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Présentation et objectifs Les foréts d’épinettes constituent les ressources forestieres les plus importantes du
Canada. Les épinettes produisent du bois et des fibres de haute qualité qui sont
largement utilisés dans l'industrie, tout en fournissant des services écosystémiques
essentiels localement et a I'échelle de la ceinture boréale planétaire. Les
reboisements en épinette constituent plus de 50% des quelques 600 millions de
plants reboisés annuellement au Canada dont prés d'une centaine de million
d’épinettes par année uniquement au Québec.

Pour répondre a la demande d'épinettes adaptées et a haute productivité
permettant de maximiser le rendement des investissements en reboisement, des
programmes d'amélioration génétique de classe mondiale, notamment au Québec,
fournissent des variétés d'épinettes améliorées pour la production de semences et
de semis. Cependant, les nouveaux défis provoqués par les changements
climatiques (par ex., exacerbation des épidémies d’insectes et épisodes de
sécheresse plus fréquents et intenses) et I'évolution des marchés des produits
forestiers exigent une accélération, par les outils de diagnostic au niveau
génomique, des programmes d'amélioration des épinettes pour répondre plus
rapidement et avec plus de flexibilité aux nouveaux besoins, et d’assurer la
productivité et la qualité du bois découlant des futures plantations d’épinette tout
en réduisant I’adge de récolte.

L'objectif du projet pan-canadien et international Spruce-Up est de produire de
nouvelles connaissances socio-économiques, physiologiques, génétiques et
génomiques pour le développement, la validation et la mise en ceuvre de nouvelles
méthodes de phénotypage des arbres, de nouveaux biomarqueurs et de systémes
de sélection par la génomique afin d'accélérer, diversifier et rendre plus flexibles les
programmes d’amélioration des épinettes. Spruce-Up n’est pas un réseau de R&D
mais un projet intégré de recherche appliquée reconnu au programme LSARP
(Large-Scale Applied Research Project) de Génome Canada.

Le projet Spruce-Up reléve ces défis en partenariat avec plusieurs utilisateurs des
résultats de la recherche au Canada et a I'international dont au Québec le Ministére
des foréts, de la faune et des parcs (MFFP), qui est responsable de la production
des semences et des semis et qui participe activement aux travaux avec les
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chercheurs universitaires, fédéraux et de FPInnovations.

La programmation de Spruce-Up se concentre particulierement sur les facteurs
affectant l'acceptabilité sociale de la foresterie intensive, les études de
colits/bénéfices, la mise au point de nouvelles méthodes de phénotypage a haut
débit, le développement de biomarqueurs et de systéemes de sélection génomique
sur mesure a partir de la variabilité génétique naturelle chez les épinettes, afin
d’améliorer la résistance aux insectes et aux sécheresses, |'efficacité de |'utilisation
des nutriments sur sites marginaux ainsi que la productivité et la qualité du bois.
Les outils de prédiction de la valeur des arbres par la génomique, une fois validés,
permettent de réduire les cycles de sélection des nouvelles variétés améliorées par
une vingtaine d’années en permettant la sélection des meilleurs sujets a un plus
jeune age sans attendre I’évaluation a I’age mature.

- De nouvelles méthodes de phénotypage a haut débit ont été mises au point
comme l'utilisation de du LiDAR pour I'évaluation de la forme des arbres,
I'utilisation de drones munis de censeurs hyperspectraux et I'étude
rétrospective des cernes annuels pour détecter le degré de résistance des
épinettes aux stress climatiques séveéres comme les périodes de sécheresse.

- Des biomarqueurs pour la résistance des épinettes aux insectes ravageurs
ont été découverts. Des systemes de sélection par la génomique ont
également été développés pour I'amélioration de la résistance au
charancon chez I'épinette de Norvege et face a la tordeuse des bourgeons
de I'épinette chez I'épinette blanche, pour la productivité en croissance et
en biomasse séche et pour la qualité du bois comme sa rigidité et sa densité
et ce, pour de multiples espéces. Des systémes de sélection génomique
multicritere sont également développés et intégrés aux programmes
d’amélioration génétique en collaboration avec les améliorateurs.

- Des études de colts/bénéfices allant de I'étape de la sélection des variétés
améliorées, leur reboisement jusqu’a I'étape de la récolte des plantations
ont été menées par les chercheurs de I'Univ. Laval, du MFFP et de
FPInnovations/CCFB, indiquant que les stratégies incorporant les approches
par la génomique sont les plus profitables par rapport aux approches plus
conventionnelles, accélérant la sélection et le déploiement des variétés
améliorées de plusieurs années et générant des millers de dollars
additionnels en valeur actuelle nette (VAN) a I’hectare pour des plantations
de 50 ans.

Le projet produit des connaissances de pointe, des outils d'aide a la décision au
niveau socio-économique, ainsi que des nouvelles méthodes de phénotypage, des
biomarqueurs et des outils génomiques appliqués pour améliorer de fagon
significative les programmes conventionnels d’amélioration et accélérer le
déploiement de variétés d'épinettes améliorées a partir de la variabilité génétique
naturelle. Les résultats de Spruce-Up sont possibles grace a |'existence de
programmes établis d’amélioration génétique des épinettes comme ceux au
Québec, permettant d’augmenter en synergie avec ces derniers la valeur
commerciale des futures plantations et la captation du carbone, en améliorant les
qualités du bois et en réduisant le risque par la diminution de I'age de récolte ainsi
gue par la réduction des pertes dues aux perturbations environnementales
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Grace aux preuves de concept qu’il réalise, le projet va jusqu’a redéfinir avec les
partenaires dans différentes régions du Canada et au Québec les stratégies
d’amélioration en lien avec la productivité et la résilience des futures plantations
d’épinette. Le regroupement des besoins pan-canadiens et internationaux des
programmes d’amélioration des épinettes permet également des synergies et
économies d’échelle a différents niveaux de la recherche et du développement.
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