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Résumé

Ce mémoire de recherche présente les faits sail-
lants du programme québécois d’amélioration géné-
tique de l’épinette noire (Picea mariana [Mill.] B.S.P.), 
depuis ses prémices, il y a plus de 40 ans, jusqu’à 
l’achèvement de la première génération d’amélio-
ration et le démarrage d’une seconde génération 
d’amélioration. Le document décrit brièvement le 
contexte historique du programme ainsi que les 
principales étapes préliminaires, puis présente les 
méthodologies employées ainsi que les résultats 
obtenus pour la première génération. Les perspec-
tives d’avenir, considérant une deuxième génération 
en voie de réalisation, sont aussi exposées.

À l’origine, l’objectif du programme était de 
produire rapidement et en grande quantité des 
plants de qualité pour le reboisement. Dès le début 
des années 1980, on entreprenait les travaux pour 
établir un vaste réseau de tests de descendances et 
de vergers à graines en vue de produire des arbres 
génétiquement améliorés pour l’ensemble du terri-
toire forestier du Québec. Au total, entre 1982 et 1993, 
42 tests de descendances et 25 vergers à graines ont 
été établis dans 5 zones d’amélioration. Les vergers 
à graines ont été éclaircis à la lumière des résultats 
d’analyses statistiques basées sur la hauteur totale 
des arbres dans les tests de descendances à 10 ans. 
Pour ce caractère estimé à 10  ans, l’héritabilité 
familiale au sens strict s’élève en moyenne à 0,55, 
et l’héritabilité individuelle au sens strict, à 0,26. Des 
gains génétiques de l’ordre de 2 à 9 % en croissance 
en hauteur et de 2 à 12 % en volume sont prédits 
pour les sélections familiales, après l’éclaircie géné-
tique des vergers à graines. 

Dans une deuxième étape, entre 1996 et 2003, 
des sélections individuelles ont été réalisées dans 
l’ensemble des tests de descendances. Des tests de 
clones et un verger de clones comportant de 60 à 
181 arbres sélectionnés reproduits par bouturage ont 
été établis dans chacune des zones d’amélioration. 
Les gains prédits pour ces vergers de clones non 
éclaircis sont de 14 à 20 % en hauteur et de 13 à 
19 % en volume à 35 ans, selon la zone d’améliora-
tion. Depuis les années 2000-2010, la grande majo-
rité des épinettes noires mises en terre proviennent 
des vergers éclaircis de semis. Graduellement, au 
cours des prochaines années, les vergers de clones 
fourniront l’essentiel des plants d’épinette noire pour 
le reboisement au sud du 50e parallèle.

Finalement, parmi les 540 000 arbres testés pour 
la première génération, 1 200 arbres ont été sélec-
tionnés pour produire la deuxième génération d’amé-
lioration. Pour préserver la diversité génétique des 
populations d’amélioration, ces sélections de grande 
intensité (seuls environ 0,2 % des arbres testés ont 
été retenus) ont tenu compte à la fois de la prove-
nance des arbres-plus d’origine et du nombre de 
familles et de génotypes inclus dans les croisements 
à venir. Depuis 2006, des boutures de ces individus 
font l’objet de croisements dirigés en vue de créer 
de nouvelles populations de production encore plus 
performantes.
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Abstract

This report presents the highlights of Québec’s 
genetic improvement program for black spruce (Picea 
mariana [Mill.] B.S.P.), from its beginnings, forty years 
ago, to the completion of a first generation and the 
start of a second generation of improvement. It briefly 
describes the program’s historical context and main 
preliminary steps, and then presents the methodology 
and results for the first generation. Future prospects 
for the ongoing second generation are also outlined.

The first aim of the program was to rapidly mass-
produce high-quality trees for plantation. Work began 
in the early 1980s to establish a vast network of 
progeny tests and seed orchards, in order to produce 
genetically improved trees for all of Québec’s 
forested territory. Between 1982 and 1993, a total of 
42  progeny trials and 25 seed orchards were esta-
blished in 5 improvement zones. The seed orchards 
were rogued after statistical analyses of total height 
data obtained from 10-year-old progeny trials. For 
this trait estimated at 10 years, mean narrow-sense 
family heritability was 0,55 and narrow-sense indi-
vidual heritability was 0,26. Predicted genetic gains 
range from 2% to 9% for height growth of selected 
families in the rogued seed orchards, and from 2% to 
12% for volume.

The second phase, between 1996 and 2003, 
involved individual tree selections within the entire 
network of progeny trials. For each improvement 
zone, clonal trials and a clonal seed orchard were 
established using 60 to 181 selected trees repro-
duced by cuttings. Predicted gains range from 14% 
to 20% for height growth in these unrogued clonal 
seed orchards, and from 13% to 19% for volume at 
35 years, depending on the improvement zone. Since 
2000-2010, the vast majority of planted black spruce 
comes from the rogued seed orchards. Gradually, 
over the next years, most of black spruce trees 
planted south of the 50th parallel in Québec will origi-
nate from the clonal seed orchards.

Finally, among the 540 000 tested in the first 
generation, 1200 trees (or 0,2% of those tested) were 
selected for the second generation of improvement. 
To preserve genetic diversity of the improvement 
populations, these high-intensity selections took into 
account the provenance of the plus-trees, as well as 
the number of families and genotypes to be included 
in future crosses. Since 2006, controlled crosses 
are made among cuttings of these selected trees, in 
order to produce new high performance production 
populations. 

Keywords : Tree improvement, black spruce, selection, yield, plantation, genetic gains.



L’amélioration génétique de l’épinette noire...	 vii

Table des matières

Résumé	. ........................................................................................................................................................ v

Abstract	. ....................................................................................................................................................... vi

Liste des tableaux............................................................................................................................................ ix

Liste des figures............................................................................................................................................... xi

Introduction ....................................................................................................................................................... 1

Chapitre premier – Matériel et méthodes....................................................................................................... 3

1.1	 Étapes préliminaires.............................................................................................................................. 3

	 1.1.1	 Établissement des tests de provenances................................................................................... 3

	 1.1.2	 Délimitation des zones d’amélioration........................................................................................ 3

1.2	 Première génération d’amélioration...................................................................................................... 3

	 1.2.1	S tratégie d’amélioration ............................................................................................................. 3

	 1.2.2	S élection d’arbres-plus .............................................................................................................. 4

	 1.2.3	 Établissement des tests de descendances................................................................................ 4

	 1.2.4	 Établissement des tests de clones............................................................................................. 8

	 1.2.5	 Prise de données et critères de sélection .................................................................................. 8

1.3	A nalyses statistiques ............................................................................................................................ 9

	 1.3.1	A nalyse de variance.................................................................................................................... 9

	 1.3.2	S élections................................................................................................................................... 9

	 1.3.3	C alcul du gain génétique.......................................................................................................... 10

1.4	 Mise en place de la seconde génération d’amélioration .................................................................... 11

Chapitre deux – Résultats de la première génération.................................................................................. 13

2.1	 Vergers associés aux tests de descendances de première génération.............................................. 13

2.2	 Vergers de clones................................................................................................................................ 16

2.3	 Diversité génétique ............................................................................................................................. 16

Chapitre trois – Discussion ............................................................................................................................ 23

Conclusion	. ...................................................................................................................................................... 25

Références bibliographiques......................................................................................................................... 27





Liste des tableaux

Tableau 1.	 Description des tests de descendances d’épinette noire utilisés pour l’éclaircie des 
vergers à graines de semis de première génération et la sélection des populations 
subséquentes d’amélioration............................................................................................................... 6

Tableau 2.	 Description des tests de clones associés aux vergers de clones de première génération............ 8

Tableau 3.	 Performance à 10 ans des arbres des tests de descendances de première génération............. 14

Tableau 4.	 Gains génétiques prédits à la suite de l’éclaircie des vergers à graines de semis de 
première génération...................................................................................................................... 15

Tableau 5.	 Gains génétiques prédits pour la sélection individuelle pour les vergers de clones 
de première génération ................................................................................................................ 17

L’amélioration génétique de l’épinette noire...	 ix





Liste des figures

Figure 1.	S chéma de la stratégie d’amélioration génétique de l’épinette noire............................................ 5

Figure 2.	C arte des tests de descendances et vergers de semis de la première génération du 
programme d’amélioration génétique de l’épinette noire .............................................................. 7

Figure 3.	C arte des tests et vergers de clones de la première génération du programme 
d’amélioration génétique de l’épinette noire.................................................................................. 7

Figure 4.	I ndice de qualité de station (IQS25) des tests de descendances en fonction du 
coefficient de variation (%) de la hauteur individuelle des arbres à 10 ans................................. 13

Figure 5.	C arte et répartition proportionnelle de tous les arbres-plus sélectionnés pour la 
zone d’amélioration A dans le cadre du programme d’amélioration génétique de 
l’épinette noire, des arbres-plus parents des familles sélectionnées pour l’éclaircie 
des vergers à graines de semis et des arbres-plus parents des arbres sélectionnés 
pour les vergers de clones, selon les sous‑régions écologiques................................................. 18

Figure 6.	C arte et répartition proportionnelle de tous les arbres-plus sélectionnés pour la 
zone d’amélioration B dans le cadre du programme d’amélioration génétique de 
l’épinette noire, des arbres-plus parents des familles sélectionnées pour l’éclaircie 
des vergers à graines de semis et des arbres-plus parents des arbres sélectionnés 
pour les vergers de clones, selon les sous‑régions écologiques................................................. 19

Figure 7.	C arte et répartition proportionnelle de tous les arbres-plus sélectionnés pour la 
zone d’amélioration C dans le cadre du programme d’amélioration génétique de 
l’épinette noire, des arbres-plus parents des familles sélectionnées pour l’éclaircie 
des vergers à graines de semis et des arbres-plus parents des arbres sélectionnés 
pour les vergers de clones, selon les sous‑régions écologiques................................................. 20

Figure 8.	C arte et répartition proportionnelle de tous les arbres-plus sélectionnés pour la 
zone d’amélioration D dans le cadre du programme d’amélioration génétique de 
l’épinette noire, des arbres-plus parents des familles sélectionnées pour l’éclaircie 
des vergers à graines de semis et des arbres-plus parents des arbres sélectionnés 
pour les vergers de clones, selon les sous‑régions écologiques................................................. 21

Figure 9.	C arte et répartition proportionnelle de tous les arbres-plus sélectionnés pour la 
zone d’amélioration N dans le cadre du programme d’amélioration génétique de 
l’épinette noire, des arbres-plus parents des familles sélectionnées pour l’éclaircie 
des vergers à graines de semis et des arbres-plus parents des arbres sélectionnés 
pour les vergers de clones, selon les sous‑régions écologiques................................................. 22

L’amélioration génétique de l’épinette noire...	 xi





Introduction

Au Québec, l’épinette noire (Picea mariana 
[Mill.] B.S.P.) se retrouve dans tous les domaines 
bioclimatiques du territoire forestier et, bien au-delà, 
jusqu’à la limite septentrionale des arbres. Son abon-
dance dans la forêt boréale, ainsi que la qualité de 
son bois (fibres longues et densité élevée), en ont 
fait une espèce prisée par les industries forestières. 
De plus, elle est peu attaquée par les insectes et 
les maladies. C’est l’essence la plus plantée depuis 
plusieurs décennies dans le cadre du programme 
provincial de reboisement.

En 1969, le Service de la recherche du minis-
tère des Terres et Forêts du Québec proposait un 
programme d’amélioration génétique incluant des 
espèces indigènes et exotiques. Celui-ci prévoyait 
l’établissement de tests de provenances et de 
descendances, ainsi que l’aménagement de peuple-
ments semenciers (Vallée 1969, 1975). Ces inves-
tissements se justifiaient par une demande accrue 
en plants de reboisement et la volonté de produire 
des arbres de meilleure qualité, tout en augmentant 
la rentabilité des plantations. Compte tenu de son 
importance économique, l’épinette noire a tôt fait 
l’objet de travaux visant à produire des semences de 
qualité à partir de peuplements semenciers.

Avant de travailler sur l’amélioration génétique à 
proprement dite, il est nécessaire de bien connaître 
la génétique de l’espèce visée. En 1974 et 1975, à 
l’initiative des chercheurs du Service canadien des 
forêts, six tests pandomaniaux de provenances1 ont 
été établis dans autant de régions où l’épinette noire 
est plantée au Québec (Beaulieu et al. 1989). Ces 
tests visaient plus particulièrement à caractériser des 
patrons de variation de la croissance en fonction des 
conditions bioclimatiques, et à délimiter des zones 
d’amélioration génétique. Dix ans plus tard, en 1984, 
le Service de l’amélioration des arbres du gouver-
nement provincial du Québec établissait un réseau 
de 16 tests de provenances (des lots de semences 
provenant de différentes régions forestières du 
Québec) dans les arboretums de la province. Ces 
tests avaient aussi pour but d’étudier les caractéris-
tiques génécologiques de l’épinette noire, et d’ob-
tenir des informations quantitatives sur la variabilité 
de diverses caractéristiques de l’espèce en fonction 
de variables pédoclimatiques. 

Les bases du programme d’amélioration géné-
tique à proprement dit ont succédé à ces étapes 
préliminaires. Au début des années 1980, des milliers 
d’arbres-plus ont été sélectionnés en forêt naturelle. 
Avec les semences de ces arbres, un réseau de tests 
de descendances et de vergers à graines a ensuite 
été implanté entre 1985 et 1993. Au total, 42  tests 
de descendances et 25  vergers à graines ont été 
plantés (Villeneuve 1988, 1999). L’établissement de 
ces dispositifs, dans toutes les régions forestières du 
Québec, représentait un investissement important, 
mais jugé nécessaire pour satisfaire rapidement la 
demande en semences génétiquement améliorées, 
dans le contexte d’un besoin grandissant en plants 
de reboisement associé à l’expansion des coupes à 
blanc vers le nord (Vallée 1969). Les tests de descen-
dances représentaient l’étape essentielle pour évaluer 
la qualité génétique des arbres-plus et prédire le gain 
génétique associé aux sélections (Lamontagne 1992, 
Beaudoin et al. 1993). 

Dans cette première phase, les meilleures familles 
ont été identifiées dans les tests âgés de 10 ans, ce 
qui a permis d’éclaircir les vergers à graines et de 
produire une première génération d’arbres généti-
quement améliorés. Par la suite, à partir de 1996, des 
sélections individuelles d’une grande intensité (0,1 à 
0,2  % des populations) ont été réalisées dans ces 
mêmes tests de descendances. Avec les boutures 
prélevées sur ces arbres sélectionnés, 5 vergers de 
clones et 10  tests de clones ont été établis pour 
desservir l’ensemble du territoire forestier québé-
cois. Ce nouveau réseau de vergers à graines issu 
de clones, auquel est associé une augmentation 
importante du gain génétique espéré, a été complété 
en 2006. Depuis les années 2000-2010, la grande 
majorité des épinettes noires mises en terre au sud 
du 50e  parallèle proviennent des vergers de semis 
éclaircis. Graduellement, d’ici quelques années, ce 
seront les vergers de clones qui fourniront l’essentiel 
des plants d’épinette noire pour le reboisement. 

Depuis 2007, des boutures de ces arbres 
sélectionnés sont aussi utilisées pour réaliser des 
croisements dirigés, et leurs descendants consti-
tueront la seconde génération d’épinettes noires 
génétiquement améliorées. Il s’agit d’un processus 
qui se déroulera sur de nombreuses années afin de 
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Introduction

constituer de nouvelles populations de production 
encore plus performantes.

Nous en sommes donc à établir un bilan des 
travaux réalisés pour la première génération 
d’amélioration de l’épinette noire. Dans le présent 
mémoire, nous présentons les stratégies retenues 
pour mettre en place les dispositifs de la première 
génération d’amélioration pour l’épinette noire. Les 

méthodologies employées ainsi que les résultats 
obtenus par les sélections familiales et individuelles 
sont présentés. La stratégie envisagée pour la réali-
sation d’une deuxième génération d’amélioration 
est exposée. Finalement, nous expliquons comment 
la diversité génétique est prise en compte lors des 
sélections, et discutons des perspectives d’avenir 
pour l’avancement du programme et la production 
de plants de reboisement de qualité améliorée.
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Chapitre premier

Matériel et méthodes

1.1	Étapes préliminaires

1.1.1	 Établissement des tests de provenances

Les tests de provenances sont composés de 
semis provenant de plusieurs arbres d’un peuplement 
d’une région donnée. Les tests du Service canadien 
des forêts comportaient une centaine de prove-
nances majoritairement du Québec, de l’Ontario et 
des Maritimes, mais aussi de toute l’aire de réparti-
tion de l’espèce. Au total, 6 tests de provenances ont 
été implantés au Québec, pour couvrir le spectre des 
principales conditions bioclimatiques du territoire 
forestier (Beaulieu et al. 1989). Les plantations étaient 
composées de 6 blocs aléatoires complets avec des 
parcelles carrées de 16  arbres. Ces tests visaient 
plus particulièrement à caractériser des patrons de 
variation géographique de la croissance et à délimiter 
des zones d’amélioration génétique et semencières, 
ainsi qu’à identifier les provenances les mieux adap-
tées pour chacune d’elles.

Par ailleurs, au début des années 2000, les 
mesures prises dans ces tests de provenances, ainsi 
que dans trois tests rétrospectifs de descendances 
issues de ces mêmes provenances, ont permis 
d’élaborer des modèles mathématiques expliquant 
les variations de caractères d’adaptation répartis le 
long d’un gradient latitudinal. Il est reconnu que le 
déplacement de provenances vers le nord permet 
des gains en croissance (Boyle 1986a, Fowler et 
Park 1982), mais qu’il risque aussi d’entraîner une 
baisse de rendement ou du taux de survie au stade 
de semis ou juvénile, attribuable principalement 
au gel en automne (Morgenstern et Mullin 1990). 
L’analyse de mesures phénologiques et de carac-
tères de croissance au stade juvénile, reliée à celle 
des tests de provenances au stade mature, a permis 
de développer un nouvel outil d’aide à la décision 
pour les déplacements de semences d’épinette noire 
(Beaulieu et al. 2004). Cet outil permet dorénavant 
d’estimer le risque relié à ces déplacements; il a été 
mis à jour pour tenir aussi compte des changements 
climatiques (Beaulieu 2009).

Les 16 tests de provenances établis en 1984 
étaient identiques, tous composés d’une ving-
taine de provenances du Québec. Les dispositifs 
comportaient 6 blocs aléatoires complets avec des 

parcelles linéaires de 25 arbres. Ces tests ont aussi 
permis d’identifier des provenances ayant démontré 
leur rusticité et une bonne croissance pour une 
région particulière ou pour l’ensemble du territoire. 
Les résultats ont notamment permis de préciser les 
règles de déplacement des semences.

1.1.2	 Délimitation des zones d’amélioration

À la lumière des informations obtenues à partir 
des tests de provenances du Service canadien des 
forêts au Québec, Beaulieu et al. (1989) ont recom-
mandé de créer cinq zones d’amélioration génétique 
relativement uniformes quant à leurs conditions 
climatiques. La délimitation finale de ces zones 
a ensuite été harmonisée avec les contours des 
domaines bioclimatiques de Thibeault et Hotte (1985). 
Une population d’amélioration distincte devait être 
développée pour chacune des zones. Puisque ces 
dernières couvrent parfois de très vastes superficies, 
l’objectif d’uniformité des conditions pédoclima-
tiques aurait pu dicter de les subdiviser. En effet, 
les conditions de sols, de précipitations et d’aridité, 
notamment, diffèrent entre les secteurs est et ouest 
de chaque zone. Il a cependant été décidé de ne 
considérer que les principaux facteurs d’adaptation 
macro-environnementaux, en raison de la difficulté et 
de la charge de travail associées à la gestion d’un trop 
grand nombre de dispositifs. De plus, les risques liés 
à une mauvaise adaptation paraissaient acceptables. 
Les tests de provenances du Québec et d’autres 
dispositifs semblables implantés en Ontario et dans 
les Maritimes (Morgenstern 1978, Morgenstern et 
Mullin 1990) ont mis en évidence que l’épinette 
noire, particulièrement en milieu boréal continental, 
démontrait surtout des variations de nature clinale 
qui suivent les gradients de température et de photo-
période. À l’échelle régionale, les patrons de varia-
tion avec différents facteurs environnementaux sont 
apparus beaucoup moins clairs. (Parker et al. 1994, 
Parker et van Niejenhuis 1996).

1.2	Première génération d’amélioration

1.2.1	 Stratégie d’amélioration

Une stratégie d’amélioration génétique pour une 
espèce d’aussi vaste amplitude écologique que 
l’épinette noire résulte d’un compromis entre la 
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volonté de produire des variétés bien adaptées aux 
différentes conditions pédoclimatiques du territoire, 
les ressources et le temps mis à la disposition des 
améliorateurs, et la nécessité de produire en grande 
quantité des semis de qualité pour toutes les régions 
où l’espèce est plantée.

La stratégie retenue est présentée à la figure 1. 
Elle visait d’abord à constituer cinq populations 
d’amélioration distinctes correspondant chacune à 
une zone d’amélioration. Pour cette première phase, 
les vergers à graines et leurs tests de descendances 
respectifs ont été conçus pour répondre aux besoins 
d’une région ou d’une unité administrative en particu-
lier. Chaque verger et ses tests comportaient environ 
350 familles, essentiellement d’origine régionale. Le 
bassin génique total de 5740 arbres-plus (Figure 1a) 
a été subdivisé en groupes comportant de 700 à 
2200 familles descendant de ces arbres-plus, selon 
leur zone d’amélioration d’origine. Entre 60  000 et 
120 000 arbres ont été testés par zone. On compte 
de 4 à 6  vergers de semis de première génération 
par zone d’amélioration, pour un total de 42  tests 
de descendances (Figure 1b) et 25 vergers à graines 
(Figure 1e, Tableau 1 et Figure 2). La sélection fami-
liale (Figure 1c) a été réalisée avec les mesures des 
tests de descendances âgés de 10 ans, et les vergers 
ont été éclaircis (Figure 1d) avec une intensité variant 
selon les besoins prévus en plants de reboisement 
pour chaque région.

Dans une deuxième phase, une sélection indivi-
duelle a été réalisée dans les tests de descendances 
(Figure 1f). Au total, 1200 arbres supérieurs ont été 
sélectionnés dans les zones A, B, C et D pour la 
poursuite du programme d’amélioration génétique, 
à raison de 300 arbres par zone. Ces arbres ont été 
reproduits par bouturage (Figure 1g) et implantés en 
parc d’hybridation au Centre d’expérimentation et de 
greffage de Duchesnay (Figure 1h). D’autres boutures 
de ces mêmes arbres ont aussi été rassemblées pour 
constituer deux tests de clones1 (Figure 1i, Tableau 2 
et Figure 3) ainsi qu’un verger de clones (Figure 1k) 
pour chaque zone d’amélioration. Ces vergers 
comportent entre 100 et 180 clones provenant de 4 
à 11 tests de descendances selon la zone. Des pres-
criptions pour l’éclaircie génotypique (Figure 1j) des 
vergers ou des récoltes dirigées seront précisées à 
mesure que les tests de clones atteindront l’âge de 
10 ans.

1.2.2	 Sélection d’arbres-plus

La sélection des arbres-plus (Figure  1a) s’est 
effectuée sur une base régionale, en vue de desservir 
le territoire couvert par chaque futur verger à graines, 
habituellement à l’échelle d’une région adminis-
trative. La sélection consistait à parcourir de façon 
systématique des peuplements naturels uniformes et 
de belle venue, et d’y choisir des individus démon-
trant les meilleurs phénotypes selon des critères 
prédéterminés (Lamontagne 1978), principalement 
la croissance et la forme des arbres (rectitude du 
tronc et branchaison), des caractères en partie héré-
ditaires. Les arbres-plus ont été sélectionnés dans 
plusieurs peuplements; lorsque plusieurs individus 
étaient choisis dans un même site, ils devaient être 
distants d’au moins 100 m. Le nombre d’arbres-plus 
retenus dans un peuplement pouvait varier de un à 
plus d’une centaine. 

1.2.3	 Établissement des tests de descendances

Les semences d’arbres-plus ont servi à établir à 
la fois des tests de descendances (Figure 1b) et les 
populations d’arbres semenciers dans chacun des 
vergers à graines régionaux (Figure 1e). Les tests ont 
été établis entre 1984 et 1993. Leur structure permet 
d’évaluer statistiquement la valeur génétique des 
arbres-mères en identifiant et en contrôlant les effets 
environnementaux sur le phénotype (Zobel et Talbert 
1991), et d’estimer des paramètres génétiques tels 
que l’héritabilité des caractères mesurés et les gains 
génétiques associés aux sélections. Chaque test de 
descendances comporte environ 350 descendances 
ou familles uniparentales2. Au moins deux tests de 
descendances ont été établis pour chacun des 
vergers (Tableau 1 et Figure 2), ce qui représente un 
grand avantage pour les analyses. En effet, on peut 
ainsi estimer l’interaction entre l’environnement et le 
génotype et obtenir des estimations non biaisées des 
paramètres génétiques. 

Les dispositifs expérimentaux des tests de 
descendances (Figure 1b) sont composés habituelle-
ment de 8 à 12 blocs aléatoires complets comportant 
des parcelles linéaires de 4 arbres espacés de 2 m. 
Un total de 32 à 48 arbres par test est considéré suffi-
sant pour l’obtention de résultats précis. Ce nombre 
permet de former des petits blocs suffisamment 
uniformes pour respecter les exigences de l’analyse 
de variance (Wright 1976).

1	 Un clone est constitué de tous les individus (ramets) issus par reproduction végétative d’un même parent (ortet) et donc, génétiquement 
identiques.

2	 Une famille est constituée de l’ensemble des descendants d’un arbre-plus; elle est dite uniparentale lorsque les descendants n’ont 
qu’un seul parent en commun.
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Tableau 1.	D escription des tests de descendances d’épinette noire utilisés pour l’éclaircie des vergers à graines de 
semis de première génération et la sélection des populations subséquentes d’amélioration.

Zone et 
nom du test

Code No

Année 
d’établis-
sement

Latitude Longitude
Nombre de 

descendances
Nombre 
de blocs

Nombre 
total 

d’arbres

Verger à graines
correspondant

Zone A
Bellecombe BEL 752 1985 48° 01’ 13’’ 78° 56’ 24’’ 399 11 17560 Gaboury 04

Bickerdike BIC 810 1987 47° 42’ 42’’ 72° 26’ 54’’ 205 12 9500
Chasseur

Lortie LOR 811 1987 47° 43’ 06’’ 74° 15’ 47’’ 221 12 10192

Créquy CRE 822 1988 46° 58’ 45’’ 73° 46’ 10’’ 336 8 10752
Laviolette

Laviolette LVI 823 1988 46° 52’ 47’’ 73° 55’ 07’’ 336 8 10752

Lac Genest LGE 824 1988 47° 17’ 25’’ 75° 54’ 15’’ 350 6 8400
Mitchell-Lépine

Lac Burne LBU 825 1988 47° 30’ 17’’ 75° 39’ 35’’ 350 10 14000

Désandrouins DES 826 1988 47° 58’ 41’’ 79° 09’ 16’’ 359 8 11416
Laubanie

Landanet LAN 827 1988 47° 46’ 29’’ 78° 19’ 53’’ 358 8 11456

Oléron OLE 891 1989 46° 40’ 00’’ 77° 10’ 45’’ 353 8 11296 Mitchell-
BaskatongMitchell MIT 892 1989 46° 54’ 08’’ 76° 07’ 00’’ 353 5 7024

Zone B
Brunet BRU 768 1986 46° 40’ 08’’ 74° 57’ 38’’ 360 12 17280 Léman

Ditton DIT 820 1988 45° 22’ 15’’ 71° 16’ 25’’ 274 8 8764
Cleveland*

Wotton WOT 821 1988 45° 41’ 71° 45’ 271 10 10828

Hackett HAC 889 1989 47° 05’ 45’’ 72° 38’ 28’’ 350 8 11200
Radnor

Kaine KAI 890 1989 46° 44’ 33’’ 73° 32’ 17’’ 350 8 11776

Lafontaine LAF 98 1993 47° 11’ 12’’ 69° 49’ 45’’ 300 8 10076

WatfordLinière LIN 99 1993 46° 01’ 30’’ 70° 24’ 00’’ 300 8 9912

Lotbinière LOT 100 1993 46° 29’ 24’’ 71° 55’ 24’’ 300 8 9768

Zone C
Ducreux DCR 770 1986 48° 03’ 04’’ 70° 19’ 13’’ 454 12 21588

DeSales
Lacoste LAC 769 1986 47° 45’ 28’’ 70° 30’ 37’’ 465 12 22588

Rivière Chicoutimi RCH 808 1987 48° 05’ 52’’ 71° 29’ 38’’ 324 12 15544
Riv. Chicoutimi

Plessis PLE 809 1987 48° 17’ 56’’ 71° 28’ 23’’ 324 12 15480

Rivière Valant RVA 806 1987 49° 51’ 40’’ 68° 47’ 58’’ 374 12 17952
Labrosse

Lac Kergus LKE 807 1987 48° 36’ 46’’ 69° 43’ 29’’ 374 12 17748

Milot MIL 818 1988 49° 00’ 53’’ 71° 41’ 50’’ 331 8 10572
Garnier

Garnier GRN 819 1988 48° 43’ 59’’ 71° 38’ 02’’ 331 4 5280

Zone D
Champou CHP 776 1986 49° 01’ 54’’ 65° 13’ 04’’ 445 12 20260

Champou et 
Robidoux, Boutet

Larocque LRO 775 1986 48° 51’ 06’’ 64° 52’ 23’’ 456 12 21764

Garin GAR 774 1986 48° 12’ 18’’ 65° 23’ 59’’ 458 12 21584

Boutet BOU 817 1988 48° 42’ 22’’ 66° 46’ 29’’ 343 12 16316 Boutet 

Estcourt EST 771 1986 47° 31’ 38’’ 69° 08’ 03’’ 281 12 13272
Estcourt et 
Lepage-Thivierge 

Lac Bellefontaine LBE 773 1986 48° 01’ 46’’ 68° 05’ 02’’ 263 12 12432

Neigette NEI 772 1986 48° 25’ 23’’ 68° 16’ 48’’ 275 12 12852

Zone N
Céloron CEL 753 1985 49° 07’ 02’’ 78° 25’ 46’’ 339 15 20320 Gaboury 01

Rivière Mistassibi RMI 751 1985 49° 22’ 30’’ 71° 57’ 26’’ 429 10 17160 Dolbeau

Scott SCO 736 1985 49° 45’ 50’’ 74° 34’ 00’’ 356 10 14216 Lévy

Lac Travers LTR 8 1991 49° 56’ 56’’ 68° 44’ 10’’ 350 8 11800

RagueneauLac Micoua LMC 9 1991 49° 46’ 12’’ 68° 49’ 00’’ 350 8 11800

Rivière Pentecôte RPE 10 1991 49° 59’ 40’’ 67° 23’ 27’’ 350 8 11800

Lac aux Epaules LEP 981 1982 48° 36’ 73° 42’ 450 13 23400
Harrington*

Lac Minou LMI 980 1984 48° 42’ 73° 54’ 454 4 7264

* Annulé
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Les sites étaient représentatifs des conditions 
écologiques des territoires où les semences récol-
tées dans les vergers à graines seront utilisées, et 
habituellement des zones de coupes récentes. Les 
terrains choisis devaient être uniformes d’abord et 
avant tout, mais aussi avoir une pente de moins de 
10 % et une fertilité suffisante pour le reboisement 
par des semis. Dans les secteurs méridionaux, la 
préparation de terrain se résumait à une mise en 
andain des débris de coupe; plus au nord, dans les 
sites aux sols organiques, on procédait à un scari-
fiage du terrain au moyen de disques. 

1.2.4	 Établissement des tests de clones

Les tests de clones (Figure  1i) sont composés 
des arbres sélectionnés à la fois pour faire partie 
des vergers à graines de clones et de la popula-
tion d’amélioration pour la deuxième génération de 
chacune des cinq zones d’amélioration. De 1999 à 
2006, deux tests identiques ont été implantés pour 
chacun des vergers dans des secteurs représen-
tatifs des conditions pédoclimatiques d’une zone 
d’amélioration (Tableau 2 et Figure 3). Les tests ont 
été établis selon les mêmes modalités que pour les 
tests de descendances. Ils comportent 10  blocs 
aléatoires complets avec des parcelles de 2 arbres. 

Chaque clone est donc évalué par 40  ramets dans 
2 sites. Selon le cas, les tests comportent de 97 à 
146 clones. 

1.2.5	 Prise de données et critères de sélection 

Des mesures de croissance et des observations 
sur les dégâts d’insectes, de maladies et la morpho-
logie des arbres ont été prises à 5 et 10 ans. Lorsque 
la taille des arbres le permettait, le diamètre à hauteur 
de poitrine était aussi pris en note. La hauteur à 
10  ans a été mesurée aux 5  cm près, alors que le 
diamètre l’a été au millimètre près. La hauteur totale 
des arbres à 10 ans a été utilisée pour les analyses de 
variance et l’éclaircie génétique des vergers à graines 
(Figure 1d). C’est l’âge à partir duquel les corrélations 
génétiques juvéniles-adultes ainsi que l’estimation 
des paramètres génétiques sont jugées suffisam-
ment fiables pour l’épinette noire (Boyle 1986b, Lu et 
Charrette 2008). 

La sélection des familles (Figure 1c) et l’éclaircie 
des vergers à graines (Figure 1d) ne se sont basées 
que sur la croissance en hauteur, car les caractères 
tels que la rectitude du tronc ou les caractéristiques 
de la branchaison sont très stables chez l’épinette 
noire (Coles 1979, Morgenstern et Hall 1990).
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Tableau 2. Description des tests de clones associés aux vergers de clones de première génération.

Zone et nom 
du test

Code No

Année
d’établis-
sement

Latitude Longitude
Nbre 
de 

clones

Nbre 
de

blocs

Nbre 
total

d’arbres

Verger
correspondant

Zone A (est)

Duparquet DUP 469 2003 48° 27’ 19’’ 79° 09’ 46’’ 116 10 2246
Grandes-Piles

Villiers VIL 470 2003 46° 59’ 14’’ 73° 55’ 34’’ 115 10 2178

Zone A (ouest)

Duparquet DUP 520 2005 48° 27’ 19’’ 79° 09’ 46’’ 103 10 1936
Grandes-Piles

Villiers VIL 519 2005 46° 59’ 14’’ 73° 55’ 34’’ 103 10 1894

Zone B

Bouthillier BTL 771 2006 46° 22’ 03’’ 75° 30’ 29’’   99 10 1720
Grandes-Piles

Pothier POT 773 2006 47° 19’ 54’’ 72° 34’ 28’’   98 10 1698

Zone C
Rivière-aux-
Rosiers

RRO 414 2001 49° 10’ 37’’ 68° 40’ 10’’ 109 10 2054
Sainte-Luce

Chauveau CHV 415 2001 47° 58’ 28’’ 70° 04’ 28’’   94 10 1796

Zone D

Robidoux ROB 348 1999 48° 21’ 41’’ 65° 37’ 27’’   97 10 1856
Saint-Modeste

Asselin ASS 351 1999 47° 53’ 30’’ 68° 27’ 00’’   98 10 1948

Zone N

Vanier VAN 436 2002 49° 05’ 57’’ 78° 50’ 58’’ 146 10 2759 Trécesson et 
NormandinLescure LES 461 2002 49° 38’ 00’’ 75° 03’ 08’’ 142 10 2738
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La sélection individuelle (Figure 1f) s’est aussi 
effectuée selon le critère de la croissance en 
hauteur à 10 ans ou, parfois, à un âge plus avancé 
lorsque le test de descendances avait été remesuré. 
Cependant, lorsque les données étaient disponibles, 
le choix s’est parfois porté sur des individus des 
meilleures familles démontrant un diamètre excep-
tionnel, malgré une croissance en hauteur légère-
ment moindre. La sélection finale s’est réalisée sur le 
terrain, les arbres sélectionnés ne devant démontrer 
aucun signe de maladie, ni défaut apparent de forme. 
Les sélections n’ont eu lieu que dans les tests de 
descendances les plus uniformes ayant un taux de 
mortalité relativement faible.

1.3	Analyses statistiques

1.3.1	 Analyse de variance

Les analyses statistiques ont été faites sur les 
données individuelles ajustées pour l’effet de voisi-
nage selon la méthode de Magnussen (1993) ou celle 
de Wright (1978), afin de réduire le biais attribuable à 
l’autocorrélation spatiale. Les paramètres génétiques 
(héritabilité individuelle au sens strict [hi

2], héritabilité 
familiale au sens strict [hf

2] et corrélations génétiques) 
ont été estimés séparément pour chacun des tests 
de descendances. Pour ce faire, les composantes 
de la variance ont été estimées à l’aide d’un modèle 
d’analyse linéaire de la variance, en utilisant la procé-
dure Mixed de SAS (Littell et al. 1996). Les blocs ont 
été considérés comme un facteur à effets fixes, et 
les effets de familles et ceux des interactions ont 
été considérés aléatoires (White et Hodge 1989). Le 
modèle linéaire suivant a été utilisé (Équation 1) :

jkl j k jk jkly B Fµ ε ζ= + + + + 	 [1]

où

yjkl	 est la hauteur corrigée de l’arbre l de la famille 
k du bloc j,

μ	 est la moyenne générale,

Bj	 est l’effet fixe du bloc j,

Fk 	 est l’effet aléatoire de la famille 

k (Fk ~ N(0, 2
fσ )),

jkε 	 est l’erreur aléatoire expérimentale due aux 

parcelles (effet bloc x famille) ( jkε  ~ N(0, 2
pσ )), 

et

jklζ 	est l’erreur aléatoire d’échantillonnage due aux 

arbres (intraparcelle) ( jklζ  ~ N(0, 2
wσ )).

L’héritabilité individuelle (hi
2) est donnée par 

l’équation 2 :

( )2 2 2 2 24* /i f f p wh σ σ σ σ= + + 	 [2]

où le chiffre 4 réfère au lien de parenté entre les indi-
vidus d’une même famille (demi-frères).

L’héritabilité familiale (hf
2) est donnée par 

l’équation 3 :

( )2 2 2 2 2/ / ( )f f f p h w h hh b n bσ σ σ σ= + + 	 [3]

où
bh	 correspond à la moyenne harmonique du 

nombre de blocs par descendance, et

nh	 correspond à la moyenne harmonique du 
nombre d’arbres par parcelle.

1.3.2 Sélections

Lors des premières analyses, la sélection était 
basée sur le classement des familles selon la 
moyenne de leurs hauteurs ajustées, pondérée en 
fonction du nombre d’arbres inclus dans le calcul. 
Lorsque plusieurs tests comportant les mêmes 
descendances étaient intégrés dans la sélection, les 
familles étaient classées grâce au calcul d’un indice 
intégrant la performance de la famille dans chacun 
des tests et l’héritabilité familiale estimée du test 
(Équation 4) :

2 2
2

(MHT  - ) (MHT  - µ )I = +  
 

k s1 s1 k s2 s2
k f s1 f s

f s1 f s2

µ h h
σ σ

⋅ ⋅ 	 [4]

où

Ik	 est l’indice de sélection de la descendance k 
pour les sites 1 (s1) et 2 (s2),

MHTk s1 et MHTk s2 sont la moyenne ajustée de la 
hauteur totale de la descendance k dans les 
sites 1 et 2, respectivement,

μs1 et μs2 sont la moyenne générale des sites 1 et 2, 
respectivement,

fs1σ  et fs2σ  sont l’écart-type de la descendance k 
dans les sites 1 et 2, respectivement, et

hfs1
2 et hfs2

2 	 sont l’héritabilité familiale des sites 1 et 
2, respectivement.
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À partir de 1998, cette méthode de sélection 
familiale avec des sites multiples a graduellement fait 
place à celle des BLP (Best Linear Predictions, White 
et Hodge 1989). Cette méthode optimise la prédiction 
de la valeur en croisement de chaque arbre-plus, 
et conséquemment, elle fournit un classement des 
familles en fonction de leur valeur génétique prédite 
plutôt que de leur valeur phénotypique observée. 
Cette estimation se veut la plus proche possible de 
la vraie valeur génétique, car elle pondère la valeur 
de la famille en fonction du rapport entre sa variance 
additive et sa variance phénotypique. Elle tient aussi 
compte de l’erreur attribuable à l’environnement, en 
combinant les résultats de plusieurs tests composés 
des mêmes familles (estimation non biaisée des 
paramètres génétiques). Le modèle linéaire d’analyse 
de variance est alors (Équation 5) :

( )( )( ) *ijkl i j i k ijk ijklik
y S B S F S Fµ ε ζ= + + + + + + 	

[5]

où

yijkl	 est la hauteur corrigée de l’arbre l de la 
descendance k du bloc j situé dans le site i,

μ	 est la moyenne générale,

Si	 est l’effet fixe du site i,

B(S)j(i)	 est l’effet fixe du bloc j situé dans le site i,

Fk	 est l’effet aléatoire de la descendance k 

( )( )2~ N 0,k fF σ

( )*
ik

S F 	est l’effet aléatoire de l’interaction 

site x famille ( ) ( )( )2* ~ N 0, ,s fik
S F σ

ijkε  	 est l’erreur aléatoire expérimentale due 
aux parcelles (effet bloc (site) x famille) 

( )( )2~ N 0, ,ijk pε σ  et

ijklζ
	 est l’erreur aléatoire d’échantillonnage due 

aux arbres (intraparcelle) ( )( )2~ N 0,ijkl wζ σ .

Cette méthode de BLP permet de classer aussi 
bien les familles que les individus, à partir de l’ana-
lyse de plusieurs sites. Lorsque les tests de descen-
dances n’étaient pas répétés sur plusieurs sites, le 
classement individuel des arbres s’est plutôt effectué 
par la méthode de sélection combinée de Falconer et 
Mackay (1996). Celle-ci tient compte des paramètres 
génétiques ainsi que des valeurs phénotypiques de 

l’individu et de la descendance pour calculer l’indice 
de sélection (Équations 6 et 6a) :

	 [6]

où

Ijkl	 est l’indice de sélection combinée de l’arbre l 
de la descendance k situé dans le bloc j,

Pjkl	 est la valeur phénotypique de l’arbre l de la 
descendance k situé dans le bloc j (hauteur 
corrigée et standardisée [moyenne = 0, écart-
type = 1]),

r	 est le coefficient de relation = ¼ (demi-frères),

t	 est la corrélation intraclasse 

( )2 2 2 2 2/ 4 / ,t f f p wt h σ σ σ σ= = + +  

Pk	 est la valeur phénotypique de la famille k à 
laquelle l’individu appartient (hauteur moyenne 
corrigée et standardisée).

1

nf
(1 )

h f

k
k

f

r
=

=

∑
	 [6a]

où

nfh	 est la moyenne harmonique du nombre 
d’arbres par famille,

f	 correspond au nombre de familles, et

rk	 est le nombre d’arbres de la famille k.

Le modèle linéaire mixte d’analyse de variance 
utilisé et l’estimation des héritabilités sont les mêmes 
que ceux décrits aux équations 2, 3 et 5.

1.3.3	 Calcul du gain génétique

Le gain génétique prédit pour la sélection fami-
liale (Gf  ) correspond à la moyenne des gains en 
hauteur calculés pour chaque famille (Wright 1976) 
(Équation 7) :

Gf =	 (Moyenne de la hauteur de la famille 
sélectionnée - moyenne du test) · 2

fh 	
[7]

où

2
fh  	 est l’héritabilité familiale.

Chapitre premier - Matériel et méthodes   
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Le gain génétique prédit pour la sélection indivi-
duelle est estimé par la réponse prévue à la sélec-
tion combinée (Rc ) de Falconer et Mackay (1996). 
La réponse est calculée pour l’ensemble des 
arbres sélectionnés dans un test de descendances 
(Équation 8) :

	 [8]

où

Rc  	 est la réponse prévue à la sélection combinée 
d’un groupe d’individus dans un test de 
descendances,

i	 est l’intensité de la sélection (écart de sélection 
exprimé en écart-type),

pσ 	 est l’écart-type des valeurs phénotypiques des 
individus,

h2	 est l’héritabilité des valeurs individuelles,

r	 est le coefficient de relation = ¼ (demi-frères),

t	 est la corrélation intraclasse 
, et

n	 est le nombre d’individus dans les familles.

Toutefois, lors d’analyses par la méthode des BLP, 
le gain génétique est calculé directement à partir des 
valeurs en croisement estimées individuellement ou 
par famille.

1.4	Mise en place de la seconde génération 
d’amélioration

Au départ, les vergers à graines de première 
génération, et par le fait même, leurs tests de 
descendances, n’avaient pas été planifiés en vue 
d’une amélioration génétique intensive, mais plutôt 
en vue d’assurer un approvisionnement sécuritaire 
de semences de qualité. Ce fait s’est reflété dans 
la méthode d’échantillonnage des arbres-plus. Le 
nombre d’arbres choisis par peuplement varie de 1 à 
167 et, parfois, peu de peuplements sont représentés 
dans un même verger. De plus, les peuplements 
échantillonnés sont tous situés dans la même région 
que le lieu d’utilisation prévu pour les semences. 
Conséquemment, la stratégie pour la deuxième 
génération devait tenir compte de problèmes éven-

tuels liés à la diversité génétique pour certaines 
zones d’amélioration, et veiller à reconstituer une 
base génétique plus large à partir des sélections.

D’emblée, il a été décidé de ne pas développer 
une deuxième génération d’amélioration pour la zone 
du nord, car le milieu était considéré trop contraignant 
pour la croissance et pour permettre aux génotypes 
supérieurs d’exprimer leur plein potentiel génétique. 
Les résultats obtenus par la suite, dans les tests de 
descendances de cette zone, ont confirmé cette 
assertion. La poursuite du programme d’améliora-
tion en deuxième génération s’est donc limitée aux 
quatre zones d’amélioration méridionales (A, B, C 
et D); elle est basée sur des sélections individuelles 
faites à l’intérieur de ces zones.

Au total, 300 arbres ont été sélectionnés dans 
chaque zone (Figure 1f ). Ces 1200  arbres ont été 
multipliés par bouturage à la pépinière forestière 
de Saint-Modeste (Figure 1g), puis plantés en parc 
d’hybridation à la station forestière de Duchesnay 
(Figure  1h). Les 100 à 180 arbres comportant les 
indices de sélection les plus élevés constituent les 
vergers de clones (Figure 1k). Ces mêmes individus 
ont aussi été évalués dans deux tests de clones en 
milieu forestier par zone d’amélioration (Figures  1i 
et  3). Ces tests permettent de comparer, sur un 
même site, des clones sélectionnés dans plusieurs 
tests espacés parfois de plusieurs centaines de kilo-
mètres, de façon à reclasser les arbres les uns par 
rapport aux autres.

La stratégie de croisement pour établir la 
deuxième génération d’amélioration s’inspire de 
celle du nucleus breeding présentée par Cotterill 
et al. en 1988. Cette approche allie les croisements 
intensifs entre les individus possédant les rangs les 
plus élevés, pour maximiser les gains génétiques, 
et le maintien à long terme de la diversité génétique 
dans la population d’amélioration. Elle se base sur la 
constitution d’une population d’amélioration avec les 
100 meilleurs arbres de chaque zone d’amélioration 
(Figure 1n), parmi lesquels sont réalisés des croise-
ments biparentaux1 (Figure 1p). Les 200 autres arbres 
constituent une population de « support », destinée 
à assurer le maintien de la diversité génétique à long 
terme (Figure 1m). 

Pour l’ensemble des 300 arbres retenus pour 
chaque zone d’amélioration, un croisement de type 
polycross2 est aussi réalisé avec un mélange de 

1	C roisements dirigés visant à constituer des descendances (familles) ayant les deux parents en commun.
2	C roisements dirigés réalisés avec un mélange de pollen (polymixte), constitué d’un volume égal de pollen provenant de plusieurs 

individus.



pollens provenant de 20 arbres choisis parmi des 
provenances pancanadiennes testées au Québec 
et recommandées pour la zone d’amélioration 
(Figure 1o). Ceci assure l’absence de lien de parenté 
récente avec ces 300 arbres. Les descendants des 
croisements polycross sont évalués dans au moins 
deux tests de descendances établis en milieu naturel 
(Figure  1q), notamment pour déterminer l’aptitude 
générale à la combinaison (AGC) des 300  arbres 
parents de chaque zone d’amélioration, en vue 
d’une sélection familiale. Les tests d’AGC permet-
tront notamment de déterminer le rang des familles 
biparentales constituées dans chaque zone d’amé-
lioration, grâce à l’indice de meilleur appariement qui 
combine l’AGC des deux parents (Cotterill et Dean 
1990, cité par Beaulieu 1996).

Parallèlement, pour chaque zone d’améliora-
tion, des croisements biparentaux plus intensifs 
(Figure  1p) sont effectués entre les 50 à 60 individus 
représentant les arbres du premier rang de chaque 
famille (Figure  1p), selon les résultats du classe-
ment des tests de clones (Figure 1l). Le schéma de 

croisements de type diallèle partiel systématique 
(Zobel et Talbert 1991), aussi appelé progressif, 
favorise les croisements assortis entre les individus 
possédant un indice de sélection maximal. À raison 
de 1 à 6 croisements par arbre, selon le classement 
de celui-ci dans les tests de clones, et avec l’ajout de 
croisements supplémentaires réalisés dans la popula-
tion de support, un total d’environ 200 descendances 
biparentales sont produites par zone d’amélioration 
(Figure 1p), tout en évitant des liens de parenté entre 
les arbres impliqués. Les descendants biparentaux 
seront établis en tests visant à déterminer leur apti-
tude spécifique à la combinaison en vue de la sélec-
tion d’arbres (tests ASC, Figure  1r). Ces tests sont 
composés de grandes parcelles de 49 arbres et sont 
reproduits dans au moins 2 sites. Au sein de chaque 
famille comportant un indice élevé de meilleur appa-
riement, le plus beau phénotype identifié sera retenu. 
L’ensemble constituera éventuellement des vergers 
de clones de deuxième génération (Figure 1s). Ces 
vergers devraient comporter de 50 à 60  clones 
non apparentés.

Chapitre premier - Matériel et méthodes     
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Chapitre deux

Résultats de la première génération

2.1	Vergers associés aux tests de descendances 
de première génération

Dix ans après la mise en terre, les taux de survie 
des arbres dans les tests de descendances s’élèvent 
à 78 % environ (Tableau 3), mais sont très variables 
d’un test de descendances à l’autre (de 58 à 94 %). 
On ne peut cependant attribuer ces variations à un 
facteur biogéographique puisque la moyenne, d’une 
zone d’amélioration à l’autre, demeure relativement 
stable. Une grande part de la mortalité des arbres est 
survenue au cours des premières années suivant la 
mise en terre. Les pertes les plus importantes sont 
surtout attribuables à des conditions climatiques 
défavorables ou à la compétition prévalant au cours 
des premières années.

La hauteur moyenne des arbres à 10 ans variait 
de 115 à 382  cm selon le test de descendances, 
avec une moyenne globale de 239  cm (Tableau  3). 
Les valeurs varient globalement selon un gradient 
sud – nord du territoire, avec des plantations hautes 
de moins de 2  m en moyenne dans la zone  N, et 
d’autres atteignant presque 3  m dans le sud du 
Québec. Ce gradient se reflète aussi sur l’indice de 
qualité de station (IQS25) des tests de descendances 
calculé selon la méthode de Prégent et  al. (1996), 
dont les valeurs varient de 6,8 à 14,6 m (Tableau 3). 

On remarque que quelques tests dans le sud du terri-
toire présentent des valeurs particulièrement faibles, 
car ils ont été établis sur des sols sablonneux ou peu 
fertiles. Le coefficient de variation de la hauteur des 
arbres s’élève en moyenne à 25 %, mais des écarts 
importants apparaissent entre les valeurs, selon les 
sites, au nord-ouest et au sud-est du territoire. 

Nous avons noté l’existence d’une relation quasi 
linéaire entre l’IQS25 des tests de descendances et le 
coefficient de variation de la hauteur individuelle des 
arbres (coefficient de corrélation linéaire de Pearson 
r = ‑0,71, Figure 4). Un lien du même ordre de gran-
deur est observé entre la hauteur moyenne de l’en-
semble des arbres et le même coefficient de variation 
(r = ‑0,81). La figure 4 révèle qu’il s’agit surtout d’un 
gradient géographique du sud-est au nord-ouest, 
ce qui illustre l’importance de facteurs tels que la 
fertilité de la station, les conditions bioclimatiques 
et la latitude, sur le coefficient de variation de la 
hauteur des arbres. Ainsi, on notera la présence de 
sites peu fertiles des zones A et C (tests LVI et MIT, 
OLE, MIL) dans une position semblable à celle des 
plantations du nord-ouest (zone N : tests RMI, SCO 
et CEL), de même que celle de certains tests de 
la Côte-Nord (zone N  : tests RPE, LMC et LTR) au 
centre du gradient. Ces derniers, bien que parmi les 
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Zone et 
code du test

Année du 
mesurage

Âge au 
mesurage (ans)

Taux de 
survie (%)

Hauteur 
(cm)

C.V. hauteur 
des arbres (%)

Héritabilité 
familiale (hf

2)
IQS25

(m)

Zone A
BEL 1994 10 80,2 206 25,0 0,60   8,7
BIC 1996 10 76,3 264 23,4 0,64 11,2
LOR 1996 10 87,3 295 19,1 0,68 11,8
CRE 1997 10 75,4 239 24,5 0,40 10,5
LVI 1997 10 77,3 185 20,9 0,51   7,8

LGE 1997 10 71,5 198 30,4 0,35   9,3
LBU 1997 10 72,9 193 30,7 0,54   9,2
DES 1997 10 63,5 200 26,3 0,37   8,8
OLE 1998 10 67,5 137 34,7 0,65   6,8
MIT 1998 10 76,1 164 29,3 0,47   7,8

Zone B
BRU 1994   9 72,6 282 24,0 0,65 11,7
DIT 1997 10 57,6 292 22,4 0,30 12,2

WOT 1997 10 59,0 270 23,1 0,31 10,8
HAC 1998 10 65,4 198 29,2 0,60   9,8
KAI 1998 10 73,6 320 21,9 0,65 13,0
LAF 2002 10 79,0 382 15,2 0,61 14,6
LIN 2002 10 83,4 360 17,3 0,63 14,2
LOT 2002 10 79,3 264 28,7 0,36 11,9

Zone C
DCR 1995 10 64,5 250 21,3 0,40 10,4
LAC 1995 10 72,6 242 19,5 0,55   9,9
RCH 1996 10 94,0 284 17,8 0,68 11,3
PLE 1997 11 67,1 287 23,2 0,55 10,5
RVA 1996 10 90,6 195 27,4 0,54   9,0
LKE 1996 10 84,2 211 24,9 0,48   9,4
MIL 1996   9 92,0 143 27,8 0,43   7,8
GRN 1996   9 88,8 248 18,6 0,38 11,7

Zone D
CHP 1995 10 81,9 235 22,2 0,76   9,8
LRO 1995 10 90,9 234 20,8 0,84   9,8
GAR 1994   9 91,9 256 24,3 0,82 12,9
BOU 1997 10 74,3 260 24,6 0,75 11,3
EST 1995 10 84,8 271 25,7 0,36 11,6
LBE 1995 10 69,2 272 21,3 0,51 11,2
NEI 1995 10 86,0 332 19,2 0,77 13,4

Zone N
CEL 1994 10 63,3 166 33,2 0,39   7,5
RMI 1994 10 85,9 115 43,4 0,50   7,3
SCO 1994 10 93,0 130 37,5 0,52   7,2
LTR 2000 10 82,1 215 22,9 0,64   9,4
LMC 2000 10 83,1 245 20,7 0,65 10,4
RPE 2000 10 88,7 279 18,6 0,76 11,3

Moyenne globale 78,1 238,9 24,6 0,55 10,3

Tableau 3.	 Performance à 10 ans des arbres des tests de descendances de première génération.
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plus nordiques en latitude, bénéficient de sols rela-
tivement fertiles et, notamment, d’une pluviométrie 
plus favorable à l’espèce.

Les valeurs d’héritabilité familiale estimées pour la 
hauteur totale à 10 ans s’élèvent en moyenne à 0,55 
(Tableau 3). Elles varient peu d’une zone d’améliora-
tion à l’autre, sinon pour la zone D (0,69 en moyenne), 
où plusieurs tests ont une héritabilité estimée de plus 
de 0,75 (Tableau 3). Lorsque 2 ou 3 tests identiques 
sont associés à un même verger (Tableau 4), on note 
que les valeurs non biaisées sont généralement 
comparables à la moyenne de celles estimées avec 
des tests individuels, ce qui indique une interaction 
génotype-environnement faible.

Règle générale, de 50 à 70  % des familles ont 
été éliminées des vergers lors de l’éclaircie à 10 ans. 
Cette proportion varie en fonction des besoins 
estimés en plants pour la région et l’objectif de maxi-
miser le gain génétique attendu. Les gains prédits 
pour la hauteur sont en moyenne d’environ 5 %, une 
valeur stable d’une zone à l’autre, et qui varie peu 
selon le test de descendances (Tableau 4). Le gain 
projeté en volume à 35 ans (Prégent et al. 1996) varie 
de 2 à 12  % avec une moyenne de 5  %. Certains 
tests du nord (vergers Dolbeau et Lévy) présentent 
des valeurs plus élevées (12 et 9 % respectivement) 
en raison d’écarts de sélection très importants, attri-
buables à l’irrégularité des plantations (Figure 4). La 
validité de ces gains obtenus à partir de projections 
apparaît d’autant sujette à caution.

Zone et 
code du test

Verger
Familles 
retenues

Familles 
retenues

(%)

Héritabilité 
familiale 

(hf
2)

Gains en 
hauteur 

(%)

Gains en 
volume 

(%)

Gains en
volume 

(m3·ha-1)*

Zone A

BEL
Gaboury 04 et 
Bellecombe†

166 41,6 0,60 3,7 3,3 4,5

BIC-LOR Chasseur 100 47,0 0,61 nb 5,9 4,7 7,6
CRE-LVI Laviolette 176 52,4 0,52 nb 9,5 7,1 10,1
LGE-LBU Mitchell-Lépine 118 33,7 0,64 nb 4,4 4,8 7,0
DES-LAN Laubanie 158 44,0 0,37 2,2 2,5 3,3
OLE-MIT Mitchell-Baskatong 100 28,3 0,56 6,5 10,7 10,2
Zone B
BRU Léman 50 13,9 0,65 8,0 5,9 9,6
DIT-WOT Ditton† 83 30,5 0,30 5,9 2,8 4,6
HAC-KAI Radnor 163 46,6 0,63 4,2 2,9 4,8
LAF-LIN-LOT Watford 65 21,7 0,74 nb 4,7 2,9 4,9
Zone C
DCR-LAC DeSales 100 21,8 0,48 3,2 3,1 5,1
RCH-PLE Rivière Chicoutimi 100 30,9 0,65 nb 4,6 3,7 6,1
RVA-LKE Labrosse 100 26,7 0,51 4,5 4,8 7,0
MIL-GRN Garnier 110 33,2 0,40 3,4 2,2 3,5
Zone D
CHP-LRO-GAR Champou et Robidoux 190 41,9 0,81 5,5 3,7 6,0

EST-LBE-NEI
Lepage-Thivierge et 
Estcourt

113 41,4 0,55 3,0 2,6 4,3

BOU Boutet 110 32,1 0,75 7,1 5 8,1
Zone N
CEL Gaboury 01 et Céloron† 149 43,9 0,39 2,6 4,2 4,3
RMI Dolbeau 188 43,8 0,50 5,7 12,0 11,4
SCO Lévy 156 43,8 0,52 4,2 8,7 8,0
LTR-LMC-RPE Ragueneau 211 60,3 0,69 nb 6,9 5,7 9,3

Moyenne globale 4,9 4,8 6,5

*	 Gains projetés en volume à 35 ans, à partir des tables de rendement de Prégent et al. 1996, en tenant compte de l’âge, de l’IQS 
des  plantations, et des arbres dominants.

†	T ests de descendances aménagés en vergers à graines.
nb	E stimations non biaisées, provenant des mesures de 2 ou 3 tests identiques.

Tableau 4.	 Gains génétiques prédits à la suite de l’éclaircie des vergers à graines de semis de première génération.



2.2	Vergers de clones

Dans la majorité des cas, la sélection individuelle 
a été réalisée avec les mêmes mesures relevées à 
10  ans, à l’exception de quelques tests remesurés 
plus tard (Tableau  5). Le nombre d’individus sélec-
tionnés dans chaque zone d’amélioration varie de 60 
à 181 arbres, selon les besoins en plants de reboise-
ment estimés pour les décennies à venir. Les hérita-
bilités individuelles estimées varient peu d’une zone 
d’amélioration à l’autre ou entre ces tests. On note 
que les valeurs d’héritabilité familiale des tests reme-
surés à 14, 15 et 17  ans demeurent sensiblement 
les mêmes que celles estimées avec les données de 
10 ans, ce qui suggère que ces paramètres seraient 
relativement stables à ces âges pour la croissance 
en hauteur. Parmi les valeurs non biaisées calcu-
lées à partir des BLP, l’héritabilité individuelle est en 
moyenne de 0,26 et l’héritabilité familiale, de 0,64. 
La valeur de l’héritabilité individuelle représente de 
30 à 40 % de l’héritabilité familiale, une proportion 
comparable aux estimations obtenues à partir de 
tests individuels. 

La sélection individuelle a été particulièrement 
intense; globalement, les populations d’améliora-
tion ont été réduites de plus de 99 % par rapport au 
nombre d’individus d’origine, et les descendances ne 
représentent plus que de 3 à 9 % de l’ensemble des 
arbres-plus (familles) d’origine. Les gains génétiques 
en hauteur prédits pour les vergers de clones sont 
beaucoup plus élevés que pour les vergers de semis, 
avec des valeurs variant de 14 à 20 % selon la zone 
d’amélioration. Les gains projetés en volume varient 
de 13 à 19  %, avec une fois de plus une valeur 
maximale dans la zone d’amélioration du nord (N). 
Exprimés en pourcentages, ces gains génétiques sont 

comparables à ceux obtenus pour l’épinette noire au 
Nouveau-Brunswick (Simpson et Tosh 1997). Ils sont 
cependant moindres en valeurs absolues (hauteur et 
volume), en raison de la croissance globalement plus 
faible observée dans les plantations québécoises.

2.3	Diversité génétique

Les sélections très intensives pratiquées parmi 
plus de 540 000 arbres testés ont permis d’obtenir 
des gains génétiques importants. Cette réduction 
importante d’effectif a cependant été faite avec le 
souci de préserver la diversité génétique des popu-
lations d’amélioration sélectionnées, par le maintien 
d’un nombre suffisant d’individus et le regroupement 
des descendances d’une même zone d’amélioration 
en un seul verger comportant des provenances de 
plusieurs régions. Le nombre d’arbres sélectionnés 
dans une même famille s’est généralement limité 
à trois. Le maintien d’un grand nombre de prove-
nances réduit le risque d’une perte de diversité géné-
tique, notamment pour les allèles peu fréquents. Les 
figures 5 à 9 montrent que la répartition géographique 
globale des arbres-plus est bien répartie à l’échelle 
des sous-régions écologiques (Robitaille et Saucier 
1998), dans les vergers de clones et les populations 
d’amélioration, et ce, malgré des changements dans 
leur représentativité proportionnelle. Plus des trois 
quarts des sous-régions où des arbres-plus ont été 
échantillonnés sont toujours représentées dans les 
vergers de clones. La zone N fait toutefois exception, 
car la proportion y a été réduite à 70 % du fait qu’il 
n’y a pas eu de sélections individuelles dans les trois 
tests du verger Ragueneau (LMC, LTR et RPE) sur 
la Côte-Nord. Ceci explique l’absence d’individus 
de plusieurs sous-régions de l’est dans le verger 
de clones.

Chapitre deux - Résultats de la première génération  
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Tableau 5.	 Gains génétiques prédits pour la sélection individuelle pour les vergers de clones de première génération.

Zone et 
code des 

tests

Nbre de 
descen-
dances

Nbre de 
prove-
nances

Nbre 
total 

d’arbres

Âge
(ans)

Nombre 
de familles 

sélectionnées

Nombre 
d’arbres 

sélectionnés

Héritabilité 
individuelle  

(hi
2)

Héritabilité 
familiale 

(hf
2)

Gains génétiques prédits*

Hauteur 
(%)

Volume 
(%)

Volume 
(m3/ha)

Zone A 2227 3 122 148 108 181 18,1 19,2 18,8

RMI 429 . 17 160 10 9 10 0,19 0,35

BEL 399 . 17 560 17 8 15 0,27 0,62

BIC 205 . 9 500 10 15 37 0,26nb 0,61nb

LOR 221 . 10 192 10 7 9 0,26nb 0,61nb

CRE 336 . 10 752 10 17 31 0,28nb 0,52nb

LVI 336 . 10 752 10 3 4 0,28nb 0,52nb

LGE 350 . 8 400 10 10 15 0,23nb 0,64nb

LBU 350 . 14 000 10 14 15 0,23nb 0,64nb

DES 359 . 11 416 10 11 18 0,21 0,37

DUV† 137 3 5 392 13 9 10 0,30 0,68

MIT 353 . 7 024 10 15 17 0,30 0,42

Zone B 1220 11 84 020 50 60 14,0 13,0 23,2

BRU 360 . 17 280 17 16 21 0,39 0,69

WOT 271 . 10 828 15 1 1 0,18 0,39

HAC 350 . 11 200 14 7 8 0,27nb 0,67nb

KAI 350 . 11 776 14 8 8 0,27nb 0,67nb

MAS‡ 98 6 3 180 10 2 2 0,22 0,55

LAF 300 5 10 076 10 8 11 0,23nb 0,74nb

LIN 300 5 9 912 10 4 4 0,23nb 0,74nb

LOT 300 5 9 768 10 4 5 0,23nb 0,74nb

Zone C 1465 98 228 53 100 15,5 13,0 16,6

DCR 454 . 21 588 10 10 17 0,21 0,40

LAC 465 . 22 588 10 11 17 0,26 0,54

RCH 324 . 15 544 10 5 17 0,28nb 0,65nb

PLE 324 . 15 480 11 11 17 0,28nb 0,65nb

LKE 374 . 17 748 10 9 16 0,17 0,49

GRN 331 . 5 280 9 12 16 0,36 0,38

Zone D 739 60 140 70 100 20,3 16,6 21,2

GAR 458 . 21 584 9 51 60 0,30 0,82

EST 281 . 13 272 10 8 9 0,26 0,73

LBE 263 . 12 432 10 6 6 0,24 0,67

NEI 275 . 12 852 10 14 25 0,40 0,77

Zone N 1523 90 77 896 58 152 18,2 19,4 15,7

CHI§ . 90 8 640 20 10 22

BEL 399 . 17 560 10 5 5 0,28 0,60

CEL 339 . 20 320 10 19 61 0,15 0,43

SCO 356 . 14 216 10 27 58 0,21 0,52

RMI 429 . 17 160 10 6 6 0,19 0,35

*	 Gains projetés en volume à 35 ans, à partir des tables de rendement de Prégent et al. 1996, en tenant compte de l’âge, de l’IQS des  
plantations, et des arbres dominants.

†	T est sur l’héritabilité de la densité du bois.
‡	T est de descendances biparentales, de provenances pancanadiennes.
§	T est de provenances pancanadiennes.
nb	E stimations non biaisées, combinant des mesures de 2 ou 3 tests identiques.
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Figure 5.	C arte et répartition proportionnelle de tous les arbres-plus sélectionnés pour la zone d’amélioration A dans le 
cadre du programme d’amélioration génétique de l’épinette noire, des arbres-plus parents des familles sélec-
tionnées pour l’éclaircie des vergers à graines de semis et des arbres-plus parents des arbres sélectionnés pour 
les vergers de clones, selon les sous‑régions écologiques.
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Figure 6.	C arte et répartition proportionnelle de tous les arbres-plus sélectionnés pour la zone d’amélioration B dans le 
cadre du programme d’amélioration génétique de l’épinette noire, des arbres-plus parents des familles sélec-
tionnées pour l’éclaircie des vergers à graines de semis et des arbres-plus parents des arbres sélectionnés pour 
les vergers de clones, selon les sous‑régions écologiques.
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Figure 7.	C arte et répartition proportionnelle de tous les arbres-plus sélectionnés pour la zone d’amélioration C dans le 
cadre du programme d’amélioration génétique de l’épinette noire, des arbres-plus parents des familles sélec-
tionnées pour l’éclaircie des vergers à graines de semis et des arbres-plus parents des arbres sélectionnés pour 
les vergers de clones, selon les sous‑régions écologiques.
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Figure 8.	C arte et répartition proportionnelle de tous les arbres-plus sélectionnés pour la zone d’amélioration D dans le 
cadre du programme d’amélioration génétique de l’épinette noire, des arbres-plus parents des familles sélec-
tionnées pour l’éclaircie des vergers à graines de semis et des arbres-plus parents des arbres sélectionnés pour 
les vergers de clones, selon les sous‑régions écologiques.
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Figure 9.	C arte et répartition proportionnelle de tous les arbres-plus sélectionnés pour la zone d’amélioration N dans le 
cadre du programme d’amélioration génétique de l’épinette noire, des arbres-plus parents des familles sélec-
tionnées pour l’éclaircie des vergers à graines de semis et des arbres-plus parents des arbres sélectionnés pour 
les vergers de clones, selon les sous‑régions écologiques.



Chapitre trois

Discussion

Pour l’essentiel, le programme amorcé au début 
des années 1980 a atteint son objectif premier, 
c’est‑à-dire produire des plants d’épinette noire 
génétiquement améliorés et adaptés à toutes les 
régions forestières du Québec. Depuis les années 
2000-2010, 85  % des épinettes noires mises en 
terre sont améliorées. Graduellement, d’ici quelques 
années, les cinq zones d’amélioration disposeront 
aussi de nouvelles sources de semences améliorées 
offrant un rendement attendu encore plus élevé. Le 
seul bémol est l’absence de sources améliorées 
pour les zones les plus septentrionales actuelle-
ment sous aménagement au-delà du 50e parallèle, 
car les coupes forestières en zones aussi nordiques 
n’avaient pas été prévues il y a 30 ans. Mentionnons 
cependant qu’un verger de semis comportant des 
descendances d’arbres-plus provenant de territoires 
situés entre le 50e et le 51e parallèle est en voie d’éta-
blissement pour le centre de ce territoire, et qu’un 
verger spécifique au secteur nord-est, comprenant 
les arbres sélectionnés des tests de descendances 
du verger Ragueneau, est planifié pour les prochaines 
années. 

Le choix de démarrer le programme d’améliora-
tion de l’épinette noire avec des tests de descen-
dances s’est avéré judicieux. En effet, il a permis, 
en une vingtaine d’années, de répondre aux besoins 
en plants améliorés avec du matériel offrant un gain 
génétique relativement élevé. La sélection familiale 
et le calcul du gain génétique basé sur l’héritabilité 
familiale, dont la valeur est souvent de 2 à 3 fois plus 
grande que l’héritabilité individuelle, a rendu particu-
lièrement efficace l’éclaircie des vergers à graines de 
première génération. Les sélections individuelles ont 
bénéficié des mêmes avantages  : comme la valeur 
d’héritabilité de la famille est prépondérante dans 
le processus de sélection, l’héritabilité familiale est 
prise en compte dans le calcul du gain génétique, en 
plus de l’héritabilité individuelle. 

Entre 2005 et 2008, des tests de gains réels, 
conçus pour comparer le rendement de lots de 
semences de différents degrés d’amélioration dans 
des dispositifs à grandes parcelles (Carson et  al. 
1999), ont été établis dans toutes les zones d’amélio-
ration, à l’exception de celle du sud du Québec. Ces 

tests permettront de valider les estimations des tests 
de descendances en matière de gains génétiques 
attendus.

L’aptitude au bouturage de l’épinette noire et la 
mise au point de techniques opérationnelles pour la 
production de masse de plants issus de boutures 
(Tousignant et al. 1995 et 1996) nous a fourni l’occa-
sion d’établir simultanément des vergers, des parcs 
d’hybridation et des tests de clones composés des 
mêmes arbres sélectionnés. Ces tests nous ont déjà 
permis de classer, sur un même site, des clones 
provenant de plusieurs régions différentes et de 
déterminer les plans de croisements avec plus de 
sûreté. Les résultats de ces tests serviront éventuel-
lement à orienter l’éclaircie ou la récolte dirigée dans 
les vergers à graines. 

Dans un avenir rapproché, nous serons en mesure 
d’évaluer la stabilité phénotypique des clones, tant 
pour la croissance que la qualité du bois (densité et 
module d’élasticité), et d’établir une procédure pour 
la sélection de clones basée sur plusieurs critères. 
Déjà, des mesures ont été entreprises sur les arbres 
sélectionnés dans les tests de descendances (ortets), 
rendus approximativement au tiers de leur période 
de rotation (entre 20 et 25  ans), pour prédire leur 
performance à plus long terme. Ces mesures vise-
ront notamment à estimer le potentiel de croissance 
en volume de ces arbres, une donnée habituellement 
absente des mesures à 10 ans. Ces renseignements 
seront très utiles pour confirmer les résultats des 
sélections individuelles réalisées au même moment. 
En effet, en d’autres circonstances, celles-ci pour-
raient comporter une part d’imprécision quant aux 
rangs des arbres sélectionnés. Par exemple, dans 
les provenances pancanadiennes, les sélections 
précoces de provenances en pépinière se sont 
avérées tout à fait inadéquates (Morgenstern 1973, 
Corriveau 1982, Boyle 1986a). En milieu naturel, on 
note encore des changements importants dans le 
rang des provenances après 15  ans (Morgenstern 
et Hall 1990). Cependant, l’expérience nous a 
montré que la composition d’ensemble des familles 
conservées dans un verger après éclaircie serait 
peu influencée par une sélection plus tardive, car 
globalement, les meilleures familles demeurent les 
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mêmes, même si le rang respectif de chaque famille 
est susceptible de varier à l’intérieur du groupe. En 
ce qui concerne les arbres sélectionnés, le suivi des 
arbres de plus de 20 ans ainsi que celui des tests de 
clones nous permettront de valider leur choix. 

Le maintien de la diversité génétique des popula-
tions de production est un souci constant en amélio-
ration génétique. En effet, ce facteur est suscep-
tible d’influencer l’adaptabilité des plantations aux 
variations des conditions climatiques ainsi que leur 
rendement à long terme. Cette question est abordée 
de plus en plus fréquemment par les améliorateurs, 
vu l’avancement des programmes d’amélioration 
génétique et la diminution progressive de la taille 
des populations d’amélioration. Chez les conifères 
en général, et notamment chez l’épinette blanche et 
le pin gris, il a été démontré qu’un groupe restreint 
de 20 à 80  individus sélectionnés est susceptible 
de comporter, globalement, une diversité géné-
tique comparable à celle d’une population naturelle 
(Desponts et al. 1993, Godt et al. 2001, Yanchuk 2001). 
Par contre, le risque de perdre des allèles rares ou 
peu fréquents augmente à mesure que la taille de 
la population diminue. Il faut aussi mentionner que 
la répartition des allèles rares peut être restreinte 
géographiquement, et qu’un échantillon prove-
nant d’un grand nombre d’individus dans un seul 
peuplement ou dans un secteur limité risque aussi 
de ne pas comporter plusieurs de ces allèles peu 
fréquents. Considérant ces faits, on peut raison-
nablement émettre l’hypothèse que les vergers de 
clones actuels comportent une diversité génétique 
comparable, sinon supérieure, à celles des vergers 
de semis pris individuellement, dont les provenances 
étaient généralement limitées à une région. Pour leur 
part, les populations d’amélioration et de support, qui 
comprennent 300 individus d’au moins 200 familles 
différentes par zone d’amélioration, ont une taille 
suffisante pour maintenir leur diversité au cours des 
prochains cycles d’amélioration, moyennant une 
gestion adéquate des ressources génétiques. D’un 

point de vue plus global, une stratégie de conserva-
tion intégrale des ressources génétiques nécessite 
des milliers de génotypes. Dans ce contexte, les 
tests de descendances et les vergers de première 
génération pourront constituer en eux-mêmes une 
réserve de diversité de niveau intermédiaire entre les 
populations naturelles et les populations d’améliora-
tion des générations à venir. Ce concept est désigné 
par le terme inter-situ (Yanchuk 2001).

Nos résultats ont notamment mis en évidence 
la nécessité d’une fertilité minimale des sites pour 
réaliser une sélection efficace. L’épinette noire est 
une espèce boréale très rustique, qui peut s’accom-
moder d’un grand nombre d’habitats jusqu’en zone 
hémi-arctique. Cependant, lorsque le milieu devient 
contraignant pour le développement des arbres, des 
variations dans la nature du sol à l’échelle du micro-
site peuvent induire des différences de croissance 
importantes entre individus voisins, masquant l’effet 
du génotype. Cette variance accrue de la hauteur 
des arbres semble étroitement reliée au rendement 
de l’ensemble d’une plantation ou des arbres domi-
nants. Les paramètres génétiques peuvent se situer 
à un niveau comparable à celui de l’ensemble des 
dispositifs, mais leur validité peut être remise en 
cause. En particulier, les écarts de sélection peuvent 
s’avérer exagérés et se traduire par des gains géné-
tiques biaisés. Selon nos résultats, la sélection 
risque d’être beaucoup moins efficace au-delà du 
50e  parallèle, en particulier en milieu continental. À 
titre d’exemple, un dispositif a été établi en 1996 au 
nord du lac Saint-Jean pour évaluer les gains réels de 
vergers non éclaircis. Ce dispositif comprend quatre 
tests identiques. Les résultats à 10 ans indiquent un 
IQS25 de 7,4 m et de 8,0 m pour les deux disposi-
tifs situés au 49e parallèle (49° 25’ N. et 49° 15’ N.), 
contre seulement 5,2 et 5,3 m pour les deux autres 
dispositifs situés près du 50e (50° 03’ N. et 50° 07’ N.). 
Au-delà du 50e  parallèle, le développement des 
arbres est donc nettement limité par les conditions 
pédoclimatiques. 
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Conclusion

Les travaux de la première génération d’amélio-
ration génétique de l’épinette noire nous ont permis 
de sélectionner des arbres-plus au sein d’une masse 
très importante d’individus testés partout au Québec. 
Cette première phase en était une de filtrage des 
populations naturelles, essentiellement en fonction de 
la croissance en hauteur; elle a mené à un gain géné-
tique important. Depuis 2006, des individus « élites », 
descendant de ces arbres-plus, font l’objet de croi-
sements dirigés, en vue de constituer de nouvelles 
populations de deuxième génération encore plus 
performantes pour les quatre zones d’amélioration 
les plus méridionales. Ces croisements se poursui-
vront encore pendant quelques années; les descen-
dants biparentaux seront ensuite testés pendant au 
moins 8 à 10 ans en milieu naturel. Les sélections à 
venir parmi ces derniers sont susceptibles d’apporter 
encore un gain additionnel important en croissance, 
mais elles seront aussi l’occasion de choisir des 
familles ou des individus en fonction de plusieurs 
critères supplémentaires, notamment la qualité du 
bois. Une étude en cours montre que la densité et 
le module d’élasticité du bois d’épinette noire sont 
des caractères dont l’héritabilité se compare aux 
caractères de croissance, et que ces traits peuvent 

aisément s’intégrer dans le processus de sélection 
grâce à des mesures non destructives sur les arbres 
en plantation.

Entre-temps, le mesurage des tests de clones et 
des arbres sélectionnés dans les tests de descen-
dances de plus de 20 ans nous permettra, d’ici peu, 
d’améliorer les populations sélectionnées autant sur 
le plan de la croissance et du rendement en volume 
que de la qualité du bois. Les résultats des tests 
de clones permettront de sélectionner les individus 
avec une précision inégalée. Cela devrait mener à 
une production de plants de plus grande qualité, 
soit par de nouveaux croisements qui seront ensuite 
reproduits végétativement en masse, soit par des 
récoltes dirigées dans les vergers à graines exis-
tants, soit par l’éclaircie de ces vergers. Ajoutons 
que d’autres études devant mener à la sélection au 
niveau moléculaire se poursuivent, notamment pour 
des caractères d’adaptation à l’environnement et à 
la qualité du bois. L’identification de tels marqueurs 
représenterait un tournant majeur dans la poursuite 
du programme, à un degré qu’il nous est d’ailleurs 
encore difficile à mesurer.
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Voilà plus de 100 ans que les pépinières publiques du 
Québec produisent des plants forestiers. Avec l’expan-
sion du programme de reboisement au début des années 
1980, des investissements importants ont été consentis 
par la Direction de la recherche forestière pour l’amélio-
ration génétique des arbres. Des projets structurés ont 
vu le jour pour les principales essences commerciales, 
notamment l’épinette noire, afin de produire des arbres de 
meilleure qualité et augmenter le rendement des planta-
tions. Des variétés génétiquement améliorées d’épinette 
noire adaptées aux différentes régions écologiques du 
territoire forestier québécois sont maintenant disponibles. 
Ce mémoire présente la stratégie adoptée pour la produc-
tion d’une première génération d’amélioration de l’épinette 
noire, les résultats obtenus ou anticipés, ainsi que les tra-
vaux en cours pour la production d’une deuxième généra-
tion encore plus performante.
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