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De l'analyse génétique Q...... I'estimation des populations de

loups

Les informations issues du génotypage des crottes peuvent
connaitre une seconde vie en nous renseignant sur la dynamique
des populations, en particulier sur I’évolution des effectifs dans le
temps. En effet, si 'on peut faire correspondre une crotte a un
individu, le total des crottes collectées une année nous donne une
idée de la taille de population cette méme année. Une idée seule-
ment, car ce que 'on observe n’est pas forcément ce qui est réel-
lement présent : par exemple, si I'on récolte 50 crottes et que la
probabilité de détecter une crotte est de 80 %, alors le nombre
réel d’individus est évidemment supérieur a 50, trés exactement
50 / 0.8 C’est-a-dire 62.5 individus.

Cette simple démonstration incite a s’intéresser au fait
qu’on ne peut détecter dans la nature tous les individus a tout
moment. Il s’agit clairement d’un probléme de détection des ani-
maux qui trouve une solution efficace dans les protocoles de cap-
ture-recapture (CR). Grace a un suivi dans le temps d’un échantil-
lon des individus d’une population, on peut estimer la probabilité
de capture ou de détection. On peut alors corriger le nombre
d’individus observés pour estimer les effectifs réels de la popula-
tion, comme dans ’exemple simple qui précede. Pour estimer ces
probabilités, des modeles statistiques existent (Lebreton et al.

1992) ainsi que des logiciels pour les mettre en ceuvre (Choquet et
al. 2004).

Malgré tout, I'utilisation des protocoles classiques de CR
est particuliecrement difficile pour des especes dites discretes
(difficilement observables) telles que le loup puisqu’elle requiert,
en théorie, la capture physique des individus pour leur marquage
initial. L’utilisation de Ioutil moléculaire permet alors un
« marquage indirect », en caractérisant les signatures génétiques
individuelles a partir d’échantillons d’excréments, de poils ou
d’urine desquels on peut extraire PADN (Taberlet et al. 1999).
Cette approche dite non-invasive ou non-intrusive (pas de cap-
ture effective des individus) permet d’appliquer les modéles de
CR pour Pestimation des effectifs. Elle permet en outre de traiter
I’ensemble de I'aire de répartition de espéce (Lukacs and Burn-
ham 2005).

Toutefois, les modeles de CR reposent sur plusieurs
hypothéses fortes dont une hypothése clef pour I’estimation des
effectifs d’une population, celle d’homogénéité de la probabilité
de détection : cela signifie que dans les modeles classiques de CR,
on suppose que chaque animal a les mémes chances d’étre re-
capturé. Or plusicurs éléments montrent que, dans le cas du loup,
cette hypothese n’est clairement pas remplie, et qu’il y a un mé-
lange d’individus peu capturables et d’individus fortement captu-
rables. Peut-¢tre, par exemple, que les individus dominants d’un
groupe utilisent plus fréquemment que les dominés leurs excré-
ments et urines pour marquer le territoire. On les détecterait ainsi
plus souvent. Une telle forme d’hétérogénéité de détection provo-
quant une erreur conséquente dans lestimation de Deffectif

(Carothers 1973), il convient donc d’utiliser des modeles de CR
qui en tiennent compte. Les problématiques de gestion rejoignent
alors celles de la recherche fondamentale, et des collaborations
entre des organismes tels que PONCES et le CNRS s’aveérent
fructueuses, puisque de tels modeles de CR n’ont été que tres
récemment développés (Pradel 2005).

Quand on applique de telles approches au cas du Loup
en France, les modeles classiques donnent des effectifs parfois
deux fois plus faibles que ceux issus des modeles tenant compte
du fait que tous les animaux n’ont pas les mémes chances d’étre
détectés !.

En conclusion, il est impératif de corriger I’estimation
des effectifs en tenant compte de la détectabilité (i.e. on ne dé-
tecte qu’une partie des loups présents) mais aussi de I’hétérogé-
néité de détection sous peine d’une estimation fausse de la taille
de population. Ces difficultés levées, les méthodes de CR appli-
quées a des données obtenues grice a 'outil moléculaire sont un
moyen rapide et efficace de valoriser et rentabiliser ces données.
Elles permettent d’estimer les effectifs d’une population et d’éva-
luer des tendances au cours du temps, et ainsi d’établir des indices
liés au statut de conservation d’une population.
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