avec une
spécialiste en communication scientifique visuelle (Laurence Meslin).

Les suggestions des gestionnaires concernaient des questions de mise en
forme d'éléments de synthése (par exemple une figure d'aide a la décision
récapitulant les points positifs et négatifs de chaque technique), des précisions sur
les expérimentations ou des considérations logistiques c'est-a-dire le volume de
travail nécessaire, les besoins d'équipement, de personnels et le temps minimal a
consacrer. De plus, les relecteurs ont demandé davantage de vulgarisation dans
l'introduction et un glossaire. Cette maquette a été également présentée a un
groupe d'étudiants d'une licence professionnelle préparant aux métiers de la
gestion de la biodiversité (Etude et Développement des Espaces Naturels,
promotion 2021-2022, Université de Montpellier). Il en ressortit la nécessité
d'apporter des précisions sur les aspects techniques requis pour mettre en ceuvre
les protocoles, par exemple la taille minimale d'échantillons.

La plupart des suggestions ont été intégrées. Néanmoins, il a été plus
difficile de répondre aux attentes sur les considérations logistiques et autres
précisions techniques. En effet, les réponses varient selon la biologie de 'espéce, la
démographie, les moyens déja a disposition dans la structure. Par conséquent,
intégrer ces demandes tres précises semblent peu réalistes pour un outil
généralisable a plusieurs espéces et a plusieurs structures. Cet outil nécessite que
les gestionnaires ['adapte selon les objets d'études et les conditions logistiques. La
version finale mise en ligne fin juillet 2022 a été téléchargé 15 fois sur HAL (janvier
2023). Il est a noter que ce document circule en interne dans certaines structures
professionnelles. La diffusion de l'existence de ce document continuera a étre
faite, notamment via des événements regroupant des gestionnaires comme les
Convergences Botaniques ou Mediterranean Plant Conservation Week.

Dans le cadre, du projet RENPOP, les interactions entre gestionnaires et
chercheurs ont été plus faibles qu'attendues. Le manque d'interactions entre
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recherche et gestion a été souligné dans d’autres travaux de synthese (ex rapport
FRB 2018). Récemment, cette question a été abordée lors du dernier colloque des
professionnels de l'écologie (salon Ad Natura 2022). Les interactions par courrier
électronique peuvent entrainer une auto-censure, une implication moins
importante et donc semblent moins efficaces que la méthode prévue initialement.
Un gestionnaire contacté a souligné 'absence de « ligne de crédit » pour participer
3 des ateliers, ce qu'il fallait comprendre comme |'absence de temps de travail
dédié a cette question. Sur d’autres sujets, les acteurs se sont montrés plus
réactifs, par exemple, si on compare avec un autre projet (questionnaire d’opinion
concernant les translocations) le nombre de répondants de la méme catégorie
visée est plus grand. L'absence de temps prévu pour participer a des ateliers peut
entrainer une sur-sollicitation. De plus, les acteurs concernés, chercheurs et
gestionnaires, ont de nombreuses contraintes. Les objectifs des chercheurs et des
gestionnaires peuvent s'opposer, par exemple la recherche implique un sujet
novateur alors que les gestionnaires ont besoin d’application rapide de résultats.

Néanmoins, il faudrait prévoir des ateliers avec une fréquence définie ou les
rencontres sont possibles, ateliers qui permettraient de définir des projets de
recherches issus de problématiques de conservation. De plus, des projets de
recherche-action peuvent étre envisagés lorsque les projets permettent la
rencontre des objectifs des deux structures. La collaboration directe n'est pas la
seule solution. En plus de la formation initiale, des formations continues, du temps
pour la lecture bibliographique et la participation a des ateliers devraient étre
financés dans les structures de conservation appliquée. Un atelier de formation de
3 heures sera mis en place dans le cadre de la licence professionnelle Etudes et
Développement des Espaces Naturels (EDEN) de l'Université de Montpellier, il
permettra d'enrichir la formation initiale des futurs chargés d’'étude naturaliste.
Par ailleurs, des formations sous forme de webinaires ou de MOOC sont aussi
envisagées dans la continuité de ce travail. Les structures de conservation
devraient pouvoir aussi ajuster le temps pour mettre en place une mesure de
conservation en fonction de ['état des connaissances de l'espece. Par exemple lors
d'un projet, quelle que soit son origine, réglementaire ou conservatoire, si la
biologie, ['écologie de l'espece et la démographie de la population concernée ne
sont pas connues, il faudrait prévoir du temps pour améliorer l'état des
connaissances. L'amélioration des connaissances est prévue dans les plans
nationaux et régionaux d’'actions mais ces projets ne sont pas représentatifs de la
conservation appliquée. Malgré les difficultés rencontrées dans la mise en place
d'un dialogue, il est nécessaire de continuer a travailler sur les échanges entre
chercheurs et gestionnaires.
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Efficacité des mesures de renforcement chez Centaurea corymbosa Face au
changement climatique

Résumé

- Aucune détection de changement dans la diversité et la structuration génétique
entre 1998 et 2018.

- Taille démographique et taille efficace réduite.
- Faible probabilité d'une réponse adaptative.

- Opérations de renforcement peu efficace.

Dans le cadre d'un partenariat avec le Conservatoire Botanique National
Méditerranéen et le Parc Naturel Régional de la Narbonnaise, un suivi
démographique et génétique de la Centaurée de la Clape (Centaurea corymbosa)
est réalisé depuis 1994. Pour la partie démographique, le jeu de données actuel
(juin 2022) contient l'histoire de vie de 7245 individus. Ce jeu de données est
exceptionnel de par la profondeur temporelle du suivi, et son degré de détail (suivi
individu-centré). Parallélement, un suivi de la diversité génétique est réalisé sur un
pas de temps de 8 ans (2 générations) avec plus de 600 individus génotypés depuis
1998.

La Centaurée de la Clape est une Astéracée endémique du Massif de Clape
(Aude, Occitanie, France). Son aire de distribution est restreinte a 3 km? et la
distance entre les populations naturelles varie entre 0,3 et 2,3 km. Les six
populations connues, présentes sur les bords de falaises calcaires, sont de taille
réduite variant de sept individus en fleurs pour la plus petite a 127 pour la plus
grande (moyenne annuelle de 377 individus en fleur pour 'ensemble de l'espéce
sur la période 1994-2022). L'espéce est monocarpique, pérenne, auto-incompatible,
entomogame et anémochore. La myrmécochorie est présente mais peu efficace
pour la dispersion des graines (Colas 1997; Imbert 2006). La capacité de dispersion
est faible puisque la distance moyenne de dispersion est de 32 cm et 83% des
juvéniles sont a 50 cm de distance de la plante mere (Riba et al., 2005). La période
de floraison s'étend de mai a mi-aolt et les juvéniles émergent de septembre a
décembre avec les pluies automnales et printaniéres (Colas 1997). L'espéce a une
faible capacité de compétition, et la croissance et la survie des individus sont
affectées par la présence d'autres espéces comme le brachypode rameux (Imbert
etal,, 2012).
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Les modeles démographiques ont montré que les populations sont en déclin
(Fréville 2001; Hadjou Belaid et al., 2018). Le climat affecte le taux de croissance
avec un effet positif du nombre de jours de précipitation et un effet négatif des
fortes températures (Hadjou Belaid et al.,, 2018). De plus, une augmentation
d'événements extrémes (chaleur, sécheresse) augmente la probabilité d'extinction
(3 50 ans ou 100 ans) et baisse le temps moyen jusqu’a 'extinction (Hadjou Belaid
et al., 2018). Dans la mesure ou les populations sont en déclin continu avec une
accélération récente en raison d'épisodes répétés de canicules (Hadjou Belaid et al.
2018), il a été mis en place un protocole de renforcement de chacune des 6
populations de l'espece.

A- Diversité génétique et paramétres démographiques

La taille démographique de chacune des 6 populations est petite et
l'isolement important (voir plus loin), on s'attend a une taille efficace faible donc a
une importante dérive et une diversité génétique faible. Le déclin démographique
observé pourrait augmenter lisolement, donc augmenter la différenciation entre
populations et la pente de l'isolement par la distance (IBD). Une autre situation
serait celle d'un isolement total avec une perte de l'IBD a plus long terme (voir par
exemple Lehnen et al., 2021).

Les hypothéses étudiées ont été les suivantes : (1) une faible taille efficace,
(2) une corrélation positive entre diversité génétique et taille des populations (3)
une baisse de la diversité génétique au cours du temps, (4) une augmentation de la
structure génétique au cours du temps.

Méthodes et analyses

Dans la mesure ou les génotypes ont été récoltés sur 20 ans, avec des
techniques différentes, il a d'abord fallu s'assurer de la qualité des données et
notamment de la répétabilité des génotypages (marqueurs microsatellites). Ce
travail, colteux en temps, fait écho a d'autres travaux sur le controle-qualité des
données. Les indicateurs de diversité et de structure génétique ont été estimés a
partir de la librairie genepop (Rousset 2008) et de la librairie RdiverSity (Keenan et
al.,, 2013). La valeur de la pente de l'isolement par la distance et sa significativité
ont été évaluées a partir de genepop (Rousset 1997).

La taille efficace a été estimée avec une méthode démographique et une
méthode génétique. L'estimation démographique de la taille efficace prend en
compte une partie des sources de variations entre la taille efficace et la taille
démographique. Elle prend en compte la variation due aux générations
chevauchantes (Hill 1972) et celle due a une différence de contribution des
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individus a la reproduction dans le cas d'une espéce auto-incompatible (Crow &
Denniston 1988). La taille efficace a été déterminée en utilisant les données de
génotypage avec la méthode du déséquilibre de liaison en utilisant le logiciel Ne
estimator (Do et al., 2014).

Résultats et implication pour la conservation

La taille efficace démographique est supérieure au nombre de plante en
fleurs (Figure 6A), ce qui résulte de la longévité de l'espece et du chevauchement
de génération. Néanmoins, cette méthode integre la variance reproductive a un
seule stade de vie et elle fait 'hypothése d'une population constante pour estimer
la variance reproductive donc la taille efficace est probablement sur-estimée.

La taille efficace génétique est inférieure au nombre moyen de plante en
fleurs (Figure 6B). Les hypothéses effectuées pour estimer la taille efficace via le
déséquilibre de liaison sont les suivantes: absence de mutation, reproduction
aléatoire, absence de migration et de sélection (Waples & Do 2010 ; Wang et al.,
2016). L'absence de sélection est raisonnable pour des marqueurs neutres (Waples
& Do 2010). Les Fis mesurés montrent en général une absence de déviation de
['équilibre d'Hardy-Weinberg et donc l'hypothése d'une reproduction aléatoire
n'est pas rejetée chez C. corymbosa (résultat non présenté). L'absence de flux de
genes entre populations est moins évidente pour C. corymbosa. L'estimation de la
taille efficace des populations n'est pas affectée par la migration si elles sont
isolées comme suggérées par les forts Fst spatiaux et les études de dispersion des
graines (Riba et al., 2005). En revanche la présence d'un isolement par la distance
en 1998 suggeére que la taille efficace estimée peut étre affectée par des flux de
genes entre les populations. En effet, les fFlux de génes passés ou présents
entrainent un équilibre mutation-dérive comme le montre la présence d'un IBD
(voir résultat suivant). A taille efficace égale, |a taille efficace d'une population avec
un faible taux de migration sera sous-estimée par rapport a une population sans
flux de genes (Wang et al 2016). Il est donc possible que l'estimation via le
déséquilibre de liaison sous-estime la taille efficace des populations de C
corymbosa.

Les deux méthodes donnent des estimations différentes de la taille efficace
(Figure 6). Toutefois, les estimateurs de la taille efficace intra-population sont en
générale inférieures a 500 donc les populations sont considérées a haut risque
concernant les effets de la dérive (Hoban et al., 2020). Finalement, ces estimations
permettent de borner la taille efficace des populations. De plus, elles effectuent
des prédictions raisonnables de I'hétérozygotie attendue en 2018 (Tableau 1).
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Figure 6: Comparaison entre les estimations de la taille efficace de Centaurea
corymbosa et le nombre moyen de plantes en fleurs. A) Estimation de la taille efficace
a partir des données démographiques. B) Estimation de la taille efficace a partir des
données génétiques.

Tableau 1: Prédictions de ['hétérozygotie attendue en 2018 a partir de 'hétérozygotie
attendue mesurée en 1998, date du premier échantillonnage de la diversité génétique
chez C. corymbosa. Hewedémographique €6 Henerp ont été estimées selon H: = (1-1/2 Ney)" Ho
(Kimura 1969), Neo differe entre les trois prédictions: (1) taille efficace démographique
et (2) taille efficace génétique. Pour comparaison, sont données les hétérozygoties
attendues mesurées avec 8 loci (derniere colonne, valeur moyenne et écart-type).

Population Henedémographique Henelp Hemesurée

Enferrets 2 0,534 0,536 0,539 (0,210)
Enferrets 1 0,577 0,564 0,573 (0,263)
Auzils 0,503 0,484 0,492 (0,284)
Portes 0,306 NA 0,351 (0,241)
Peyrals 0,436 0,411 0,480 (0,227)
Crouzade 0,430 0,399 0,442 (0,110)
Espéce 0,6278 NA 0,6205 (0,257)

La relation entre taille des populations et diversité, qu'elle soit mesurée par
'hétérozygotie attendue ou la richesse allélique, n'apparait pas comme
significative (voir aussi Fréville et al. 1999). Il est a noter que l'hétérozygotie
attendue, un des estimateurs de la diversité génétique, de Centaurea corymbosa
est plus faible que celle de sa proche apparentée a large répartition, Centaurea
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stoebe (voir Ducrettet et al. 2023). Elle est aussi plus faible que celle observée chez
Centaurea filiformis, endémique de Sardaigne présente sur 14 sites, dont la
diversité a été aussi mesurée sur 8 loci microsatellites, dont 2 communs a notre
étude (Farris et al., 2018). Le suivi temporel de la diversité génétique ne montre
pas de changement significatif de diversité génétique (Tableau 2). L'isolement par
la distance est significatif pour les trois campagnes d'échantillonnage (Figure 7). De
plus les valeurs de pente de la régression du modéle d’'IBD ne sont pas
significativement différente entre année (test-t bilatéral, p>0,05).

Tableau 2 Indicateurs de diversité génétique des populations au cours du temps.
Population

Hétérozygotie attendue (écart-type) Richesse allélique (min/max)

1998 2008 2018 1998 2008 2018
Enferrets2 0,53 (0,23) 0,55 (0,18) 0,54 (0,21) 3,32(2,88;3,75 3,36 (2,87;3,87) 3,36 (2,87;3,75)
Enferrets 1 0,58 (0,21) 0,56 (0,28) 0,57 (0,26) 3,73 (3,25;4,25) 3,76 (3,12;4,37) 3,97 (3,50 4,50)
Auzils 0,510,277 0,51 (0,29) 0,49 (0,28) 3,38 (2,87;3,75) 3,29 (2,62;4,00) 3,38 (2,87;3,87)
Portes 0,33 (0,26) 0,32 (0,23) 0,35(,24) 2,31 (1,87;2,75) 2,11 (1,75;2,50) 2,65 (2,00; 3,25)
Peyrals 0,44 (0,22) 0,43 (0,22) 0,48 (0,23) 2,58 (2,25;2,87) 2,38 (2,12;2,62) 2,73 (2,37 3,00)
Crouzade 0,47 (0,14) 0,52 (0,14) 0,44 (0,11) 2,44 (2,25;2,62) 2,83 (2,37;3,25) 2,45 (2,25;2,62)
1998 2008 2018
1.00 1 1.00 1 1.00 1
0i75H ¢ 0.751 0.75 .
I-gl'_oso . ‘e §o5o . S goso : -
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Figure 7: Relation entre distance géographique (transformée en log) et Fst/1-Fst entre
paires de population mesuré a chaque campagne d’échantillonnage génétique. Le
modele d’isolement par la distance est significatif pour chaque année (voir texte pour
détails).

Malgré des tailles de populations réduites, le temps de génération de C
corymbosa semble limiter les effets de la dérive sur la diversité et la structure
génétique, notamment sur le pas de temps étudié de 20 ans qui équivaut a un écart
maximal de 3,9 a 4,8 générations entre les mesures de diversité génétique.
Néanmoins sur le long terme, les estimations de la taille efficace démographique et
génétique montrent que les populations sont a haut risque concernant la perte de
diversité génétique liée aux effets de la dérive. Si on l'on suit les projections
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démographiques conséquentes de 'augmentation des températures et de la baisse
du nombre de jours de pluies, la taille des populations devrait connaitre une
réduction continue (Hadjou Belaid et al., 2018). Un sauvetage évolutif en réponse
au changement climatique semble peu probable sans intervention humaine. Le
renforcement des populations semble étre une stratégie plus que nécessaire.

Ce que nous dit la centaurée de la Clape pour les autres espéces...

En dehors de la situation de la Centaurée de la Clape, ce travail montre que
la taille efficace est un parameétre difficile a estimer. Les méthodes
démographiques nécessitent l'appropriation d’'une littérature scientifique ardue et
un suivi démographique conséquent. De méme, les méthodes génétiques
nécessitent des données de diversité génétique qui sont peu disponibles comme
on a pu le voir dans la premiere partie. Par ailleurs, ces méthodes nécessitent des
tailles d'échantillon qui peuvent étre supérieures au nombre de plantes qu'il est
possible de prélever chez les espéces rares.

Malgré ces difficultés, la taille efficace reste un parameétre important a
considérer en conservation. Les estimations classiques de taille de population,
souvent le nombre de plantes en fleurs observées dans une localité, sont une
premiére information, mais qu'il convient de corriger selon la biologie de 'espéce
ou la démographie de la population concernée (Tableau 3). L'intégration de ces
éléments contribuerait 3 mieux prendre en compte la taille efficace et donc les
processus associés.

Le potentiel évolutif des populations peut étre préservé, voire augmenté, en
modulant certaines caractéristiques des populations (voir Tableau 3). La variabilité
génétique intra-population peut ainsi étre augmentée en favorisant les flux de
genes entre populations. Pour limiter la perte de la diversité génétique par dérive,
la taille efficace des populations peut étre augmentée. Le renforcement agit sur la
taille des populations et éventuellement sur les flux de génes. Cette manipulation
engendre la création de populations présentant de nouvelles caractéristiques
démographiques et génétiques. Ces valeurs modifiées vont étre déterminantes
pour l'avenir de la population créée. Les choix qualitatifs et quantitatifs des
individus-sources doivent étre Ffaits en connaissant les caractéristiques des
populations et de l'espece (Tableau 3) pour appréhender la dépression de
consanguinité, la dépression d'allofécondation, la rupture d'adaptation locale, le
potentiel évolutif initial et son évolution. D'autres risques sont a intégrer par
exemple ceux liés a la stochasticité démographique.
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Tableau 3: Syntheése des caractéristiques biologiques de ['espece concernée et de la
population ciblée a connaitre pour préserver le potentiel évolutif des populations et
effet attendu notamment sur la taille efficace ou le rapport taille efficace/taille
démographique (Ne/Nd).

Caractéristiques Effet attendu
Espece

Banque de graines Augmente Ne/Nd
Longévité/Temps de générations Augmente Ne/Nd
Monoécie/Dioécie Sex-ratio biaisé diminue Ne/Nd
Allogame/autogame Ne allogame > Ne autogame

Population
Taille démographique Corrélation positive entre Ne et Nd
Variance de reproduction inter-individu Ne diminue avec 'augmentation de la variance
Flux de génes Préservation du potentiel évolutif maximisée

avec un flux intermédiaire
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B- Bilan des renforcements chez la Centaurée de la Clape

Les objectifs du renforcement des populations de Centaurea corymbosa sont:
1) limiter les effets de la stochasticité démographique et 2) augmenter la variabilité
génétique pour augmenter la probabilité d'un sauvetage évolutif. La
différenciation génétique neutre mesurée n'exclut pas la mise en place d'un flux de
genes entre les populations. En effet, mélanger des individus issus des 6
populations semble plus bénéfique par rapport aux risques potentiels puisque la
migration est maintenue faible au cours du temps et des précédents résultats
montrent une absence de dépression d'allofécondation (Fréville 2001) et une
sélection homogénéisante (Petit et al., 2001). Le suivi du renforcement est pour le
moment uniqguement démographique. Le suivi génétique sera effectué lorsque
plusieurs individus atteindront un diametre de 5 cm pour éviter un impact sur les
individus prélevés. Nous faisons ici un premier bilan démographique. A titre
indicatif les parameétres démographiques des placettes sont comparés avec les
parametres issus des quadrats démographiques des populations naturelles. Pour
rappel, ces quadrats sont utilisés pour le suivi individu-centré de plantes présentes
sans intervention depuis 1994. L'égalité entre les parametres démographiques ne
pourra pas étre interprété comme indicateur de succés puisque les populations
naturelles sont en déclin. Néanmoins, ils permettent de renseigner la spécificité ou
non des parameétres démographiques des placettes de renforcement.

Méthode et analyse

Le protocole a donné lieu a l'avis N°2014-10 du CSRPN Languedoc-Roussillon
du 1erjuillet 2014, puis une autorisation des renforcements par 'arrété préfectoral
n° 2018-s-28 du 1er aolt 2018 valable jusqu’'en 2022. Le protocole initial a été
effectué de maniére a maximiser la diversité génétique. Les graines utilisées sont
issues de croisement entre individus de populations différentes avec une phase de
culture en pépiniére afin d’'avoir une quantité massive de graines disponibles
(Figure 8). Ces graines sont conservées a 4°C au laboratoire.

Figure 8: Culture en
pépiniéere pour produire des
graines. Les plantes
(génération F0O) sont issues
de graines récoltées dans les
populations naturelles. Les
graines issues des
pollinisations  libres (F1)
dans cette pépiniere sont
celles utilisées dans les
renforcements. Photo: V.
Genet, PNR
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Quatre cents lots de 100 graines chacun ont été composés en prenant une
seule graine dans 100 familles choisies aléatoirement parmi les 333 familles
maternelles disponibles. Entre 2018 et 2022 a chaque automne, a l'exception de
2020, 100 lots de 100 graines ont été répartis dans les 6 populations sur des sites,
nommeés placettes de renforcement, a priori favorables (Figure 9). Les placettes de
renforcement utilisées sont les mémes dans l'ensemble du dispositif. Par la suite, le
suivi démographique des placette de renforcement a été effectué tous les ans, en
mars de 'année suivante et en juin pour le suivi des plantes en fleurs.

Récolte de_ graines dans 10 000 10 000 10 000 10 000
les populations naturelles graines graines graines graines

NANERANAN

2013 | 2014 | 2015 | 2016 | 2017 | 2018 | 2019 | 2020 | 2021 | 2022 | 2023

- > -« |
Production de graines
en jardin
- >
RENPOP

Figure 9 : Chronologie du renforcement des populations de Centaurea corymbosa

Avant chaque action de renforcement, un test de germination a été réalisé
en laboratoire et a permis de confirmer la viabilité des graines (i.e. germination >
95%). Nous possédons peu de données sur le taux de germination en conditions
naturelles. Lors d'une précédente action de création de populations, des taux
d'émergence supérieurs a 30 % ont été observés : 356 plantules pour 1050 graines
pour une action menée en 1994 et 272 pour 900 graines pour une action menée en
1995. Ces taux d'émergence sont des taux optimistes dans la mesure ou les graines
ont été introduites individuellement a la pince dans des fissures (voir Colas et al.
2008 ; Kirchner 2005).

Des taux d'émergence sans intervention humaine peuvent étre estimés a
partir des quadrats démographiques, par exemple pour les périodes correspondant
aux actions de renforcement (Tableau 4). Ces estimations sont des taux pessimistes
puisque des plantules issues de graines dispersées a |'extérieur des quadrats ne
sont pas considérées
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Tableau 4 : Estimation du taux de germination en population naturelle a partir des
données des quadrats démographiques. Le nombre de plantes en fleur et le nombre
de capitules correspondent a des données d'observation sur les quadrats
démographiques. Le nombre de graines produite a été estimé a partir du nombre
moyen de graines/capitule (25 selon Colas et al 2001).

2018-2019 2019-2020 2021-2022  2022-2023

Nombre de plantes en fleur en juin 2 3 5 2
Nombre de capitules 139 120 182 8
Nombre de graines estimées 3475 3000 4550 200
Nombre de plantules observées 112 5 52 3

Taux d'émergence 3,2% 0,2 % 1,1 % 1,5 %

Le taux de mortalité observé durant 'été 2022 a été estimé a partir du ratio
nombre de plantes observées en mars 2022 sur nombre de plantes observées en
octobre 2022. Les plantes en fleurs ont été exclues du ratio puisque la plante est
monocarpique (mortalité aprés la reproduction). Ce taux a été calculé pour les
placettes de renforcement et pour les quadrats démographiques. Par ailleurs, un
taux de mortalité attendu compte-tenu des conditions climatiques de 'été 2022 a
été estimé a partir des données climatiques relevées en été 2022 (données issues
de la plateforme INRAE CLIMATIK, station Pech Rouge, Delannoy et al. 2022) et des
modeles linéaires décrits dans Hadjou Belaid et al. (2018).

Résultats

Initialement, le nombre de placettes de renforcement était de 100. La
seconde année (octobre 2019) et la troisieme (octobre 2021), le nombre a diminué
car des placettes n'ont pas été retrouvées (probablement en raison de destruction
des marques par des animaux). Lors de l'opération réalisée en octobre 2022, les
placettes sur lesquelles aucune plantule n'avait été observée lors des 3 opérations
précédentes ont aussi été supprimées (n=10).

Le nombre de plantules observées en mars d'une année est le résultat
combiné du taux de germination des graines semées en octobre et du taux de
survie des jeunes plantules. Si 'on tient compte des taux de germination observés
dans les précédentes opérations (voir plus haut), ce parameétre démographique est
relativement faible (< 4%), mais peu différent de parametres relevés en
populations naturelles (voir plus haut). Il est aussi a noter 'absence de différences
entre années (différence entre années non significative, p=0,29). Toutefois, de
fortes variations sont observables entre populations (interaction population x
année significative p<0,0001, Tableau 5). Une variation des parameétres
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démographiques entre populations a été aussi mis en évidence dans le suivi
démographique des populations naturelles (Fréville 2001).

2018 2019 2020 2021 2022 2023

Octobre Mars Octobre Mars Octobre Mars Octobre Mars

Population placettes plantules placettes plantules placettes plantules placettes plantules

Enferrets 1 27 74 27 67 25 116 24 259
Enferrets 2 28 41 27 83 27 115 25 166
Auzils 17 167 17 116 17 22 13 79
Les Portes 11 111 11 110 11 110 11 130
Peyrals 7 46 7 21 7 46 7 43
Crouzade 10 12 10 14 10 38 7 51

Total 100 451 99 411 97 447 87 728

A partir du nombre de plantules observées et du nombre de rosettes
végétatives a l'année n, il est possible de faire des projections démographiques
pour estimer le nombre de plantes végétatives a l'année n+7 en utilisant les
modeéles matriciels développés a partir des données du suivi démographique.

A 'exception de la population Portes, le nombre de plantes végétatives observées
en mars 2021 et en mars 2022 était supérieur au nombre attendu (Tableau 6). Les
premiéres plantes en fleurs ont été observées en juin 2022 ce qui était attendue
puisque ['age moyen a la floraison est 4,5 ans pour cette espeéce.
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Tableau 6: Nombre de plantes végétatives et en fleurs observées issues des
renforcement de 2018, 2019 et 2021. Entre parentheses, sont données les valeurs
attendues selon les parameétres de transition de Hadjou Belaid et al. (2018) et le
nombre de plantules.

Population Plantes végétatives en Plantes végétatives en Plantes en fleurs en
mars 2021 mars 2022 juin 2022
Enferrets 1 72 (37) 64 (21) 4 (4)
Enferrets 2 55 (36) 40 (20) 4 (4)
Auzils 110 (71) 69 (42) 2 (8)
Les Portes 7 (58) 21 (34) 0(7)
Peyrals 29 (16) 4(9) 0(2)
Crouzade 10 (7) 7(4) 0(1)
Total 283 (227) 205 (132) 10 (27)

Malgré un taux de germination relativement faible, la survie des rosettes
était plutot favorable a l'action de renforcement jusqu’en mars 2022, ce qui a
permis d’'observer plus de rosettes végétatives en mars 2021 et 2022 qu'attendu en
utilisant les projections démographiques (a 'exception d’'une population, Tableau
6). Cependant, l'été 2022 a été marqué par une température moyenne largement
au-dessus des normales saisonnieres.

Figure 10 : rosette végétative morte observée en
octobre 2022. Cette mortalité résulte

certainement de la canicule de l'été 2022. Photo E.
Imbert

En effet, la température moyenne enregistrée
pour les mois de juin-juillet-aolt entre 1990 et
2021 est de 22,55°C (min = 20,99°C en 2011 et
max = 24,82°C en 2003) alors que la température
moyenne a été de 25,06°C en 2022 pour les
mémes 3 mois. Cette événement de canicule a
entrainé une mortalité estivale des rosettes
important (Figure 10). Toutefois, la mortalité
observée sur les placettes de renforcement est
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globalement inférieure a celle observée sur les quadrats démographiques (Tableau
8). Par ailleurs, la mortalité observée (0,48) est plus faible que celle estimée en
utilisant les modeles qui associent température et mortalité des rosettes (valeur
estimée avec une température de 25,06°C = 0,60 1C 0,53- 0,67).

Tableau 8: Nombre de plantes végétatives observées en juin et octobre 2022 sur les
placettes de renforcement, taux de mortalité estivale observé sur les placettes de
renforcement et sur les quadrats démographiques pour la méme période.

Population Plantes végétatives Mortalité
juin 2022 octobre 2022 renforcement quadrat

Enferrets 1 60 17 0,72 0,71
Enferrets 2 36 23 0,36 0,91
Auzils 67 40 0,40 0,73
Les Portes 21 6 0,71 0,89
Peyrals 4 3 0,25 0,25
Crouzade 7 6 0,14 0

Total 195 95 0,48 0,83

Le dernier bilan a été réalisé en mars 2023 (nombre de plantules, Tableau 5).
Si l'on considere les placettes sans plante en fleurs observée en juin 2022 (Tableau
6), donc les populations de Crouzades, Peyrals et Portes, les plantules observées ne
sont issues que des renforcements d'octobre 2022 et le nombre de plantules est du
méme ordre que les opérations précédentes (a | ‘exception de la Crouzade). Pour
les 3 autres populations (Enferrets 1 et 2, Auzils), les plantules observées sont
issues a la fois des renforcement d'octobre 2022 et des plantes en fleur observées
en juin 2022. Logiquement, le nombre de plantules observées en mars 2023 est
largement supérieur a celui les années précédentes.
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Conclusion

La synthése de la diversité génétique montre une capacité évolutive
potentiellement limitée pour les espéces menacées en France. La mise en place
d'un flux de génes pourrait potentiellement étre bénéfique a condition que les
problématiques de dépression d’allofécondation, de rupture d’adaptation locale et
autres risques soient traités. Bien que le renforcement des populations soit
préconisé par les gestionnaires, la mise en place d'un flux de génes entre
populations semble rarement réalisé. Les renforcements réalisés, souvent dans un
cadre réglementaire en lien avec la séquence ERC, se font souvent avec une seule
population source. Les effets attendus de ce type de renforcement sont avant tout
de limiter la stochasticité démographique et la perte future de diversité génétique
a condition que le nombre d'individus soit suffisant. Nous avons construit des
fiches actions pour permettre aux gestionnaires d'avoir des protocoles pour tester
la dépression de consanguinité, la dépression d'allofécondation et ['adaptation
locale et donc effectuer des choix éclairés pour construire leurs protocoles de
renforcement. Notre étude de cas sur la centaurée de la Clape nous a permis de
faire une synthese des traits d’histoire de vie et des parameétres démographiques
qui agissent sur la taille efficace. Pour le moment ces traits d'histoire de vie ne sont
pas renseignés dans les plans de gestions. Ces traits d'histoire de vie et ces
parametres démographiques alimenteraient les réflexions sur les mesures de
gestions ou réglementaires mis en place sur une population. Nous avons fourni des
outils pour favoriser la prise en compte des processus évolutifs en conservation
notamment dans le cas d'un renforcement mais l'utilité de ces derniers ne peut pas
encore étre évalué.
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