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Évaluation de la diversité génétique, de la structure de 

la population et de l'hybridation loup-chien dans la 

population de loups des Carpates Roumaines orientales 
 

 
 

Résumé 
Les montagnes des Carpates ont toujours été habitées par des loups gris et constituent l'une 
des plus grandes zones de distribution en Europe, comprenant entre 2300 et 2700 individus 
en Roumanie. Aujourd'hui, cependant, on sait relativement peu de choses sur la population 
de loups Roumains. Notre objectif est de fournir une première évaluation de la diversité 
génétique, de la structure de la population et de l'hybridation entre loups et chiens, sur la base 
de 444 échantillons collectés de manière presque non invasive dans les Carpates Roumaines 
orientales. La reconstruction des meutes et l'analyse des paramètres génétiques de la 
population ont été réalisées à l'aide du séquençage de la région de contrôle de l'ADN 
mitochondrial et du génotypage des microsatellites. Nous avons trouvé des niveaux 
relativement élevés de diversité génétique, qui sont similaires aux valeurs trouvées dans les 
études précédentes sur les loups des Carpates de Pologne et de Slovaquie, ainsi qu'à la 
population de loups de longue durée de Dinaric-Balkan. Nous n'avons pas trouvé de 
structure de population significative dans notre région d'étude, ce qui suggère une dispersion 
et un mélange efficaces. L'analyse de l'hybridation loup-chien à l'aide d'un panel de 
polymorphismes nucléotidiques simples optimisé pour la détection des hybrides a révélé de 
faibles taux de mélange entre les loups et les chiens domestiques. Nos résultats prouvent 
l'existence d'une population de loups génétiquement viable dans les Carpates Roumaines. Les 
données génétiques obtenues dans le cadre de cette étude peuvent servir d'informations de 
base précieuses pour l'élaboration de normes de surveillance et de plans de gestion pour les 
loups en Roumanie. 

INTRODUCTION 
Comme il est souvent difficile ou impossible d'obtenir un grand nombre d'échantillons 

génétiques de haute qualité, l'échantillonnage non invasif de diverses sources d'ADN, y 

compris les excréments, l'urine, les poils ou la salive, est de plus en plus utilisé pour étudier 

les paramètres des populations d'espèces rares ou insaisissables (examiné dans2). La 
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connaissance génétique non invasive constitue un élément clé de nombreuses activités de 

surveillance et de gestion pour évaluer l'état des populations sauvages. Par exemple, des 

études génétiques approfondies ont été mises en œuvre pour étudier la diversité génétique 

de populations de grands carnivores rares et insaisissables dans le monde entier, comme le 

lynx Ibérique Lynx pardinus3, le loup gris Mexicain Canis lupus baileyi4 ou l'ours brun des 

Apennins Ursus arctos marsicanus5. Bien que les grands carnivores soient souvent considérés 

comme des menaces pour la sécurité humaine, le bétail et les espèces de gibier sauvage, ils 

sont de plus en plus reconnus comme des prédateurs de premier ordre jouant un rôle clé 

dans divers écosystèmes6. 

 

Le loup gris Canis lupus Linnaeus, 1758 a été éradiqué de la plupart des régions d'Europe et a 

connu la plus forte réduction de la taille de sa population et de son aire de répartition dans 

les années 1950-19707. Grâce à une législation protectrice et à des changements socio-

économiques, les loups recolonisent naturellement certaines parties de leur ancienne aire de 

répartition Européenne dans plusieurs paysages culturels dominés par l'homme en Europe 

occidentale et centrale8. 

 

La diversité génétique est considérée comme essentielle pour le potentiel d'adaptation à long 

terme des populations de loups, en particulier pour leur capacité à répondre à l'évolution des 

conditions environnementales, à la résistance aux maladies et aux influences anthropiques, 

telles que les changements de climat ou d'habitat, les fluctuations dans la disponibilité des 

proies ou l'apparition de maladies transmissibles9. L'érosion de la diversité génétique et la 

consanguinité peuvent accroître le risque d'extinction des populations d'espèces sauvages, ce 

qui souligne l'importance de l'évaluation des paramètres de la diversité génétique pour les 

efforts de conservation10. Alors que les petites populations de loups nouvellement établies 

peuvent être confrontées à des goulets d'étranglement génétiques et démographiques ainsi 

qu'à d'autres problèmes tels que la consanguinité et la perte de diversité génétique11, le flux 

génétique provenant des populations d'origine et des populations adjacentes soutient la 

viabilité à long terme de ces populations en expansion. 

 

L'histoire de l'évolution des canidés de type loup est caractérisée par des flux de gènes 

interspécifiques à travers le genre Canis12. Actuellement, l'hybridation entre les loups et les 

chiens domestiques est considérée comme une menace sérieuse pour la conservation, car elle 

peut éroder l'intégrité génétique et l'adaptation des populations de loups européens à long 

terme9,13. Les populations régionales de loups en Europe du Sud et de l'Est sont 

particulièrement touchées, où les chiens sauvages et en liberté sont courants14. Il est donc 

urgent de mettre en œuvre une gestion appropriée des hybrides en intégrant les perspectives 

scientifiques, juridiques, sociales, éthiques et politiques pour réduire la propagation des 

chiens en liberté et des hybrides loups-chiens15. 

 

La Roumanie est un État membre de l'Union Européenne (UE) depuis 2007. Le loup est 

donc inscrit aux annexes II et IV de la législation sur la conservation de la directive 

« Habitats » de l'UE (directive 92/43/CEE du Conseil), l'objectif global étant de maintenir 

un « état de conservation favorable » (article 2). La législation Roumaine prévoyait des 

dérogations au titre de l'article 16 autorisant un abattage limité par les chasseurs, qui ont été 

intégrées dans le système de gestion de la faune sauvage en vigueur depuis des décennies. 

Toutefois, la chasse au loup a finalement été interdite par le gouvernement Roumain en 
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octobre 201616, des dérogations au cas par cas étant approuvées pour la prévention des 

dommages. En tant qu'État membre de l'UE, la Roumanie doit surveiller en permanence 

l'état de conservation du loup, qui est toujours basé sur l'interprétation des enquêtes menées 

dans les unités distinctes de gestion de la faune par le biais du suivi de la neige en hiver17-19. 

L'inconvénient de cette approche est que les loups ne sont pas identifiables individuellement, 

ce qui augmente le risque de double comptage. C'est pourquoi certaines études ont remis en 

question la robustesse de ces estimations de la taille de la population de loups16,18,19. 

 

Alors que le prédateur apex a été historiquement éradiqué de vastes régions, les Carpates ont 

toujours été habitées par des loups et présentent l'une des plus grandes distributions en 

Europe, comprenant entre 2300 et 2700 individus en Roumanie (19,2-22,5% des loups en 

Europe)7. Bien que la population de loups des Carpates ait constitué un bastion important 

pour la persistance de l'espèce en Europe, on sait relativement peu de choses sur les loups 

des Carpates en Roumanie, y compris des estimations fiables du recensement de la 

population17,18, de la structure de la meute, de l'hybridation potentielle avec les chiens ou de 

la différenciation génétique par rapport à d'autres populations Européennes. Les études 

génétiques précédentes portaient principalement sur des échantillons provenant de la partie 

nord-ouest de la population de loups des Carpates en Pologne, en Slovaquie ou en Ukraine20-

26. Le manque de connaissances scientifiques approfondies sur la population de loups des 

Carpates orientales est encore plus frappant, car cette région est considérée comme 

importante pour la viabilité à long terme des loups en raison de sa vaste zone géographique 

non fragmentée, et constitue en outre un corridor entre les populations du Nord et du Sud9. 

 

Afin d'analyser la diversité génétique, la structure de la population et l'hybridation dans cette 

partie importante mais peu étudiée de l'aire de répartition du loup en Europe, nous avons 

mené une première évaluation génétique des loups dans les montagnes des Carpates du 

centre-est de la Roumanie, en nous concentrant sur quatre zones d'étude centrales et la région 

environnante (PVSO [Putna-Vrancea Natural Park, Soveja SCI, Oituz SCI], HHM 

[Herculian SCI, Harghita-Madaras SCI], MCGN National Park et VNT [Vanatori-Neamt 

Natural Park] ont été choisies comme zones d'étude pour une étude de terrain dans le cadre 

du projet LIFE13NAT/RO/000205 de Wolf Life visant à tester différentes méthodes de 

suivi des loups dans les montagnes des Carpates orientales). Plus précisément, nous avons 

cherché à savoir si les loups des Carpates Roumaines orientales présentaient (1) des niveaux 

de diversité génétique similaires à ceux que des études antérieures avaient mis en évidence 

pour les loups d'autres régions des Carpates, (2) une structure de population fournissant des 

preuves de l'existence de barrières de dispersion, et (3) si la présence connue de chiens en 

liberté, tels que les chiens errants ou les chiens de garde du bétail, pouvait avoir conduit à des 

taux d'hybridation élevés. 

 

Pour répondre à ces questions, nous avons appliqué une combinaison de méthodes de 

séquençage de l'ADN mitochondrial ainsi que de méthodes de génotypage basées sur les 

microsatellites et les polymorphismes mononucléotidiques, à partir d'échantillons de loups 

collectés pour la plupart de manière non invasive. 

 

MATERIEL ET METHODE 
Zone d'étude et collecte d'échantillons 



Jarausch et al. 2023   Traduction DeepL & RP – 23/12/2023 4 

Les Carpates Roumaines orientales n'ont pas fait l'objet d'une surveillance fiable et des 

estimations fiables du nombre de loups ou de la répartition des meutes manquaient pour 

cette zone. Un plan d'échantillonnage spatialement équilibré a donc été mis en œuvre 

pour garantir la détection et la collecte d'un nombre représentatif d'échantillons. 

Conformément aux recommandations de l'UE d'utiliser une méthode de collecte de données 

spatialement normalisée dans toute l'Europe48, six à douze unités d'échantillonnage de taille 

égale ont été sélectionnées en plaçant la grille de 10 × 10 km de l'AEE sur une carte 

topographique. L'étude génétique a été réalisée dans les Carpates Roumaines orientales, 

comprenant quatre zones d'étude centrales d'une superficie totale de 4 000 km2 : (1) PVSO 

[Putna-Vrancea Natural Park, Soveja SCI, Oituz SCI], 1200 km2 avec 12 unités 

d'échantillonnage ; (2) HHM [Herculian SCI, Harghita-Madaras SCI], 1200 km2 avec 12 

unités d'échantillonnage ; (3) MCG [Muntii Calimani-Gurghiu SCI], 1000 km2 avec 10 unités 

d'échantillonnage ; et (4) VNT [Vanatori-Neamt Natural Park], 600 km2 avec 6 unités 

d'échantillonnage (Fig. 1). 

 

 
Figure 1. Échantillons de loups génétiquement identifiés (n = 378 ; cercles jaunes) collectés dans les quatre zones d'étude 

principales - PVSO, HHM, MCG, VNT (lignes noires) - et dans la zone environnante. La carte plus petite (à droite) montre 
la zone d'étude (cadre noir plein) dans les Carpates Roumaines orientales. La distribution des loups à travers l'Europe 
au cours de la période 2012-2016 avec une présence permanente (bleu) et une présence sporadique (orange) est 
présentée selon27 

 

Les zones d'étude principales ont été étudiées exclusivement pendant la saison hivernale 

(c'est-à-dire de novembre à avril) au cours des années suivantes : PVSO 2014-2015, HHM 

2015-2016, MCG et VNT 2016-2017. L'hiver a été choisi car la structure sociale des meutes 

de loups et donc la population de loups est relativement stable à cette période de l'année (la 

mortalité des petits est élevée au cours des premiers mois de vie et les petits ont gagné en 

taille et se déplacent ensemble ; l'évaluation des territoires des loups (par exemple, 

l'identification des marques olfactives, le suivi de la neige, la collecte d'échantillons d'ADN). 

Un effort d'échantillonnage cohérent et spatialement normalisé a été assuré en fixant une 

longueur cumulative minimale de transect de 20 km dans chaque unité d'échantillonnage 

(cellule de grille de 10 × 10 km). Les transects ont été sélectionnés le long des routes 

forestières et des sentiers existants et ont été étudiés à pied. Chaque transect a été couvert au 
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moins trois fois par saison d'étude en divisant les saisons d'étude de six mois en trois saisons 

d'étude de deux mois (novembre-décembre, janvier-février et mars-avril, respectivement). 

Au total, 444 échantillons de loups, pour la plupart non invasifs, ont été collectés (226 

excréments, 102 échantillons d'urine, 39 poils et un échantillon de salive provenant d'un 

animal tué). D'autres échantillons ont été collectés de manière opportuniste dans les environs 

entre 2011 et 2017, y compris 66 échantillons de tissus obtenus à partir de loups récoltés 

légalement et d'un animal tué sur la route. Dix échantillons de chiens domestiques (trois 

échantillons de salive, trois échantillons d'excréments et quatre échantillons de tissus) ont été 

collectés entre janvier 2016 et mars 2017 afin de détecter les hybrides putatifs loup-chien 

dans l'ensemble des données. 

 

Les échantillons d'urine ont été conservés dans 33 ml d'éthanol à 96% en ajoutant 15 ml de 

mélange urine-neige. Les échantillons d'excréments et de tissus ont été conservés dans de 

l'éthanol à 96%. Les échantillons de salive ont été conservés dans des tubes Eppendorf de 2 

ml contenant de l'éthanol à 96% ou recueillis dans du papier filtre et stockés au sec dans un 

sac en plastique. Tous les échantillons ont été conservés dans des conditions sèches, à 

température ambiante et à l'abri de la lumière directe du soleil, jusqu'à l'extraction de l'ADN. 

 

Aucun animal n'a été manipulé ou tué pour cette étude. Les échantillons non invasifs ont été 

collectés conformément aux lois locales et nationales en vigueur. Aucune approbation 

éthique n'a été nécessaire pour travailler avec des échantillons non invasifs ou des tissus 

provenant d'animaux morts. 

 

Analyses génétiques… 

 

Analyses de données pour évaluer la diversité génétique et la structure de la 

population… 

 

Identification des hybrides 

Nous avons testé l'hybridation entre les loups et les chiens en utilisant un panel de 96 SNP 

informatifs sur l'ascendance32. La cohérence du génotypage a été évaluée en comparant les 

résultats de 14 échantillons répliqués (10% de tous les individus). Nous avons exécuté 

l'algorithme de regroupement bayésien mis en œuvre dans STRUCTURE 2.3.465, combiné 

les données dans CLUMPP 1.1.266 et utilisé STRUCTURE HARVESTER 0.6.9468 avec les 

mêmes paramètres que ceux décrits ci-dessus pour déduire la structure de la population. 

Nous avons effectué une PCoA mise en œuvre dans GenAlEx 6.559,60 pour déduire le 

nombre de groupes d'individus génétiquement proches. Pour évaluer plus avant les individus 

qui ont montré des signes de mélange dans les analyses STRUCTURE et PCoA, nous avons 

utilisé le logiciel NewHybrids 1.172. Ce logiciel a été utilisé pour calculer la probabilité 

d'appartenir à huit catégories généalogiques : loup, chien, F1, F2, backcross de première 

génération avec le loup (BCW), backcross de deuxième génération avec le loup (BCW2), 

backcross de première génération avec le chien (BCD) et backcross de deuxième génération 

avec le chien (BCD2). Nous avons effectué un rodage de 100 000 pas, suivi de 500 000 

balayages dans des conditions préalables uniformes. 

RESULTATS 
Diversité génétique 
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Nous avons analysé 444 échantillons, pour la plupart non invasifs, collectés entre 2011 et 

2017 dans les Carpates Roumaines orientales au sein de la région étudiée (quatre zones 

d'étude centrales et la zone environnante, Fig. 1). Des assignations génotypiques individuelles 

basées sur 13 loci microsatellites ont été obtenues pour 296 échantillons de 126 individus de 

loups (50 femelles,75 mâles, RW016 sexe non identifié). 

 

Chaque loup a été génotypé 2,35 fois en moyenne (gamme = 1-17 génotypes par individu, 

64 des 126 individus génotypés une fois). Les échantillons ont montré un succès moyen élevé 

d'amplification par PCR (taux de 91,1%). Les taux moyens d'abandon allélique et de faux 

allèles étaient faibles (5,7% et 0,8%, respectivement). Pour les 13 loci microsatellites, aucun 

signe de distorsion de fréquence due à des pertes importantes d'allèles ou à des pics de 

bégaiement n'a été identifié. La présence potentielle d'allèles nuls a été constatée pour les loci 

FH2017, FH2096 et vWF. La probabilité d'identité (PID) était de 1,2 × 10-13 et la probabilité 

d'identité entre frères et sœurs (PIDsib) était de 1,2 × 10-05 pour tous les individus loups 

identifiés, ce qui indique que l'ensemble des loci microsatellites était suffisant pour 

l'individualisation, même entre frères et sœurs. Les valeurs PID et PIDsib < 0,0001 ont été 

atteintes avec au moins cinq et onze marqueurs, respectivement. 

 

 
Figure 2. Fréquences des cinq haplotypes de la région de contrôle de l'ADNmt identifiés chez les 125 loups des 

Carpates Roumaines orientales 

 

Entre trois et 15 allèles ont été génotypés parmi les 13 loci avec une moyenne de 7,31 allèles 

par locus sur l'ensemble des individus loups (n = 126). L'hétérozygotie moyenne observée 

(Ho) était de 0,69 ± 0,04 et l'hétérozygotie moyenne attendue sans biais (uHe) était de 0,73 ± 

0,04. En testant tous les loups génotypés, trois des 13 loci (vWF, FH2137 et FH2161) 

s'écartaient significativement de l'HWE (p < 0,05). 

 

La diversité des haplotypes de l'ADN mitochondrial a été évaluée en séquençant de courts 

fragments de la région de contrôle de l'ADNmt à l'aide de deux ensembles différents 

d'amorces, ce qui a permis d'obtenir des tronçons d'une longueur de 250 ou 390 pb. La 

détermination de l'espèce a été réussie pour un total de 406 échantillons sur 444 (91,4%), 

avec 378 échantillons de loups et 32 échantillons de chiens et sept autres espèces de 

mammifères (voir les résultats supplémentaires et les Tableaux S1-S5 pour plus de détails). 

Cinq haplotypes d'ADNmt de loups ont été identifiés chez 125 individus (aucun haplotype 

n'a pu être identifié pour le loup RW052m) : H14 (le plus fréquent, 49%), suivi de H4 (25%) 
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et H13 (10%) selon28 ainsi qu'un haplotype précédemment non décrit en Roumanie (ici typé 

comme ROM1, 10%) (Fig. 2). Il est intéressant de noter que l'haplotype ROM1 correspond 

à des séquences (361 pb ; ID : MH89161629 et 356 pb ; ID : MK129178 & MK12917930) 

obtenues à partir de spécimens de musée se rapportant à la population de loups éteinte de 

Sicile et à une séquence obtenue à partir d'un individu découvert dans le sud de la France 

en 1954 CE (361 pb ; ID : OM74338831). Un autre haplotype, H628, a été trouvé dans huit 

échantillons de loups (6%) prélevés dans les environs mais pas dans les quatre zones d'étude 

principales. 

 

 
Figure 3. Distribution spatiale des meutes (polygones violets numérotés) dans les quatre zones d'étude principales - 

PVSO, HHM, MCG et VNT (lignes orange). Les polygones convexes minimaux comprennent tous les échantillons 
d'individus de chaque meute identifiée. Pedigrees des meutes inférées (étiquetées avec les numéros violets des meutes 
respectives) comprenant les individus reproducteurs (contours noirs) et leurs petits (contours gris). Les mâles sont 
représentés par des carrés, les femelles par des cercles et l'individu pour lequel le sexage n'a pas réussi est représenté 
par un losange. Les mâles non échantillonnés sont indiqués en noir et les mâles qui ont été collectés au cours de l'hiver 

suivant sont indiqués en gris 

 

Parenté et structure de la population 

L'analyse génétique de la parenté dans COLONY a permis de résoudre onze relations 

parents/progéniture consistant en un ou deux parents et entre un et cinq petits dans les 

quatre zones d'étude principales (Fig. 3, meutes 1-9). Les résultats de COLONY ont été 

vérifiés par comparaison manuelle des génotypes en combinaison avec le nombre de 

détections de chaque individu, étant donné que les animaux reproducteurs d'une meute 

marquent à l'odeur leur domaine vital (territoire) et sont généralement identifiés plus souvent 

que leur progéniture. Sur la base du regroupement spatial des individus, les différents 

territoires de loups ont été identifiés et séparés des meutes adjacentes. La reconstitution des 

meutes et la cartographie spatiale des échantillons ont révélé neuf territoires habités par des 

meutes de loups (Fig. 3). Dans deux territoires, un mâle et une femelle ont été identifiés à 

plusieurs reprises (RW008m et RW004f ; RW060m et RW080f), ce qui suggère que ces 

individus ont probablement habité ces zones en tant que couples de loups sans progéniture. 

L'analyse du pedigree a révélé que les mâles reproducteurs avaient changé dans les meutes 1 

et 3 au fil du temps, tandis que les femelles reproductrices avec leur progéniture de 
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l'accouplement précédent habitaient toujours les territoires. Nous avons également détecté 

23 individus dans VNT, HHM et MCG, qui semblaient ne pas avoir de lien de parenté ou 

qui ont été échantillonnés le long des frontières entre les territoires ou dans des zones plus 

éloignées de toute meute ou paire présumée. Ces individus ont été considérés comme des 

flotteurs ou des membres d'autres meutes ou paires. 

 

Un ensemble réduit de données de loups non apparentés pour les analyses de la structure de 

la population contenait 47 individus, comprenant à la fois des loups des zones centrales de 

l'étude et des loups prélevés dans la zone environnante (voir les ensembles de données à 

l'appui pour plus de détails). Les génotypes des loups de ce sous-ensemble étaient en équilibre 

de Hardy-Weinberg (HWE ; p > 0,05). Les analyses STRUCTURE et GENELAND ainsi 

que le critère d'information bayésien n'ont révélé aucune structure de population (Fig. S1). 

 

 
Figure 4. Discrimination entre chiens (n = 10), loups putatifs (n = 127) et détection d'hybrides possibles sur la base des 
données SNP en utilisant a) STRUCTURE pour K = 2 (DOG et WOLF) et b) NewHybrids avec huit catégories 

généalogiques (WOLF, DOG, F1, F2, backcross de première génération avec le loup (BCW), backcross de deuxième 
génération avec le loup (BCW2), backcross de première génération avec le chien (BCD) et backcross de deuxième 
génération avec le chien (BCD2)). Chaque individu est représenté par une barre verticale divisée en segments colorés 
en fonction a) des proportions d'appartenance aux deux groupes déduits et b) de sa catégorie parentale ou hybride. 
Les catégories hybrides F1, F2, BCW et BCD ne sont pas représentées par des segments colorés dans les barres car les 

individus présentaient des probabilités d'affectation < 0,008 

 

Hybridation loup-chien 

L'ADN de 127 loups putatifs (52 échantillons de tissus et 75 échantillons non invasifs) et de 

dix chiens de référence (4 échantillons de tissus et 6 échantillons non invasifs) identifiés par 

l'analyse microsatellite précédente a été génotypé à l'aide d'un panel de 96 marqueurs SNP 

(Single Nucleotide Polymorphism) informatifs sur l'ascendance afin de différencier 

clairement les loups, les chiens et les hybrides potentiels entre loups et chiens. Trois individus 

(RW025m, RW042m et RW043m) n'ont pas été inclus dans l'analyse SNP en raison de la 

qualité insuffisante des génotypes SNP (génotypes avec des taux d'appel <0,60). Deux des 

96 SNP (BICF2P995528 et BICF2P1334457) ont été éliminés de l'ensemble de données final 

en raison d'un faible taux de génotypage (<0,60). Le taux moyen de réussite du génotypage 

(proportion de loci génotypés avec succès sur les 94 SNPloci pour les échantillons analysés) 

était de 0,97. La cohérence des génotypes était également élevée. En comparant les résultats 

d'un sous-ensemble de 14 échantillons répliqués (10% de tous les individus), des données 
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manquantes ont été obtenues pour 1 à 17 loci par échantillon (taux de 2,51%) et des allèles 

manquants dans les répliques d'un échantillon de chien (taux de 1,44%). 

 

L'analyse bayésienne STRUCTURE des 127 loups putatifs et des dix chiens de référence a 

indiqué que le nombre le plus probable de groupes génétiques était K = 2 (Fig. 4a). Tous les 

chiens de référence ont été assignés à un groupe avec une probabilité moyenne de 0,997 

allant de 0,991 à 0,999. Parmi les 127 génotypes de loups putatifs détectés dans la région 

étudiée, 120 individus ont été clairement assignés au groupe des loups et deux au groupe des 

chiens, tous avec des probabilités > 0,99, respectivement. Trois individus ont montré des 

probabilités d'affectation au groupe des loups légèrement inférieures mais toujours 

significatives, allant de 0,96 à 0,971, conformément aux connaissances antérieures32. 

 

La différenciation entre les loups et les chiens dans la région étudiée a été confirmée par une 

analyse en coordonnées principales (PCoA), qui a séparé les loups putatifs et les chiens de 

référence en deux groupes le long du premier axe PC1 (59,35% de la variation totale, Suppl. 

Fig. S2). Les deux individus considérés comme des chiens dans l'analyse STRUCTURE ont 

été regroupés avec les échantillons de chiens de référence, tandis que les deux individus 

montrant des signes de mélange ont été placés près du groupe des loups. Les résultats des 

analyses PCoA et STRUCTURE ont été confirmés par l'assignation bayésienne des 

génotypes individuels à l'aide de NewHybrids (Fig. 4b). La plupart des loups putatifs ont été 

assignés à la catégorie loup avec une probabilité > 0,995, deux individus ont été assignés à la 

catégorie chien avec des probabilités de 0,814-0,997, tandis que deux individus (RO022m 

dans un échantillon de tissu et RW056m dans un échantillon d'excréments) avaient les 

probabilités les plus élevées d'être des rétrocroisements de deuxième génération avec le loup 

(BCW2 ; 0,992-1,0). 

DISCUSSION 
Cette étude est la première évaluation génétique des loups dans les Carpates Roumaines 

orientales utilisant le séquençage des haplotypes de l'ADNmt, le génotypage des 

microsatellites et l'identification des hybrides loup-chien basée sur les SNP. Les mesures de 

la diversité microsatellitaire des loups Roumains (Ho = 0,69) sont comparables à d'autres 

études sur les loups des Carpates en Pologne et en Slovaquie (Ho = 0,69,23 ; Ho = 0,67,25) 

et similaires à la population de loups de longue durée du Dinaric-Balkan (Ho = 0,73,33). Nos 

résultats correspondent aux tendances spatiales à grande échelle de la diversité génétique à 

travers l'Europe9 avec les niveaux les plus bas de diversité génétique trouvés dans les 

populations de loups du sud-ouest quelque peu isolées (population Italienne/Alpine, Ho = 

0,57,34 et population Ibérique, Ho = 0,52,35) et une diversité génétique croissante vers le 

nord-est (Estonie et Lettonie, Ho = 0,75,36 ; Russie européenne, Ho = 0,74,37). 

 

Les génotypes microsatellites de tous les loups s'écartaient significativement de l'équilibre 

génétique et Ho était inférieur à uHe, probablement en raison de la composition de l'ensemble 

de l'échantillon comprenant des individus étroitement apparentés des différentes meutes de 

loups. 

 

Quatre des haplotypes ADNmt identifiés ont déjà été décrits pour la Roumanie (H14 et H4) 

ou sont au moins connus pour être répandus en Europe de l'Est et du Sud-Est (H14, H13, 

H6 et H4)26,28. Le fait que l'haplotype ROM1 corresponde aux séquences obtenues à partir 
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de spécimens de musées se rapportant à la population de loups éteinte de Sicile a été plus 

surprenant29,30. Cependant, 30 et 29 ont montré que cet haplotype de loup appartient à 

l'haplogroupe 2 décrit dans28. Le fragment de 361 pb de l'haplotype ROM1 correspondait 

entièrement à un haplotype Sicilien (ID : MH89161629) et à un haplotype Français (ID : 

OM74338831), mais ne différait que par une seule substitution d'un haplotype Français (ID : 

OM74338531), Bulgare (ID : KU696388), Polonais (ID : KF661045) et de l'haplotype de 

loup H6 (cette étude et28). En outre, nos résultats indiquent que l'haplotype ROM1 a été 

partagé entre différentes régions à travers l'Europe avant les extinctions locales induites par 

l'homme et la forte perte de diversité génétique en Europe occidentale s'est produite au cours 

des 200 dernières années, ce qui a déjà été suggéré pour la plupart des autres haplotypes de 

loups Européens31,38. De futures études portant sur des séquences d'ADNmt plus longues 

ou, idéalement, sur des mitogénomes complets de toutes les populations de loups de 

l'haplogroupe 2 pourraient aider à mieux comprendre la dynamique évolutive et la structure 

phylogéographique des loups d'Europe. 

 

Nous avons trouvé des modèles clairs de structure sociale dans la zone d'étude, les analyses 

de parenté suggérant la présence de neuf meutes de loups. Une meute de loups est 

généralement organisée comme une unité familiale comprenant un couple reproducteur et 

sa progéniture de l'année en cours et de l'année précédente39. Il est également connu que la 

plupart des mâles immigrent dans des meutes préexistantes, devenant le nouveau mâle 

reproducteur, tandis que la progéniture femelle occupe souvent des territoires proches de 

leur meute natale ou que le territoire est repris par la progéniture femelle du couple 

reproducteur parental (par exemple,41-44). Comme la dissolution des paires de loups a été 

constatée après la mort d'un ou des deux reproducteurs40, nous supposons que les 

reproductions avec de nouveaux mâles reproducteurs dans PVSO (meute 1 et 3) n'étaient 

pas le résultat d'un choix actif de partenaire par la femelle, mais plutôt une réaction à la perte 

de son partenaire. 

 

Les résultats des analyses de la structure de la population basées sur des loups non apparentés 

(n = 47) étaient cohérents et n'ont révélé aucune structure génétique, ce qui est en accord 

avec une étude génétique précédente sur les loups en Roumanie45, suggérant une dispersion 

et une diversité élevées dues à l'existence de vastes habitats naturels avec peu de perturbations 

anthropogéniques, telles que des colonies ou des infrastructures de circulation. Il faut 

cependant tenir compte du fait que notre étude a été réalisée à l'échelle locale et que nous 

n'avons donc probablement pas pris en compte les barrières ou les filtres potentiels du 

paysage à des échelles spatiales plus grandes, par exemple en raison de l'isolement dû à la 

distance. 

 

L'hybridation des loups et des chiens domestiques est considérée comme une menace 

sérieuse pour l'intégrité génétique à long terme de plusieurs populations Européennes de 

loups9. Une estimation antérieure de la taille de la population18 suggère que la population 

Roumaine de loups pourrait subir des pertes importantes en raison de la mortalité 

anthropogénique (chasse, braconnage, animaux tués sur la route et maladies transmises par 

les chiens). Ces pertes fatales perturbent la structure sociale intacte des meutes de loups, les 

obligeant à accepter des individus extérieurs à la meute42, ce qui peut augmenter le risque 

d'hybridation. 

 



Jarausch et al. 2023   Traduction DeepL & RP – 23/12/2023 11 

Nous avons utilisé 94 SNP informatifs sur l'ascendance pour l'identification des hybrides 

possibles afin d'atteindre une haute résolution dans la discrimination loup-chien-hybride. 

Dans cette étude, tous les individus (à l'exception de RW025m, RW042m et RW043m, voir 

« Résultats ») ont été identifiés comme des loups, à l'exception de deux individus identifiés 

comme des chiens et seulement deux individus identifiés comme des hybrides de dernière 

génération (backcross de deuxième génération avec le loup). Dans l'étude de 32, un nombre 

sélectionné d'individus comprenant des échantillons de loups, de chiens et d'un hybride ont 

été analysés, y compris un ensemble plus large de loups échantillonnés à travers l'Europe, 

ainsi que des chiens et des hybrides suspectés d'être des loups et des chiens. Dans cette étude 

plus complète, les échantillons ont été classés dans la même catégorie parentale/hybride, ce 

qui confirme le statut non hybride des individus considérés comme des loups ou des chiens 

et le statut hybride des deux individus suspectés. 

 

La présence de chiens sauvages et de chiens en liberté (chiens errants ou chiens de garde du 

bétail) dans les habitats des loups peut augmenter le risque d'hybridation entre loups et 

chiens. Notamment, les analyses du régime alimentaire des loups et de la sélection des proies 

effectuées dans la zone d'étude PVSO ont révélé que les chiens représentent une source de 

nourriture importante pour les loups, en particulier pendant l'été lorsque les chiens sont 

présents dans les pâturages de haute altitude pour défendre les troupeaux de moutons 

(principalement un ou deux chiens de garde du bétail et plusieurs chiens de petite taille de 

races mixtes par troupeau)46. Le fait que les chiens restent à l'intérieur ou à proximité des 

villages pendant l'hiver rend plus difficile pour les loups d'atteindre les chiens en tant que 

source de nourriture mais aussi en tant que partenaires de reproduction potentiels, ce qui 

peut expliquer le faible taux d'hybridation observé malgré la présence fréquente de chiens en 

liberté dans la région étudiée. D'autres échantillons provenant d'une zone plus large doivent 

être collectés dans l'aire de distribution des loups pour obtenir des estimations fiables des 

taux d'hybridation entre loups et chiens en Roumanie. 

 

Alors que la population de loups des Carpates représente un bastion important pour la 

persistance à long terme de l'espèce en Europe9, les données pertinentes sur la diversité et la 

structure génétiques des loups des Carpates en Roumanie sont encore rares. Notre première 

évaluation génétique régionale des loups dans les Carpates Roumaines orientales montre des 

niveaux relativement élevés de diversité génétique en raison de la structure sociale des meutes 

et de la forte dispersion des loups dans la région étudiée. Nous n'avons trouvé aucune 

preuve de risques génétiques, par exemple en raison d'une introgression élevée de chiens. En 

conclusion, notre étude confirme l'importance de la population de loups Roumaine pour la 

conservation des loups en Europe. 

 

Puisque le nombre minimum de loups et le nombre de meutes peuvent être utilisés pour 

d'autres estimations de population47, les données de notre étude pourraient être utiles pour 

générer des estimations fiables de la taille de la population de loups en Roumanie. Nous 

espérons que la gestion des loups en Roumanie pourra bénéficier de nos résultats, aidant à 

prendre des décisions bien informées en intégrant des analyses génétiques complètes basées 

sur un échantillonnage génétique non invasif lors de l'estimation future de la taille de la 

population et du statut génétique. D'autres études sur les loups dans les Carpates sont 

nécessaires pour obtenir des informations plus solides requises pour une bonne planification 

de la conservation, en particulier sur la structure de la population à grande échelle, la 
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distribution temporelle et spatiale de la diversité génétique et les taux d'hybridation entre 

loups et chiens. 
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