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INTRODUCTION

La diversité génétique d’une population de plantes n’est pas répartie de maniére aléatoire et
elle est structurée dans 1’espace et dans le temps (Allard 1975; Brown et al. 1978; Hamrick et
Holden 1979; Jain 1975; Linhart et al. 1981; Schaal 1975). La structure génétique spatiale est
la répartition non aléatoire des génotypes et des alléles et se traduit généralement par une
agrégation a fine échelle (Wells et Young 2002; Vekemans et Hardy 2004). Les facteurs
¢cologiques et démographiques affectent les patterns spatio-temporels de la mortalité des
adultes ou du recrutement des plantules (Hamrick et Nason 1996) et sont donc les principaux
responsables de la structuration de la diversité génétique chez les plantes. En effet, le systeme
de reproduction, les mécanismes de pollinisation et de dispersion des graines, la dormance, la
phénologie, la taille et la densité de la population et la structure spatiale (Loveless et Hamrick
1984) peuvent agir de manic¢re isolée ou additive et engendrer des structures génétiques
spatiales de forte intensité (Kittelson et Maron 2001; Jones et al. 2005).

Cette structure peut aussi résulter de processus microévolutifs comme la sélection dans des
environnements variables, 1’adaptation aux conditions édaphiques ou aux symbiontes
microbiologiques et la dérive génétique aprés effet de fondation (Sokal 1978). Ce dernier
point introduit I’importance de 1’age et de 1’histoire du peuplement.

Le facteur le plus étudi¢ influencant la structure génétique spatiale fine reste cependant le
mouvement de génes incluant les flux de pollen et la dispersion des graines (Parker et al.
2001). En effet, de nombreuses études ont décrit le flux restreint de génes comme la cause
principale de formation d’une structure génétique (Heywood 1991; Ennos 2001; Gonzalez-
Martinez et al. 2002; Wells & Young 2002; Chung et al. 2003).

La dispersion des graines et I’établissement des plantules sont notamment définis par Dow
et Ashley (1996) comme des composantes critiques de 1’écologie et de I’évolution génétique
des populations de plantes. Par ailleurs, de nombreuses études sur des espéces tropicales
(Hamrick et al. 1993; Boshier et al. 1995) et tempérées (Schnabel et al. 1991; Dow and
Ashley 1996; Latta and Mitton 1997; Ledig 1998) ont montré que la dispersion du pollen
contribue en grande partie au flux de geénes tandis que la structure génétique est
principalement le résultat d’une dispersion limitée des graines. En effet, méme si le pollen est
dispers¢ sur de longues distances, le mouvement limit¢ des graines entraine des
regroupements de génotypes identiques autour des arbres meres et une structuration chez les
jeunes plantules (Berg et Hamrick 1994). Si la dispersion du pollen est aussi limitée, le degré

de consanguinité augmente et provoque éventuellement, au fil des générations, ’apparition






d’une structure génétique plus marquée (Sokal et Wartenberg 1983; Hamrick et Nason 1996).
Par contraste, méme dans le cas d’une dispersion limitée du pollen, si les graines sont
dispersées largement et indépendamment dans la population, la structure observée est faible
ou correspond a une distribution aléatoire des variations génétiques (Dewey et Heywood
1988; Loiselle et al. 1995; Chung et al. 2000).

La consanguinité peut provoquer une augmentation de la structure génétique spatiale. On
s’attend a ce qu’elle soit plus forte dans les petites populations et inversement corrélée a la
densité de plantes (mais voir Morgante et al. 1991). Cependant la relation entre consanguinité
et densité et sa variation dans le temps peuvent étre altérées par des croisements non
aléatoires, par des variations dans le succes reproducteur ou par la structure génétique spatiale
elle-méme (Troupin et al. 2006).

La diversité génétique peut étre structurée spatialement a différentes échelles, au sein d’une
population, d’une sous-population ou d’un groupe d’individus (Escudero et al. 2003) et varie
selon le stade de vie. La complexité de son étude réside dans le fait qu’il y a un effet rétroactif
sur les facteurs qui I’engendrent. Elle affecte donc les processus écologiques et évolutifs de la
population considérée. (Heywood 1991; Ennos 2001; Vekemans et Hardy 2004). En effet, elle
régule la dynamique des populations et leur persistance en influencant les patterns de
reproduction (Young et Merriam 1994), I’intensité des processus densité-dépendant (Hamrick
et al. 1993), I’effectif de la population, la consanguinité, le niveau d’adaptation aux variations
microenvironnementales (Epperson 1992) et par conséquent la fitness de la progéniture
(Hamrick & Nason 1996; Schnabel et al. 1998).

La connaissance de la structure génétique spatiale et sa variation selon le stade de vie peut
nous permettre d’étudier le mode d’interaction des facteurs environnementaux, génétiques et
écologiques (Escudero et al. 2003). Par ailleurs cette connaissance a été reconnue comme un
outil nécessaire pour la conservation des ressources génétiques (Escudero et al. 2003). De
nombreux travaux théoriques dans ce domaine sont dévouées a 1’étude de structures
génétiques spatiales a 1’équilibre (Epperson 2003), néanmoins 1’influence d’événements
¢cologiques et démographiques limités spatialement et temporellement sur la forme de la
structure génétique spatiale a été mise en évidence (Epperson et Alvarez-Buylla 1997,
Epperson 2000). Ceci est particulierement vrai pour les espeéces dont les processus de
régénération sont fortement influencées par des changements soudains et localisés des
conditions environnementales ou plus généralement dont la démographie est sujette a des

changements locaux et limités dans le temps (Scotti et al. soumis).






En matiere de gestion, il est nécessaire de connaitre 1’impact des perturbations des
écosystemes forestiers sur la structure génétique des populations d’arbres. En effet, les
changements dans la disponibilité des ressources vitales et de 1’environnement physique
meénent a une réorganisation des patches perturbés au niveau structurel et fonctionnel
(McCarthy 2001).

La déforestation, la fragmentation et I’extraction de bois sous la forme de coupes sélectives
peuvent avoir des effets sérieux sur la maintenance a long terme de la diversité génétique et la
fitness des plantes (Young et al. 1996; Laikre et Ryman 1996). Dans la plupart des cas,
I’exploitation a pour conséquence une réduction de la population qui peut entrainer des
changements dans le pool local de génes a travers des mécanismes variés tels que la sélection,
le croisement entre consanguins et la dérive (Barnes 1989; Ledig 1992). Bien que ce
phénoméne soit courant dans les foréts tropicales, on connait peu ses effets sur la diversité
génétique des peuplements. (Bawa 1993; Hamrick 1993; Namkoong et al. 1996; Nason et al.
1997). 11 est pourtant internationalement reconnu que la gestion durable des foréts doit
permettre a long terme la maintien de cette diversit¢é (Montréal Process Working Group
1999). Par ailleurs, les différentes modalités d’exploitation entrainent des modes de
régénération variables. Connaitre la composition et la structure génétique qui en découle est
donc primordiale pour une gestion appropriée du peuplement forestier (Uchiyama 2006). I1
s’agit bien évidemment d’établir des régles de gestion qui vont permettre de maintenir a la
fois la diversité génétique des especes naturelles et commercialisables et la viabilité
économique de I’industrie forestiére (Rajora 1999).

Notre étude s’est déroulée dans le cadre du projet « Influence de 1'intensité d'exploitation et
du degré d'ouverture de la canopée en forét tropicale humide sur le maintien et la dynamique
de la biodiversité ». Ce projet a débuté en 2006 et il est financé par le programme
« Biodiversité et gestion forestiere » du GIP Ecofor. Il a pour objectif 1’étude de la dynamique
des peuplements et des traits des especes ainsi que la définition de régles de gestion durable. I1
s’agit en effet d’analyser les conséquences des modalités d’ouverture de la canopée sur la
dynamique de la communauté d’arbres, sur la richesse spécifique et sur la diversité génétique
intraspécifique ainsi que les caractéres écophysiologiques permettant d’expliquer les
différences de tempérament et de stratégie des especes. L’étude est effectuée sur le site
expérimental de Paracou en Guyane frangaise ou des parcelles ont été exploitées en 1986 et
1987 selon des traitements sylvicoles variables et d’intensité croissante.

Dans le cas de notre étude, nous étudions I’impact de I’exploitation en termes de structure

et de diversité génétique en utilisant comme modele biologique Jacaranda copaia






(Bignoniaceae). L’espece ¢tudiée a été choisie pour la grande taille des effectifs de sa
population, la dormance limitée de ses graines - qui permet de faire la supposition que la
régénération s’est produite a partir des graines d’arbre en age reproductif au moment de
I’exploitation - et pour la disponibilité des marqueurs génétiques hypervariables (mis au point :
Jones et al. 2003). C’est de plus une espéce a fort potentiel de productivité qui peut étre
utilisée dans un but commercial (Piotto et al. 2003).

J. copaia est un grand arbre de canopée (taille supéricure a 45 métres) et est classé parmi les
especes caractéristiques des foréts tropicales humides. Sa distribution s’étend de Belize au
Brésil et a la Bolivie (Croat 1978). C’est une espece pionniére héliophile qui nécessite
d’importantes ouvertures de la canopée pour sa régénération (Brokaw 1985). Ses graines
d’une masse de 2 mg sont produites en grand nombre et dispersées par le vent. Elles ne
possedent aucune dormance et ne constituent pas de banque de graines dans le sol (Dalling et
al. 1997). Ces caractéristiques impliquent une germination et un établissement des plantules
dépendant de la répartition des ouvertures et de leur niveau d’irradiation. (Pearson et al.
2002).

Nous avons travaillé sur 4 parcelles, dont une parcelle témoin et trois autres a degré
d’exploitation d’intensité croissante. Au cours de 1’année 2006 et jusqu'au début de I’année
2007, tous les individus appartenant a cette espece ont été échantillonnés puis géo référenceés.

Pour la caractérisation moléculaire, I’ADN génomique est extrait des échantillons et quatre
loci microsatellites (SSR) hypervariables et codominants sont analysé€s pour chaque arbre.

Du fait de leur abondance et de leur haut niveau de variabilité (taux de mutation 107
mutation par site par génération : Jarne et Lagoda 1996), ces marqueurs sont bien adaptés a
I’étude de la diversité intraspécifique et de la structure génétique (Cottrell et al. 2001; Streiff
et al. 1998). Par ailleurs le fait d’extraire I’information de plusieurs marqueurs nous confére
une plus grande résolution et une meilleure puissance statistique (Heywood 1991). Enfin les
microsatellites sont généralement sélectivement neutres et ne sont donc pas affectés par les
forces sélectives répondants a I’hétérogénéité de 1I’environnement. La structure génétique que
I’on peut observer par leur étude refléte donc uniquement les patterns de recrutement excluant
la variabilité environnementale des microsites (Escudero et al. 2003) et permet donc de
distinguer les causes génétiques de celles environnementales (Nanos et al. 2004).

L’étude de Jones et al. (2005) met en avant un mode de dispersion relativement limitée des
graines avec une distance moyenne de 1’arbre mere allant de 40 a 59 metres. Cette étude

montre aussi qu’en milieu naturel et en absence de traitement sylvicole, la structure génétique






spatiale change au cours du stade de vie. En effet, on observe une structure génétique chez les
graines et les adultes mais pas chez les subadultes. (Jones et al. 2006).

Dans le cas étudié ici, ’exploitation a entrainé 1’apparition instantanée de grandes surfaces
potentiellement propices a la colonisation par J. copaia. Nous avangons 1’hypothése que cette
perturbation physique soudaine et de forte intensité du milieu, associée a la dispersion limitée
des graines, a pu entrainer des modifications profondes du recrutement et de 1’établissement
des plantules avec des effets sur le niveau de la diversité génétique et sur sa distribution dans
I’espace. La comparaison des zones exploitées et non exploitées nous a permis d’analyser
comment les aspects démo-génétiques de la régénération réagissent-ils a cette perturbation et
quelles en sont les conséquences sur la diversité et la structure génétique.

Dans un premier temps nous étudierons donc I’influence de 1’exploitation en termes de
répartition spatiale et de démographie de la population. Nous analyserons ensuite 1’éventuelle
perte de diversité génétique puis les parametres propres au systéme de reproduction et de
colonisation de I’espéce. Dans une derniére partie, nous €tudierons 1’impact de 1’exploitation

sur la distribution spatiale de la diversité génétique.

MATERIEL ET METHODES

1. Le site d’étude

L’¢étude a été menée sur le dispositif expérimental de Paracou mis en place en 1984 dans la
forét tropicale primaire a 45 km au nord ouest de Kourou, en Guyane Francaise (description
en détail : Schmitt and Bariteau 1990).

Notre étude se base sur quatre parcelles de 250 m sur 250 m et d’une surface de 6.25
hectares (9 hectares au total en incluant la zone tampon) appartenant au bloc sud du dispositif.
La parcelle 11 est une parcelle témoin n’ayant subi aucun traitement sylvicole. Les trois autres
parcelles (9, 10, 12) ont subi respectivement trois types de traitement sylvicole d’intensité
croissante entre 1986 et 1987 :

- Parcelle 9 (traitement 1) : exploitation de bois d'ceuvre selon la méthode traditionnelle.
Environ 10 arbres par hectare parmi une cinquantaine d’essences forestiéres, dont le diamétre
mesuré a hauteur de poitrine (DBH) est supérieur a 50 cm.

- Parcelle 10 (traitement 2) : exploitation de bois d'ceuvre comme pour le traitement 1, puis
éclaircies par dévitalisation d'environ 30 arbres/ha de DBH supérieure a 40 cm appartenant a

des essences sans intérét commercial.






- Parcelle 12 (traitement 3) : exploitation de bois d'ceuvre comme pour le traitement 1,
prélevement d'environ 15 arbres/ha pour le bois d'énergie puis éclaircies par dévitalisation
d'environ 20 arbres’ha de DBH supérieure a 50 cm appartenant a des essences sans intérét

commercial.

2. Echantillonnage

Nous avons réalisé¢ un échantillonnage exhaustif de tous les Jacaranda copaia présents sur
les quatre parcelles étudiées. Les échantillons ont été classés en deux cohortes distinctes : les
adultes (DBH > 10 cm), présents au moment de I’exploitation et ayant potentiellement
participé a la régénération et les juvéniles (DBH < 10cm) issus de la régénération. Une partie
de la cohorte des adultes est représentée par des individus qui, au moment de 1’exploitation,
avaient un DBH inférieur a 10 cm. Au total, 851 individus ont été échantillonnés dont 714
appartenant a la cohorte des juvéniles et 137 a celle des adultes. Seuls les adultes ont été
¢chantillonnés en zone tampon. Pour chaque individu, un prélevement de feuille ou de
cambium a été effectué¢ et stocké dans du silicagel jusqu’a extraction de I’ADN. Des
problémes importants d’amplification de I’ADN nous ont permis de comprendre qu’un
stockage de longue durée du matériel végétal a -80°C, plutot que dans du silicagel et a 4 °C,

limitait la quantité d’impuretés dans la solution d’ADN extraite.

3. Definition des dégats causés par I’exploitation
a) Définition « physique » (carte 1)
Nous avons défini comme dégats toutes les zones ayants été perturbées par le traitement
sylvicole, selon les cartes produites au moment de 1’exploitation. Ceci inclue donc les trouées
engendrées par la suppression directe du couvert forestier mais aussi les zones de dégats

alentours dues, entre autre, aux chutes d’arbres ainsi que les pistes de débardage.

b) Définition « démographique » (carte 2)
Par ailleurs, cette définition ne semblant pas suffisante pour intégrer les fortes

concentrations d’individus autour des trouées d’exploitation, nous avons introduit une
définition « démographique » basée sur la comparaison des densités de juvéniles entre la
parcelle témoin et les parcelles exploitées. Ainsi nous avons réalisé un calcul de densité par
quadrillage (calcul de densité pour chaque carré de 3 m de coté). La densité « témoin » (issue
de la parcelle 11) est de 52 ind/ha. Nous avons ainsi défini principalement 6 zones possédant

une densité supérieure a celle-ci. Ces zones appelées « Trouées » ont été superposées aux
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Carte 1 Dégats « physiques » causés par 1’exploitation.

Densité de juvéniles (nb d'ind/hect) A
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Carte 2 Trouées définies sur la base du calcul des densités de juvéniles.



dégats physiques et les surfaces supplémentaires ont été intégrées et considérées comme

faisant partie des dégats d’exploitations.

Nous avons ainsi une estimation la plus réaliste possible des zones ou les conditions du
milieu modifiées ont pu entrainer une régénération différente du Jacaranda copaia. Celles-ci

ont ét¢ nommeées sous le terme général de « Zones exploitées ».

4. Analyses moléculaires
a) Extraction de I’ADN
L’extraction d’ADN de feuilles ou de cambium a été faite suivant le protocole de Doyle et
Doyle (1990). Tous les échantillons d’ADN ont ensuite été testés en amplification par PCR
avec la paire d’amorces chloroplastique universelle « HamA » (trn. Ceux dont I’amplification

n’avait pas marché ont été ré-extraits.

b) Réaction de polymérisation en chaine (PCR)
Nous avons utilisé pour cette étude quatre des dix marqueurs microsatellites nucléaires

identifiés par Jones et al. (2003) : JACC 1 _1, JACC 2, JACC 21, JACC 22. Les marqueurs
ont été sélectionnés sur la base de leur polymorphisme.

La solution de PCR pour chaque marqueur (volume total : 10ul) contenait 200uM de
dNTPs, 1 ul de 10X PCR Buffer (ThermoPol Biolabs), 2.5 uM de MgCl2, 1.25uM de chaque
amorce, 0.92ul d’eau, 1uL de Pvp (20%), 0.08uL de Taq polymérase (Biolabs) (5U/uL) et
4uL. d’ADN (apres dilution au 1/20 de I’ADN extrait).

Les PCR ont été réalisées (avec I’aide de Valérie Troispoux et Maurizio Citterio) sur
Eppendorf Master Cycler Gradient et sur PCR System 9700 selon les conditions définies par
Jones et al. (2003) et en utilisant les colorations suivantes : JACC 1_1 Vic, JACC 2 Pet,
JACC 21 Med, JACC 22 6Fam.

c) Génotypage
Suite a Iamplification, la totalité des produits PCR de chaque marqueur ont été mélangés

entre eux. Un volume de 3.2ul de cette solution a été mélangé a 6.5uL de formamide
(Applied Biosystems) et 0.3uL de marqueur de taille GSS00LIZ 3130 ; ce mélange a été
dénaturé a 94°C pendant 5 minutes, puis conservé sur glace jusqu’au dépdt sur séquenceur
ABI 3130xI pour le génotypage. Pour cette détection ont été utilisés des capillaires de 36 cm,

le polymére POP7 (Applied Biosystems) et un temps de migration de 20 minutes.






d) Lecture des alleles sur Genemapper
La détection des alleles a ét¢ effectuée a 1’aide du logiciel GeneMapper 4.0, selon le

procédé décrit dans le guide fourni par Applied Biosystems. L’attribution de la taille
moléculaire réelle des alleles a demandé une intervention manuelle sur les résultats
déterminés automatiquement par 1’algorithme du logiciel, a cause de I’apparition non-
récurrente mais fréquente de pics « parasites » dans les électrophérogrammes, a un nucléotide
d’écart par rapport aux bandes principales. Ces bandes s’ajoutent aux produits de « dérapage »
(pris en compte par 1’algorithme, et écartés de deux nucléotides de la bande du « vrai » all¢le)
et correspondent a des fragments d’ADN, produits par la PCR a partir des « vrais » all¢les,
mais avec une taille moléculaire supérieure d’un nucléotide a la taille de 1’allele. Ce
phénomene (« nontemplated nucleotide addition », Smith et al. 1995) rend incertaine
I’identification de la vraie taille des all¢les. Pour contourner ce probléme, nous avons procédé
a une analyse manuelle des profils d’¢électrophorése. Dans les cas ou les pics de chaque allele
se présentaient a un écart de deux nucléotides, nous avons conclu a I’absence de pics parasites
détectables. Le pic plus haut a alors été identifi¢ comme correspondant au « vrai » all¢le.
Dans les cas ou des pics apparaissaient avec un nucléotide d’écart, les pics ont été considérés
par paires (vrai allele plus pic parasite, plus chaque produit de dérapage et son pic parasite) ;
le pic de plus petite taille moléculaire de la paire de pics plus hauts a alors été identifié

comme correspondant au vrai all¢le (figure 1).

5. Analyse des données
Les échantillons ont été classés en 3 groupes appelés « cohortes » : les Adultes (« AD », N
= 133), les juvéniles présents dans les zones exploitées (comme définis en 4) (« IN», N =

564) et ceux présents a ’extérieur (« OUT », N = 127). (voir carte 3)

a) Les différentes echelles d’analyse
- Analyse en fonction de la parcelle et de la cohorte.

Les différentes analyses ont pour but la comparaison des 3 cohortes définies ci-dessus. Pour
certaines analyses, nous avons pris en compte I’ensemble des parcelles alors que pour d’autres
nous effectuons un découpage par parcelle pour détecter un effet du degré de I’exploitation ou
pour vérifier 1’occurrence d’un processus dans chacune des parcelles. Les « degrés
d’exploitation » sont donc assimilables aux parcelles: Parcelle 9 (faible), Parcelle 10
(moyen), Parcelle 12 (fort), Parcelle 11 (témoin).

- Analyse en fonction de I’entité « Trouée ».
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Fig.1 Electrophérogrammes de marqueurs microsatellites.
Les pics correspondants aux vrais alleles sont indiqués par une fleche verte. (a) Exemple d’alleles qui
présentent des pics de dérapage (fleches noires) et des pics parasites (fleches rouges) (b) Exemple
d’alléles qui ne montrent que des bandes de dérapage (fléches noires).

E Zones exploitées A

*+  Juvéniles IN
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Carte 3 Zones exploitées et répartition des échantillons
sur ’ensemble des quatre parcelles.



Pour les parties Résultats 111(1), 111(2b) et IV (2) nous n’avons utilisé que les 6 trouées
définies sur la base des densités de juvéniles (voir « Définition des dégats causés par
I’exploitation »). En effet la complexité en terme de taille et de distribution de la totalité des
dégats dus a I’exploitation ne nous aurait pas permis de mener a bien cette partie de 1’¢tude.

Pour I’analyse de différenciation entre adultes et juvéniles en fonction de la distance, nous
comparons les juvéniles qui sont présents dans les 6 entités « trouées » avec les adultes
présents dans une zone de 0 a 50 meétres, de 50 a 100 metres et de 100 a 300 metres par
rapport a la trouée. Ces zones ont été délimitées par création de zones tampons autour de

chaque individu juvénile et fusion de celles-ci au sein de chaque entité (carte 4)

b) Cartographie
Le travail de cartographie, la définition des dégats d’ordre biologiques, I’information sur le

positionnement des juvéniles (IN ou OUT) et la création de zones tampons ont été réalisés a

I’aide du logiciel Arc Gis 9.1 et grace a la collaboration d’ Audrey Jolivot.

c) Estimation de la diversité génétique
La diversité génétique de Nei (1973) (H. ; analogue de I’indice de diversité de Simpson,

appliqué a la diversité des alleles), le taux d’hétérozygotes observé (H,), la richesse allélique
(Na) et le nombre efficace d’alleles (N.= 1/ (1 - He)) ainsi que le nombre d’alléles « privés »
(i.e. présents chez une seule cohorte) ont été calculés sur le logiciel GENALEX 6.0 (Peakall et
Smouse 2006).

Les tests de x> de comparaison de diversités de Nei, ont été réalisés avec les outils
statistiques de base de la plateforme R (http://www.R-project.org.).

Pour I’analyse des facteurs influengant la diversité génétique (Résultat 111(1)), nous avons
utilisé¢ la méthode de raréfaction définie par Petit et al (1998). Cette méthode permet de
standardiser les estimations de la richesse allélique tirées de plusieurs populations ou
échantillons de taille différentes. Nous I’utilisons donc pour évaluer I’effet des facteurs
démographiques, autres que I’effectif des échantillons considérés, sur la diversité génétique.

La richesse allélique par raréfaction a été calculée sur le logiciel RAREFAC (Petit et al, 1998)

d) Intervalles de confiance de la diversité génétique He
Les IC a 95% ont été calculés selon la méthode Grundmann et al (2001):

Variance : 6>= 4/n [Y1j*->nj%)?]
IC 95%=2\ &2



= A

[ Jo-50m ¢ Adultes AD
[: 50-100 m * JuvénilesIN o s 0 100 Matres
B 100 - 300 m

Carte 4 Présentation de la méthode utilisée pour définir les zones
périphériques autour de chaque entité « Trouée ».



e) Différenciation entre cohortes ou entre sous-populations
Le test de différenciation est basé¢ sur les fréquences alléliques absolues des « populations »

comparées et consiste en une estimation de la P-value du test exact de Fisher comme décrit
par Raymond and Rousset (1995) pour chaque locus. Une valeur de P-value inférieure au
seuil a = 0.05 indique un écart significatif de I’hypothése nulle.

Pour les différenciations prenant en compte les quatre loci en méme temps (test multi-
locus), nous utilisons en fait la combinaison des P-values résultantes du test de Fisher pour
chaque locus selon le calcul suivant :

-2 (Log (P-value))
Le résultat suit une loi du y* a 2 N degrés de liberté ou N est le nombre de termes sommeés.

Ces calculs ont été réalisés sur GENEPOP 1.2 (http://wbiomed.curtin.edu.au/genepop/).

f) Déséquilibre génotypique
Ce parametre mesure I’association des alleles dans des paires de loci, sous 1’hypothése nulle

d’absence d’association préférentielle entre les alléles. Un écart a ’hypothese nulle indique
une structuration génétique non aléatoire de la population.

Le déséquilibre génotypique a été testé selon la méme méthode que pour la différenciation
ente populations. Le résultat du test est la P-value associé au test exact de Fisher sur les tables
de contingence crées pour chaque paire de loci et utilisant la chaine de Markov (Guo et
Thompson 1992). Une valeur de P-value inférieure au seuil a = 0.05 indique un écart
significatif de I’hypothése nulle.

Ces calculs ont été réalisés sur GENEPOP 1.2 (http://wbiomed.curtin.edu.au/genepop/)

g) Coefficient d’inbreeding (Fs)
Les Fis sont calculés selon la méthode de Weir et Cockerham (1984). Les P-value associées

sont issues du test de probabilité « exact HW test » (Haldane 1954) qui mesure I’écart de la
valeur a 0. Les valeurs positives significatives indiquent la présence de croisements entre
consanguins (exceés d’homozygotes) tandis que les valeurs négatives indiquent un exces
d’hétérozygotes (croisement préférentiel entre individus non apparentés). Ces calculs ont été

réalisés a I’aide du logiciel GENEPOP 1.2 (http://wbiomed.curtin.edu.au/genepop/).

h) Structure génétique spatiale
Nous avons utilisé la méthode de 1’autocorrélation spatiale. L’autocorrélation génétique

spatiale (Sokal et Oden, 1978) appliquée aux données génétiques mesure la corrélation
allélique ou génotypique entre des individus séparés par des distances définies. Une

autocorrélation positive et significative implique que des individus dans une classe de
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distance donnée soient plus similaires génétiquement que I’attendu sous une distribution
aléatoire des génotypes dans 1’espace (Ennos 2001).

Le coefficient de parenté r de Ritland, est compris entre -1 et 1 et a une moyenne de 0 quand
il n’y a pas d’autocorrélation. Les autocorrélogrammes ont été réalisés sous le logiciel
GENALEX 6 (Peakall et Smouse 2005; voir Smouse et Peakall 1999 et Peakall et al. 2003 pour
une description détaillée).

Le coefficient Fj définis par Loiselle et al. (1995) est aussi calculé et les
autocorrélogrammes correspondants sont réalisés sur le logiciel SPAGEDI 1.2 (Hardy et
Vekemans 2002).

Ce coefficient de parenté nous permet de prendre en compte, dans le calcul de la proximité
génétique, une population de référence. Nous pouvons donc évaluer la structure observée chez
les juvéniles, relativement a celle des adultes.

Dans les deux cas (coefficient de parenté r ou Fyy), la significativité statistique est testée par
des permutations (1000 réplications) déterminant I’enveloppe neutre (E), qui correspond a
I’intervalle des valeurs observées de la statistique non significativement différentes de zéro.
Pour les autocorrélogrammes réalisé avec la statistique r de Ritland, I’intervalle de confiance

a 95% de la valeur observée a été généré par bootstrap (1000 réplications).

RESULTATS

1. Démographie de la regénération

La définition des cohortes, et plus précisément des tiges juvéniles issues d’une régénération
influencée par ’exploitation, a demandé un travail préliminaire sur la cartographie du
processus démographique. En effet, la variabilit¢ de la dynamique démographique des
juvéniles de J. copaia ne parait pas suivre les contours des zones cartographiées apres
exploitation (voir Matériel et Méthodes « définition physique »). Le calcul par quadrillage des
densités de tiges nous a donc permis de définir des zones ou la densité est supérieure a celle
de la zone témoin (i.e. d > 52 ind/ha ; voir Matériel et Méthodes « définition biologique »).

La superposition incompléte de ces zones avec les zones de dégats physiques cartographiés
se présente sous deux aspects.

- Certaines surfaces exploitées n’ont pas une densité¢ de tiges issues de la régénération
supérieure a celle de la zone témoin.

- Certaines surfaces non exploitées ont une densité supérieure a celle de la zone témoin.

(Celles-ci ont été inclues aux zones exploitées).
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La surface globale des zones exploitées comprend donc a la suite de cette analyse les
surfaces définies comme « dégats » dans la cartographie effectuée lors de I’exploitation ainsi
que les surfaces hors dégats, mais ou la densité de juvéniles de J. copaia est supérieure a celle
de la parcelle témoin.

La distribution et la densité de tiges adultes et issues de la régénération ont été comparées
dans les différentes parcelles et entre zones exploitées et non exploitées. Les résultats de cette
analyse sont présentés dans le tableau 1.

Les densités de juvéniles dans les zones exploitées sont plus fortes qu’en dehors de celles-
ci, elles sont proches entre les parcelles 9 et 10 (exploitation faible et moyenne) et maximales
dans la parcelle 12 (forte exploitation). La densité¢ de juvéniles hors zones d’exploitation
montre des différences entre parcelles et elle atteint son minimum dans la parcelle 11. Elle
n’est pas corrélée a la densité d’adultes qui est maximale dans la parcelle 10 et minimale dans

la parcelle 11.

2. Diversité génétique
Le premier niveau d’analyse concerne I’état général de la diversité génétique. La
comparaison des niveaux de diversité entre cohortes et entre les niveaux d’exploitation au sein
de chaque cohorte permet d’obtenir un apercu des éventuels changements de taille efficace de

la population.

a) Description genérale des données moléculaires
Le génotypage de I’ensemble des individus a permis de mettre en évidence les

caractéristiques de polymorphisme des loci utilisés (tableau 2). Les quatre loci sont
polymorphes pour chacune des trois cohortes considérées. Le locus JACC 1 1 est le moins
polymorphe, avec une valeur de diversit¢ génétique largement inférieure aux autres
marqueurs. Le locus JACC 2 est le plus diversifié en termes de richesse allélique et de
diversité de Nei (H.). Les trois cohortes ne montrent pas de différences significatives de
diversité génétique (H.) mais la richesse allélique est maximale chez les juvéniles en zones
exploitées. Les intervalles de confiance des estimations de He montrent que les fluctuations
des valeurs de H, ne sont pas significatives.

C’est chez les juvéniles en zones exploitées que 1’on trouve la plus grande proportion
d’alleles absents chez les deux autres cohortes (tableau 3). C’est aussi dans ce groupe qu’il y a
le plus grand nombre d’alleles privés. Ceux-ci sont représentés en faible fréquence (tableau

4).
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Tab.1 Proportion des surfaces exploitées (trouées), densités et nombre d’individus
dans chaque parcelle.

Surface (%) Densité (ind/hect)  Nombre d'individus
Trouées Hors Trouées Ad Out In Ad Out In
Parcelle 11 0 100 1,8 5 0 11 31 0
Parcelle 9 39,6 60,4 39 9,8 459 21 37 113
Parcelle 10 46,5 53,5 6,7 10,5 43,1 42 35 125
Parcelle 12 68,4 31,6 58 14,7 80,7 36 29 344

« Ad » adultes ; « Out » juvéniles hors zones d’exploitation ; « In » juvéniles en zones d’exploitation.

Tab.2 Statistiques génétiques des 3 groupes étudiés sur I’ensemble des 4 parcelles.

AD ouT IN
Locus N N, N H H ICo0 N N N H, H ICoys, N N, N H, H ICg0
JACC1 1 131 11 14024 026 0,102 125 7 13022 020 0,096 541 12 1,2 0,17 0,17 0,044
JACC2 112 34 22,7 0,86 096 0,008 8529 17,0 0,79 094 0,015 407 39 17,3 0,87 0,94 0,006
JACC21 114 12 29 055 0,65 0083 113 13 28 042 0,65 0080 516 16 2,7 0,56 0,63 0,038
JACC22 118 12 49 0,76 0,79 0045 112 13 4,7 0,79 0,79 0,046 529 23 6,0 0,84 0,83 0,017
Total 133 69 31,8 0,59 0,65 - 127 62 25,8 0,53 0,62 - 564 90 27,2 0,59 0,62 -

« AD » adultes ; « OUT » juvéniles hors zones d’exploitation ; « IN » juvéniles en zones d’exploitation.
N : Nombre d’individus, N, : Richesse allélique, N, : Nombre efficace d’alléles, H, : Taux d’hétérozygotes
observé, H, : Taux d’hétérozygotes attendu ou diversité¢ génétique de Nei, IC 95% : Intervalle de confiance a

95% de H..

Tab.3 Nombre d’alléles et pourcentages d’all¢les non
partagés entre deux cohortes.

Ad Out In

Nombre d'alléles 69 62 90
Alléles Ad - 15 27
absents chez Out 23 - 34
(%) : In 6 3 -

« Ad » adultes ; « Out » juvéniles hors zones d’exploitation ;
« In » juvéniles en zones d’exploitation.

Tab.4 Nombre d’alleles privés dans chaque groupe.

Nombre d'alleles Fréquence
Ad 3 0,004
Out 1 0,006
In 17 0,001 20,01

« Ad » adultes ; « Out » juvéniles hors zones
d’exploitation ; « In » juvéniles en zones d’exploitation.



b) Diversité génétique des cohortes en fonction du degré d’exploitation
Nous avons évalué ici I’effet du degré d’exploitation sur la diversité génétique, en croisant

le classement par cohorte et par degré d’exploitation. Les résultats montrent qu’au sein des
trois cohortes et pour chaque locus, il n’y a pas d’influence de la parcelle (donc du niveau

d’exploitation) sur la diversité génétique (tableau 5 et figure 2).

3. Systeme de reproduction

Plusieurs outils de génétique statistique ont été utilisés pour appréhender I’impact de la
régénération en conditions perturbées et non perturbées sur la distribution de la diversité
génétique. Ces effets peuvent apparaitre par le biais de ’interaction entre le systéme de
reproduction (qui comprend la distance de pollinisation et de dissémination, le degré
d’autofécondation et de croisement entre consanguins, 1’éventuelle pression sélective contre
les alleles déléteéres récessifs en phase post-zygotique) et les parameétres démographiques (tels
que le taux de croissance, la taille démographique de la population, les -effets

d’éclaircissement dépendants de la densité).

a) Facteurs influencant la diversité génétique
Une analyse plus fine de la diversité génétique dans les zones exploitées et non exploitées a

permis d’identifier les facteurs démo-génétiques qui en déterminent la répartition.

La richesse allélique non raréfiée augmente avec la surface de trouée (figure 3). En effet, le
nombre de juvéniles est corrélé a la surface (R* = 0.69) et son augmentation entraine une
augmentation de la richesse allélique (R? = 0.84). L’estimation de la richesse allélique
obtenue par la méthode de raréfaction permet ici de confirmer le fait que I’augmentation
d’effectif est bien le seul facteur influengant la richesse dans ce modele puisque si 1’on
standardise 1’estimation de la richesse allélique des différentes trouées a des effectif égaux, la
richesse ne varie plus (R* = 0.02 ; figure 3). L’augmentation du nombre d’alléles, observée
avec I’augmentation de la taille démographique des groupes de juvéniles, n’est donc pas
différente de I’attendu pour un tirage aléatoire d’all¢les dans une population de taille
croissante, mais issue d’un méme pool génétique.

Le nombre de juvéniles présents dans les trouées est corrélé au nombre d’adultes dans la
zone 0-50 m (R? = 0.72). De ce fait, on peut observer (figure 4) que la richesse allélique des
juvéniles a D’intérieur des trouées est corrélée au nombre d’adultes présents dans la zone
tampon de 50 métres (R* = 0.793). Le fait qu’apres raréfaction cette corrélation soit quasi-

nulle indique qu’il n’y a pas d’influence réelle du nombre d’adultes sur la richesse allélique.
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Tab.5 Diversité de Nei en fonction de la parcelle
et de cohorte considérée pour chaque locus (les
valeurs de P-value sont le résultat du test de y?).

Parcelle 9 10 12 11 P-value 00 -
Ad 0,34 031 0,23 0,00 0,073 S 0901 =
JACC1_1 Out 0,11 0,24 0,20 0,26 0,435 3 gjg s i e (1]
,70 7 @ P10
In 0,15 0,14 0,18 - 0514 2 o0
Ad 0,94 0,95 0,93 0,84 0,848 3 050 P12
JACC2 Out 0,92 0,94 0,91 0,88 0,932 2 0407
[ 0307 oPl11
In 0,90 093 0,93 - 0,639 020 |
Ad 0,77 0,61 0,62 0,50 0417 0.10 [”H[[H
JACC 21 Out 0,59 0,57 0,64 0,72 0,672 0.00 - - - -
In 0,66 0,54 0,65 - 0,098 g‘5‘5 2‘5‘5 2‘5‘5 2‘8‘5
’ ’ ’ ’ JACC1 1| JACC2 | JACC21 | JACC22

Ad 0,81 0,74 0,79 0,78 00915

JACC 22 Out 0,77 0,78 0,75 0,78 0,994 . . s . .
! Fig.2 Diversité de Nei en fonction de la parcelle

In 0,83 0,80 0,82 - 0,818 Cyrs
et de la cohorte considérée pour chaque locus.
P9 parcelle 9 ; P10 parcelle 10 ; P11 parcelle 11 ;
*P<0.05;* P<0.01;***P<0.001. P12 parcelle 12.
80 -
70 4 y =0,0039x + 29,825 °
8 6 R*=0,6874 Fig.3 Evolution de la richesse
-% . o o allélique en fonction de la surface
= w ° °R® des trouées avec ou sans méthode
7 o« Y0 , .
% ° ° Na de raréfaction.
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Les observations formulées ci-dessus a propos des relations entre richesse allélique et taille
démographique peuvent étre reprises ici.

On a ensuite testé si la plus forte richesse allélique des trouées a grands effectifs entrainait
une augmentation de la diversité génétique de Nei. Une corrélation positive impliquerait que
I’augmentation des effectifs soit accompagnée par 1’apparition de nouveaux all¢les a des
fortes fréquences, alors que les alleles a faible fréquence ont trés peu d’influence sur la
diversité génétique de Nei. Celle-ci est indépendante du nombre de juvéniles présents dans la
trouée (figure 5). En effet le test du y? n’indique aucune différence significative de diversité
entre les différentes trouées et pour chaque locus. Cela sous-entend que les alleles qui
apparaissent avec 1’augmentation de l’effectif des trouées sont en fréquence relativement
faible. L’augmentation du nombre d’alléles avec 1’augmentation de la taille démographique
est donc due a la contribution occasionnelle de parents additionnels, soit par graine soit par

pollinisation d’origine extérieure des arbres meéres.

b) Coefficients de consanguinité
i) Le calcul de ce coefficient nous a permis d’analyser le systéme de croisement et,

indirectement, la distribution des all¢les dans 1’espace et apporte un élément supplémentaire a
la caractérisation du systetme de reproduction présent chez cette espéce en conditions de
régénération rapide. On a effectué cette analyse en croisant le classement par cohorte et par
degré d’exploitation.

On remarque que dans les parcelles exploitées, sur douze estimations de Fis par cohorte au
total, il n’y a que 2 valeurs positives et significatives de Fig chez les adultes et 3 chez les
juvéniles hors zones exploitées alors qu’il y en a 6 chez les juvéniles présents dans les zones
exploitées (tableau 6) Globalement, on observe deux Fis sur quinze significatifs chez les
adultes, 5 sur 16 chez les juvéniles hors trouée, et 6 sur 12 en trouée, soit 13%, 31% et 50%
respectivement. Le degré de consanguinité des juvéniles en zones exploitées apparait donc
plus fort que dans la génération de leurs parents potentiels et chez les juvéniles issus de la
régénération en zone non exploitée. Toutefois, ces résultats ne permettent pas de déterminer
quelle est la cause de ces changements de structure reproductive

il) Il est possible que ce résultat soit la conséquence d’un effet Wahlund qui résulte d’un
¢chantillonnage de plusieurs « sous-populations », et qui produit un écart « artificiel » de
I’équilibre d’Hardy-Weinberg dans la population globale, accompagné par une situation
d’équilibre dans les sous-populations. Dans le cas de notre étude, ces sous-populations

correspondraient aux différentes trouées d’exploitation et cet effet indiquerait donc une
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Tab.6 Coefficients d’inbreeding (Fis) calculés pour chaque locus et chaque parcelle.

AD ouT IN
Pll P9 1:)l() 1:)12 l)1] P9 1:)12 l)1] P9 PIO 1)12
JACC1-1 - 0,105 0,102 -0,069 -0,099 -0,026 -0,084 - 0,022 0,072  -0,016
JACC2 0250 0,093 0,108 0,087 0,300 ** 0,092 0,080 * 0,191 - 0,099 *#* 0,071 ** 0,053 ***
JACC21 -0,186  -0,028 0,343 *** (0,178 ** 0,550 *** 0465 *** 0,080 - 0,104 * 0,197 ** 0,087
JACC22 0,182 -0213 0,085 0,123 -0,075 0,047 0,034 * - 0,011 -0,065 0,008 ***

« Ad » adultes ; « Out » juvéniles hors zones d’exploitation ; « In » juvéniles en zones d’exploitation.
*P <0.05; ** P <0.01; *** P <0.001.



répartition non aléatoire des génotypes au sein de chaque parcelle chez les juvéniles en zones
exploitées. Pour déterminer si I’effet Wahlund est présent dans notre échantillon, nous avons
calculé le coefficient d’inbreeding (Fis) dans chaque trouée d’exploitation.

Le tableau 7 montre qu’il y a un locus sur quatre par trouée pour lequel on trouve un exces
significatif d’homozygotes (mis a part pour la trouée n°5). Notons que pour I’analyse
précédente, on a 2 locus par parcelle qui montrent un excés d’homozygotes. Globalement, les
loci pour lesquels on observe un Fig significatif dans les sous-populations correspondent aux
loci qui présentent un excés d’homozygotes pour 1'une ou I’autre des parcelles exploitées,
dans la cohorte des juvéniles en trouée (tableau 6). Ces résultats ne permettent pas d’exclure
I’une ou I’autre des deux hypothéeses (effet Wahlund ou vraie consanguinité) mais indiquent
peut étre la présence des deux phénomenes. Nous ne sommes pas en mesure de définir un
découpage des deux autres cohortes qui permettrait de tester la présence de 1’effet Wahlund,
car la distribution des adultes et des juvéniles hors trouée est continue et toute répartition en
groupes de ces individus serait artificielle. La comparaison des effets relatifs de la
consanguinité et de la divergence entre sous-populations entre cohortes n’est donc pas

possible.

c) Déséquilibres de liaison
Dans la méme démarche que pour le coefficient de consanguinité on a testé, par le calcul

des déséquilibres génotypiques, 1’association préférentielle d’alleéles par paire de loci, qui
permet de détecter la surreprésentation éventuelle de groupes d’individus issus de gametes
apparentés.

On observe un nombre croissant de déséquilibres de liaison chez les juvéniles en fonction
du degré d’exploitation, de la parcelle témoin (0 déséquilibres) a la parcelle 12 (4
déséquilibres). En revanche, aucun déséquilibre n’a été¢ observé chez les adultes (tableau 8).
Cela sous-entend la présence de génotypes multi-locus surreprésentés chez la régénération
apres exploitation, alors qu’un tel écart de I’équilibre est absent dans la cohorte adulte. On
peut observer que le nombre de paires de loci en déséquilibre croit avec la proportion de
juvéniles issus de la régénération en milieu perturbé (voir tableau 1). Cependant, les effectifs
augmentent également avec le degré d’exploitation, et on peut soupconner que cela confére
une puissance plus élevée au test statistique. Les effets de I’effectif et de la proportion de
juvéniles en trouée ne pouvant pas €tre démélés, on ne peut pas attribuer I’augmentation du

déséquilibre exclusivement aux changements éventuels dans la structure des sous-populations.
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Tab.7 Coefficients d’inbreeding (Fis) calculés pour chaque locus et
chaque trouée d’exploitation.

Trouées d'exploitation

Locus 1 2 3 4 5 6
JACC1 1 -0,030 -0,045 0,079 -0,070 0,045 -0,042
JACC 2 0,055 0,032 0,018 * 0,045 0,037 0,024 *

JACC 21 0,013 * 0,088 * 0,147 -0,090 0,085 0,055
JACC 22 -0,036 -0,159 -0,083 0,215 * -0,078 * -0,028

*P <0.05; ** P<0.01;***P<0.001.

Tab.8 Déséquilibres de liaison significatifs chez les
juvéniles (en trouées et hors trouées) au sein des
quatre parcelles.

Locus1 Locus2  P-Value
Parcelle9 JACC21 JACC22 0,003 **

JACC1 1 JACC21 0,000 ***
JACC2  JACC21 0,000 ***

JACC1 1 JACC2 0,000 ***
JACC1 1 JACC22 0,000 ***
JACC2  JACC22 0,029 *
JACC21 JACC22 0,003 **

Parcelle 10

Parcelle 12

*P<0.05;**P<0.01;***P<0.001.



4. Structure génétique spatiale

a) Différenciation génétique

Si les propriétés démo-génétiques de la régénération sont différentes entre les cohortes
issues de la régénération naturelle et apres exploitation, la combinaison des différences de
densit¢ de tiges et de contribution génétique a la régénération peut entrainer une
différenciation des juvéniles présents dans les trouées d’exploitation par rapport aux deux
autres cohortes (adultes et juvéniles hors trouées d’exploitation). On a testé¢ 1’effet de
I’intensité d’exploitation en découpant I’analyse par parcelle. On remarque (tableau 9) que les
juvéniles en zones exploitées et les adultes sont significativement différenciés dans chaque
parcelle alors que les juvéniles en dehors de ces zones ne se différencient pas des adultes.
Pour les parcelles 10 et 12, les juvéniles en zones d’exploitation se différencient aussi des

juvéniles hors zones d’exploitation.

b) Différenciation génétique en fonction de la distance Adultes-Juvéniles
La contribution des arbres adultes a la régénération en trouée a été étudiée en fonction de la

distance des parents potentiels a la trouée a travers I’analyse de la différenciation génétique
entre adultes et juvéniles. On constate (tableau 10) un gradient croissant de différenciation
entre juvéniles et adultes en fonction de la distance des adultes a la trouée, quand les adultes
sont regroupés en trois classes de distance (0-50 m, 50-100 m et 100-300 m de la trouée). En
effet, dans la plupart des cas, les juvéniles ne se différencient pas des adultes présents dans la
zone de 0 a 50 metres (20 valeurs de P-value non significatives sur 24 possibles). On observe
de nombreux cas pour lesquels les juvéniles ne se différencient pas des adultes présents dans
la zone de 50 a 100 metres (12 valeurs non significatives) et seulement quelques
comparaisons pour lesquelles les juvéniles ne se différencient pas des adultes présents dans la
zone de 100 a 300 metres (6 valeurs non significatives). Il y a donc une relation de proximité
génétique globalement plus forte entre juvéniles et adultes proches géographiquement. Les
adultes plus proches d’une trouée seraient donc les parents plus probables des juvéniles issus
de la régénération aprés perturbation. Pour les mémes raisons que pour 1’analyse de 1’effet
Wabhlund, il n’est pas possible de reproduire la méme analyse sur les juvéniles hors trouée et
de comparer, avec les méthodes appliquées ici, les relations entre distance géographique et

différenciation pour les deux cohortes de juvéniles.

c) Autocorrélation spatiale
La corrélation entre la distance génétique entre individus, en fonction de leurs génotypes

multi-locus, et la distance qui les sépare dans 1’espace a été analysée par autocorrélation. En
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Tab.9 Différenciation génique entre adultes, juvéniles
en trouées et juvéniles hors trouées au sein des trois

parcelles exploitées.

Chi2 df P-value
Ad/In 24,02 8 0,002 **
Parcelle 9  Ad/Out 13,73 8 0,089
In/Out 9,76 8 0,282
Ad/In Infinity 8 0,000 ***
Parcelle 10 Ad/Out 720 8 0,516
In/Out 24,15 8 0,002 **
Ad/In 15,55 8 0,049 *
Parcelle 12 Ad/Out 1041 8 0,238
In/Out 18,58 8 0,017 *

« Ad » adultes ; « Out » juvéniles hors zones d’exploitation ; « In »
juvéniles en zones d’exploitation.
*P<0.05;**P<0.01;***P<0.001.

Tab.10 Différenciation entre juvéniles présents dans les trouées et adultes présents dans les
zones périphériques (les valeurs présentées sont les P-values issues du test exact de Fisher).

Trouées Zone alentour Effectifs Locus Total
(T) (Za) Juvéniles (T) Adultes (Za) JACC1_1 JACC 2 JACC 21 JACC 22
0-50 5 0,154 0,429 0,013 * 0,412 0,044 *
1 50-100 44 12 0,131 0,003 ** 0,034 * 0,017 * 0,000 ***
100-300 61 0,074 0,000 *** 0,000 *** 0,000 *** 0,000 ***
0-50 8 0,223 0,028 * 0,235 0,744 0,091
2 50-100 41 7 0,523 0,000 *** 0,032 * 0,321 0,001 *
100-300 58 0,260 0,002 ** 0,000 *#* 0,016 * 0,000 ***
0-50 15 0,065 0,000 *** 0,230 0,073 0,000 ***
3 50-100 98 28 0,010 * 0,002 ** 0,130 0,000 *** 0,000 ***
100-300 50 0,003 ** 0,008 ** 0,003 * 0,012 % 0,000 ***
0-50 12 0,299 0,936 0,451 0,624 0,749
4 50-100 45 6 0,245 0,005 ** 0,215 0,115 0,008 **
100-300 50 0,373 0,001 ** 0,036 * 0,054 0,000 ***
0-50 11 0,580 0,667 0,119 0,972 0,624
5 50-100 82 23 0,002 ** 0,015 * 0,184 0,268 0,001 **
100-300 68 0,005 ** 0,000 *** 0,024 * 0,140 0,000 ***
0-50 18 0,409 0,194 0,023 * 0,729 0,104
6 50-100 184 2 1,000 0,060 0,001 ** 0,403 0,007 **
100-300 49 0,002 ** 0,000 *** 0,025 * 0,697 0,000 ***

*P<0.05;*P<0.01;***P<0.001.



effet, une fois la différenciation testée, il convenait d’analyser la structure spatiale propre a
chaque cohorte et de comparer les résultats de cette analyse avec les résultats obtenus
concernant le systtme de reproduction. Les techniques d’autocorrélation permettent
d’effectuer une analyse de la structuration spatiale de la diversité génétique. Celle-ci dépend
du systeme de reproduction et de dissémination et de I’accumulation des effets de processus
de dispersion sur plusieurs générations. L’autocorrélation permet également d’évaluer la taille
des « voisinages génétiques », c'est-a-dire 1’échelle spatiale a I’intérieur de laquelle les
individus géographiquement proches sont plus proches génétiquement que par distribution
aléatoire des génotypes dans 1’espace.

On observe (figure 6) une autocorrélation positive chez les adultes pour la classe de distance
0-50 metres, ce qui indique que le peuplement adulte est spatialement structuré par groupes
d’individus génétiquement proches. Aucune autocorrélation n’est observée chez les juvéniles
situés hors des zones exploitées. Il y a donc un effacement, chez les juvéniles pré-
reproductifs, de la structure observée chez les parents. En revanche, a I’intérieur de zones
perturbées, on observe un autocorrélogramme caractéristique d’une structure en agrégats,
avec passage d’une autocorrelation positive & une négative. La structure de la cohorte
parentale sort renforcée du processus démographique qui conduit a la colonisation des trouées
d’exploitation de la part de J. copaia.

Pour définir la taille des agrégats génétiques, nous avons effectué une analyse plus fine par
classe de distance de 10 métres. D’autre part, il était important de vérifier si la différence de
structure spatiale entre juvéniles en zones exploitées et non exploitées n’était pas seulement le
résultat de différences démographiques. En effet, la corrélation dans la classe de distance 0-50
metres chez les juvéniles en zones exploitées peut n’étre présente en réalité que pour des
distances allant de 0 a 10 metres et ne serait alors pas visible chez les juvéniles hors des
trouées d’exploitation (étant donné leurs faibles effectifs dans ces classes).

Cependant, on observe une autocorrélation positive jusqu’a une distance de 70 metres chez
les juvéniles en zone exploitées (figure 7). Ceci nous permet de déduire une taille des patches
de cette ampleur et confirme une véritable différence de structuration génétique entre les 2
cohortes de juvéniles.

Il est également important de souligner que la structure observée chez les juvéniles en
trouée ne dépend pas de la distribution intrinséquement agrégée des tiges de cette cohorte. En
effet, le nombre stable de paires d’individus d’une classe a I’autre est montré de fagon

indirecte par le fait que les enveloppes neutres pour chacune de ces classes ont une étendue
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identique. Or, I’intervalle neutre est approximativement inversement proportionnel au nombre
de paires d’individus dans chaque classe de distances.

Enfin, nous avons utilisé, dans le contexte de 1’étude de 1’autocorrélation, le coefficient Fy;
qui prend en compte, dans le calcul de la proximité génétique, les fréquences alléliques d’une
population de référence. On fait I’hypothése que les juvéniles en zones non exploitées ont une
structure de consanguinité qui ne s’écarte pas de celle des adultes, comme indiqué par
I’absence de déséquilibre génotypique dans ces deux cohortes. Si cette hypothése est vraie, la
prise en compte du niveau de consanguinité¢ des adultes comme référence ne devrait pas
affecter les résultats de I’analyse d’autocorrélation (par rapport a 1’analyse effectuée avec
comme référence le niveau de consanguinité de la cohorte des juvéniles hors trouée elle-
méme). Chez les juvéniles en zones exploitées, par contre, I’effet de 1’utilisation du niveau de
consanguinité des adultes comme référence devrait étre visible. En effet, nous supposons un
changement des relations de consanguinités dans le passage de la cohorte adulte a la cohorte
des juvéniles en zones exploitées.

On constate (figure 8) que chez les juvéniles hors des zones d’exploitation, I’autocorrélation
varie trés peu selon la méthode utilisée. Les résultats obtenus avec le Fj; confirment par
ailleurs la faible structuration génétique obtenue pour cette cohorte avec le paramétre r de
Ritland. Chez les juvéniles issus de la régénération en trouées d’exploitation, on a une plus
forte valeur attendue et observée du coefficient de consanguinité entre les individus lorsque
I’on considere la population adulte comme référence. Cela confirme que la structure de
consanguinité varie suite a la perturbation produite par 1I’exploitation. Comme pour la cohorte
des juvéniles hors trouées, les résultats obtenus en utilisant les deux statistiques

d’autocorrélation montrent le méme pattern d’autocorrélation.

DISCUSSION

1. Influence de I’exploitation sur la répartition spatiale des individus
Nous avons pu observer une distribution non aléatoire et en agrégats des individus juvéniles
sur I’ensemble des quatre parcelles. L agrégation spatiale peut étre due a une distribution en
patches des sites appropriés a la régénération (Clark et al. 1999; Maestre et al. 2003). J.copaia
est une espeéce a caractére fortement héliophile et est définie comme pionnic¢re (Brokaw,
1985). Sa répartition est donc fonction des ouvertures de canopée qui apparaissent de maniére
aléatoire dans I’espace. On sait que le recrutement d’une espece n’est pas seulement fonction

de la production de graines mais aussi de sa capacité de dispersion (Uriarte et al. 2005). La
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stratégie de cette espece est de produire un grand nombre de graines et de les disperser le plus
loin possible (Jones et al. 2005) ce qui lui confére notamment la propriété de coloniser les
trouées d’exploitation ou le couvert forestier a été supprimé.

L’exploitation entraine des modifications démographiques importantes et notamment une
densité de tiges plus forte qui s’explique par la création instantanée de grandes surfaces
propices au recrutement et a 1’établissement de cette espece. Ces caractéristiques permettent
de conclure sur un mode de régénération plus rapide de la population aprés exploitation. Hors
de ces zones en revanche, la distribution des individus et leur densité sont limitées par la
probabilité d’apparition dans le temps et dans 1’espace de sites favorables, notamment des
chablis naturels. De plus ces sites sont de surface plus petite que les trouées d’exploitation et
I’on sait que J. copaia nécessite de grandes ouvertures lumineuses pour son établissement
(Jones et Hubbell, 2006).

La plus faible densité de tiges issues de la régénération dans la parcelle 10 (degré moyen
d’exploitation) que dans la parcelle 9 (faible exploitation) pour une proportion de surface
exploitée plus importante nous amene a émettre des hypotheses quant aux facteurs régulant ce
parametre. D’une part la qualité des microsites peut varier d’une parcelle a I’autre selon leur
orientation ou leur topographie et d’autre part la distribution non homogene des adultes peut
provoquer une probabilité de colonisation de certains sites plus faible.

Enfin, il faut noter que la densité d’adultes moins importante dans la parcelle témoin est un
aspect contraignant pour la comparaison des structures et diversités génétiques des quatre

parcelles. Une situation optimale consisterait en une densité égale pour chaque parcelle.

2. Diversité genétique

Plusieurs ¢tudes ont montré que la diversité génétique dans les populations régénérées apres
exploitation avait été réduite (Gomory 1992; Stoehr et El-Kassaby 1997; Adams et al. 1998;
Rajora 1999; Macdonald et al. 2001; Lee et al. 2002) tandis que d’autres n’ont pas mis en
avant de différences (Knowles 1985; Neale 1985; Thomas et al. 1999; El-Kassaby 2000;
Perry and Bousquet 2001). 11 est difficile de comparer ces études étant donné qu’elles varient
dans le type et le nombre de marqueurs génétiques utilisés, I’abondance de I’espece étudiée, et
la puissance statistique de leurs expériences (Glaubitz et al. 2003).

Dans le cas de notre étude, nous n’observons pas d’influence de I’exploitation sur la
diversité génétique. Cela pourrait s’expliquer par le fait que 1’exploitation forestiére n’a pas
entrainé une réduction drastique des effectifs d’adultes de J. copaia. En effet ces derniers

constituent un pool génique qui garantit le maintien de la diversit¢ dans la génération
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suivante. Cependant, une éventuelle contribution inégale des parents a la régénération dans les
trouées d’exploitation pourraient entrainer une perte locale de diversité. Dans ce cas, le fait
d’observer un maintien de la diversité pourrait s’expliquer par un flux de pollen venant des
arbres avoisinants ou de peuplements extérieurs (Glaubitz et al. 2003). En effet, la richesse
allélique supérieure chez les individus juvéniles confirme I’occurrence de flux de genes
extérieurs d’origine pollinique. On sait de plus que les graines résultants d’un flux de genes
sont moins consanguines que celles produites par parents « locaux » et peuvent de ce fait étre
favorisées pour 1’établissement. (Levin 1981). La faible fréquence de ces nouveaux alléles est
cependant une contrainte pour leur maintien dans la population au cours des générations

futures sous d’éventuels processus de dérive génétique a long terme.

3. Systeme de reproduction, dispersion et structure génétique spatiale
a) Agrégation et consanguinité

On a pu constater que le coefficient de consanguinité varie selon la cohorte considérée. Sa
valeur positive correspondant a un exceés d’homozygotes chez les juvéniles présents dans les
troué¢es d’exploitation peut étre engendrée par une haute fréquence de croisements entre
arbres proches dans I’espace, qui seraient partiellement consanguins par le fait de la
structuration spatiale de la similarité génétique. Un exces apparent d’homozygotes a 1’échelle
du peuplement peut d’ailleurs indiquer la présence d’un effet Wahlund, c'est-a-dire d’une
subdivision cachée de la population en sous-populations. Cet effet résulte d’un
échantillonnage de plusieurs « sous-populations » qui contribuent a une population globale,
réputée constituer une seule unité reproductive. Dans le cas de notre étude, il indiquerait donc
une répartition non aléatoire des génotypes au sein de chaque parcelle et introduit la
possibilité d’une répartition en agrégats génétiquement différenciés chez les juvéniles en
trouées d’exploitation. L’absence de cet effet chez les adultes et les juvéniles hors des trouées
pourrait alors s’expliquer par une répartition plus homogene des génotypes de ces deux
cohortes dans 1’espace.

La conclusion que I’on pourrait tirer de ce déficit d’hétérozygotes est donc la présence de
croisements consanguins chez les parents (« biparental inbreeding») associée a une
différenciation spatiale des agrégats. J. copaia est une espéce allogame et dans ce cas la forte
consanguinité chez les plantes serait causée principalement par la proximité génétique des
individus parents (Epperson 2003). Cette conclusion est cependant a prendre avec précaution
étant donné que nos analyses n’ont pas permis de mettre en évidence de fagon claire cet exces

d’homozygotes pour chaque trouée d’exploitation.
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Enfin notons qu’une étude similaire en conditions de régénération naturelle montre un exces
d’homozygotes chez les juvéniles (Jones et Hubbell 2006). Ceci est en contradiction avec les

résultats obtenus ici concernant les individus hors zones d’exploitation.

b) Dispersion des graines et colonisation des sites de régéneration
On a mis en évidence une relation assimilable & un lien de parenté entre les juvéniles

présents dans les trouées d’exploitation et les adultes situés dans une zone périphérique d’un
rayon de 50 metres puis de 100 metres. Ces résultats sont tout a fait en cohérence avec ceux
obtenus, chez la méme espéce, par Jones et al. (2005), qui estiment la distance de dispersion
moyenne des graines entre 40 et 50 meétres, avec une proportion de 76% des graines
dispersées a moins de 100 meétres. Cette dispersion relativement limitée des graines est une
information primordiale pour comprendre la dynamique de régénération de J. copaia. En
effet, dans ce cas, les individus les plus efficaces en matiere de reproduction sont ceux situés
prés d’une ouverture récente (Schnabel et al. 1998). De plus la dispersion limitée des genes
peut entrainer un exces de croisement entre consanguins (voir ci-dessus et Wright 1943) et
une subdivision génétique de la population a une échelle locale (Sokal et Watenberg 1983;
Epperson 1990a; Heywood 1991). Cependant, la dispersion des geénes est définie a la fois par
les mouvements des graines et du pollen. Dans le cas du J. copaia nous ne possédons pas
I’information concernant la distance de dissémination des grains de pollen or celle-ci
détermine fortement le niveau de parenté observé dans les classes de distance les plus proches

(Sokal et Wartenberg, 1983; Hamrick et Nason, 1996).

c) Variabilité de la structure génétique spatiale selon la cohorte considérée
On a pu constater une structure génétique spatiale a courte distance chez les adultes alors

qu’aucune structure n’apparait chez les juvéniles en dehors des trouées d’exploitation. Ces
résultats sont en accord avec 1’é¢tude de Jones et Hubbell (2006) qui met en avant une
réduction de la structure génétique des graines aux subadultes puis une réapparition de celle-ci
chez les adultes. On sait qu’il existe une forte relation de dépendance de la densité chez cette
espece, comme chez d’autres espéces pionnicres au stade plantules et juvéniles (Harms et al.
2000; Hubbell et al. 2001; Wright et al. 2005) réduisant le nombre d’individus qui survivent
apres établissement dans une ouverture. Comme la plupart des graines se trouve a proximité
de la mére chez cette espéce (Jones et al. 2005), la forte mortalité dépendante de la densité
parmi les plantules réduit la proximité génétique chez les subadultes (Jones et Hubbell 2006).
D’autres auteurs confirment que la croissance des arbres provoque une éclaircie par

compétition entre les individus d’'une méme cohorte et un passage d’une distribution des
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génotypes en agrégats a une aléatoire (eg Alsesis blackiana et Platypodium elegans au
Panama: Hamrick et al. 1993; Camellia japonica: Chung et al. 2003; Epperson et Alvarez-
Buylla 1997).

La présence d’une structure chez les adultes en revanche est la conséquence d’une
augmentation de la corrélation entre lien de parenté et distance géographique dans le passage
a I’age adulte. Ceci peut s’expliquer par le fait que la cohorte des adultes dans notre étude,
contrairement aux juvéniles, est représentée par un chevauchement de plusieurs générations
(Doligez et al. 1998; Latouche-Hall¢ et al. 2003; Jones et Hubbell 2006) ou éventuellement
par une sélection environnementale par micro habitat (Jones et Hubbell 2006). Ce dernier
facteur apparait toutefois une cause improbable de différenciation locale pour des loci

théoriquement neutres comme ceux qui ont été utilisés ici.

d) Impact de I’exploitation sur la structure des juvéniles
Les juvéniles issus de la régénération a I’intérieur des trouées d’exploitation montrent une

structure génétique spatiale forte traduisant une distribution en patches de diamétre
approximativement égal a 70 metres. Cette structuration génétique les différencie des adultes
et des juvéniles hors des trouées et met en évidence des modifications importantes de la
régénération dues a I’exploitation.

On sait que les liens de parenté entre adultes spatialement proches, la densité d’adultes, leur
succes reproducteur, la distance de dispersion des graines et le systéme reproducteur
déterminent la structure génétique dans le plus jeune age (Jones et Hubbell 2006; Troupin et
al. 2006). Ici, La proximité génétique a courtes distances chez les adultes et la dispersion
limitée de leurs graines favorisent une structuration génétique chez les juvéniles ou du moins
chez les graines et les plantules. On a d’ailleurs pu observer que la richesse all¢lique des
juvéniles en zone exploitée n’augmente pas quand le nombre d’adultes potentiellement
impliqués dans la régénération croit, probablement a cause de la relative uniformité génétique
des reproducteurs a courte distance.

Cependant, ceci n’explique pas la différence observée entre les deux cohortes de juvéniles.
On peut donc se demander quels sont les facteurs qui permettent la persistance de la structure
en patches chez les individus issus de la régénération en zone exploitée du stade graine au
stade subadulte.

La densit¢ d’adultes ou plutét le nombre d’adultes reproducteurs participant a la
régénération peut étre un facteur clé pour expliquer ce phénomene. Il est possible que dans les

zones exploitées, les adultes plus proches des ouvertures contribuent de fagon
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disproportionnée a la régénération. Connaissant la courbe de dispersion des graines chez cette
espeéce, on peut notamment s’interroger sur la manic¢re avec laquelle varient le nombre
d’adultes et leur participation a la colonisation des trouées d’exploitation en fonction de la
surface de celles ci. En outre, il conviendrait d’analyser d’éventuels changements dans la
courbe de dispersion des graines en réponse aux modifications physiques sévéres du milieu.
Nos données ne nous permettent pas de répondre clairement a ces questions. Celles-ci sont
cependant autant de problématiques nouvelles dans une perspective d’approfondissement de

notre recherche sur ce sujet.

e) Déséquilibre génotypique
Une indication forte dans le sens d’une contribution inégale des parents potentiels a la

régénération en trouée, et d’une contribution plus uniforme hors trouée, est fournie par le fort
déséquilibre génotypique observé dans les parcelles exploitées et par la corrélation de son
intensité avec D’intensité de I’exploitation. Le déséquilibre génotypique est une indication de
la présence, chez les tiges juvéniles, d’individus issus de gamétes apparentés, ce qui
correspond a une structuration par familles (avec un degré de consanguinité qui reste a
déterminer). La régénération en trouée serait donc dominée par un nombre restreint de
reproducteurs qui donnent chacun une forte contribution a la cohorte juvénile. Hors de ces
zones en revanche, les sites de régénération correspondent a des zones de chablis, perturbation
de surfaces et d’intensités bien moins importantes et qui apparaissent d’une facon diffuse dans
le temps et dans 1’espace. Ces sites pourraient permettre un brassage génétique plus uniforme
et, a cause du plus faible turnover démographique, empécher la mise en place massive de

cohortes génétiquement uniformes.

CONCLUSION

Au cours de cette étude, nous avons donc pu montrer que 1’exploitation foresticre n’a pas eu
pour conséquence une réduction de la diversité génétique. Le mode de régénération rapide,
instantané et sur d’importantes surfaces des juvéniles en zones exploitées a cependant entrainé
une répartition de la diversité génétique radicalement différente de celle observée en condition
de régénération naturelle. Cette différence résulte de la combinaison de processus
démographiques et génétiques et se traduit par une plus forte densité de tiges, un degré de
consanguinité plus élevé, la présence de déséquilibres génotypiques et la persistance d’une
distribution en patches de la diversité génétique. Ceci expliquerait 1’écart de la composition
génétique des groupes de tiges issues de la régénération en trouée par rapport au reste de la

population.
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L’hypothése d’une participation inégale et notamment d’une contribution plus importante de
certains adultes reproducteurs a la régénération a été émise comme possibilité d’explication
de ces résultats mais nos données ne nous permettent pas, a 1’heure actuelle, de la valider.

Mis a part pour les déséquilibres de liaison, nous n’avons pas mis en évidence d’effet du
degré d’exploitation sur la régénération du J. copaia. Il conviendrait cependant de réaliser
pour cela une étude plus fine et avec un grand nombre de répétions de chaque parcelle.

Le changement de structuration de la diversité génétique chez les juvéniles peut en revanche
avoir des effets profonds sur le devenir de la population. En effet, il différencie
considérablement les individus appartenant a cette cohorte de ceux en condition d’équilibre
naturel. L’aspect irréversible de ce changement brutal réside principalement dans I’ampleur
des patches observés. On peut prévoir que la diminution des effectifs due a la croissance par
éclaircie n’entrainera pas une disparition de cette structure. La persistance d’une telle
structure chez les adultes peut donc mener a une augmentation de 1’inbreeding biparental
dans les générations futures et causer une dépression de consanguinité affaiblissant leur
fitness des cohortes a venir (Schnabel et al. 1998). Cependant il convient de relativiser cette
prévision car nous ne possédons aucune information directe quant a la distance de dispersion
des grains de pollen chez cette espéce. Or, I’on sait que celle-ci peut permettre 1’introduction
de nouveaux genes et donc une disparition de structure (Cottrell et al. 2002).

En matiére de gestion, il parait évident qu’il est plus judicieux de ne pas occasionner de
trouées d’exploitation totalement dépourvues d’arbres reproducteurs (comme c’est le cas ici)
afin de conserver toutes les potentialités du pool génique de la génération adulte. D’autre
part, il faut avoir a I’esprit qu’étant donné la distribution génétique en patches, la conservation
d’une partie de la population ne garantit pas la préservation d’un échantillon représentatif de
la diversité génétique existante (Escudero et al. 2003). Les prochaines avancées sur ce sujet
nous permettront de définir avec plus de précision des modalités de gestion appropriées. Nous
pourrons notamment nous positionner clairement sur I’influence de la surface de la trouée et
du nombre d’arbres en age de se reproduire restant apres exploitation. Il serait alors possible
de proposer un modele capable de prédire 1’évolution de la population sous certaines
conditions d’exploitation. En effet, si la connaissance des propriétés démographiques et
génétiques d’une population est importante, la capacit¢ de prévoir leur évolution a long

termes est primordiale.
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Résumé :

Cette étude s’inscrit dans le cadre d’un projet intitulé « Impact du degré d’exploitation sur la
biodiversité ». Ici, nous avons analysé I’effet de cette perturbation sur les caractéristiques démo-
génétiques d’une espéce forestiére héliophile Jacaranda copaia. Nous avons travaillé sur quatre
parcelles (chacune de 6,25 ha) du dispositif de Paracou, dont une parcelle témoin et trois parcelles
a degré d’exploitation croissant. Un échantillonnage exhaustif de tous les arbres appartenant a
I’espéce a été réalisé sur les quatre parcelles. La population se répartit en deux groupes : les adultes
ayant potentiellement participé a la régénération (DBH > 10 cm ; N = 133) et les juvéniles issus de
la régénération (DBH < 10 cm). Ces derniers sont séparés en deux sous-groupes selon leur
position : dans les trouées d’exploitation (N = 564) ou hors des trouées d’exploitation (N = 127). A
I’aide de quatre marqueurs microsatellites SSR, nous avons donc comparé la diversité génétique, le
coefficient de consanguinité, la différenciation, le déséquilibre génotypique et la proximité
génétique des individus en fonction de la distance spatiale (autocorrélation génétique spatiale). Les
résultats ainsi obtenus ne montrent pas d’effet de I’exploitation sur la diversité génétique globale.
Cependant celle-ci est plus structurée dans I’espace et se traduit par une consanguinité plus forte, la
présence de déséquilibres génotypiques et une répartition en agrégats des juvéniles présents dans
les trouées d’exploitation. Ceci pourrait s’expliquer par une contribution inégale des adultes a la
régénération dans les zones exploitées mais il faudra cependant tenter d’expliquer quels en sont les
mécanismes et comment interagissent-ils avec les caractéristiques écologiques de I’espéce.

Mots clés : Microsatellites, forét tropical humide, exploitation, diversité génétique, structure
génétique spatiale.

Abstract :

This study has been carried out within the research program “Impact of the strength of exploitation
on biodiversity”. We have studied the effect of exploitation on the demo-genetic properties of the
light-demanding tree Jacaranda copaia. Four 6.25-ha plots were chosen, out which one is a control
and three underwent increasing levels of logging. A complete sampling of adults and juveniles was
performed. Trees were subdivided into three cohorts: adults, which were already mature at
exploitation time (DBH > 10 cm; N = 133), that include the potential parents of saplings, and
saplings (DBH < 10 cm) outside (N = 127) and inside (N = 564) canopy gaps caused by logging.
Genetic diversity (He, na), inbreeding coefficient (Fis), genetic differentiation, genotypic
disequilibrium and spatial autocorrelation of genotypes were assessed and compared for these three
groups at four microsatellite loci. The results do not show any effect of logging on global diversity
levels. Nevertheless, saplings within canopy gaps grow in high-density clusters and their spatial
genetic structure, inbreeding levels and genotypic disequilibrium are stronger than for the other two
cohorts. This is an indication of an uneven contribution of potential parents to the regeneration in
canopy openings. Further investigation is needed in order to unveil the mechanisms underlying
these processes and to understand how they interact with the species’ auto-ecology.

Keywords: Microsatellites, tropical rainforest, logging, genetic diversity, spatial genetic
structure.
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