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Différenciation génétique de la population de loups gris 

(Canis lupus l.) des Balkans et des Carpates 

 

 
 

Résumé 
La différenciation génétique des populations de loups gris (Canis lupus) des Balkans (Serbie 
et Bulgarie) et des Carpates occidentales a été étudiée à l'aide d'échantillons de tissus et d'os 
provenant de loups chassés légalement. Au total, 339 échantillons de tissus et d'os et un petit 
nombre d'échantillons d'aliments, de sang et d'urine ont été utilisés. Le génotypage était basé 
sur 15 microsatellites de l'ADN nucléaire. La différenciation génétique a été étudiée à l'aide 
d'une approche bayésienne (logiciel STRUCTURE). Les résultats obtenus ont montré la 
différenciation entre les populations des Balkans et des Carpates, ainsi qu'entre la population 
Bulgare et les deux populations de Serbie et de Slovaquie. Il y a des indications de migration 
vers l'ouest. Bien que ces résultats soient basés sur les marqueurs nucléaires, il serait conseillé 
de réanalyser les échantillons en utilisant les marqueurs de l'ADNmt. 

INTRODUCTION 
Bien que le loup gris (Canis lupus, L.) fascine les humains, sa concurrence avec les hommes a 

conduit à une chasse excessive et à un déclin de la population qui a même amené l'espèce au 

bord de l'extinction dans certaines parties de l'Europe. Cette tendance négative s'est traduite 

par plusieurs populations de loups isolées dans les péninsules Ibérique, Apennine et 

Balkanique ainsi que dans les régions orientales de l'Europe. Néanmoins, la sensibilisation 

récente des Européens à l'environnement a soutenu les efforts des gestionnaires de la faune 

et des scientifiques pour rétablir l'abondance des loups. Les loups ont pu se répandre à 

nouveau dans les zones appropriées du nord et du centre de la Slovaquie, tandis que leur 

nombre s'est stabilisé en Bulgarie et en Serbie. 

 

Plusieurs auteurs (Rueness et al. 2003 ; Dalén et al. 2005) ont constaté que les carnivores à 

large distribution, comme les loups, ont des structures génétiques cryptiques qui ne peuvent 

être décrites par des facteurs géographiques ou historiques. La mobilité des loups n'est pas 

limitée par les types de paysages, les barrières naturelles et artificielles, mais plus 

probablement par certains facteurs écologiques qui pourraient restreindre les migrations et, 

dans certains cas, conduire à l'isolement. Ainsi, ces dernières années, la phylogéographie du 

loup en Europe est devenue un sujet de recherche courant. Selon Pilot et al. (2010), les 

haplotypes Européens du loup appartiennent à deux grands haplogroupes qui diffèrent entre 

le sud-ouest de l'Europe (péninsule Ibérique et péninsule des Apennins) et l'Europe de l'Est 

(Balkans, Europe de l'Est et du Sud-Est). Les mêmes auteurs ont trouvé des différences 
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phylogéographiques entre les populations des plaines du nord et les populations des 

montagnes du sud de l'Europe. Le défaut de ce travail est l'insuffisance de matériel 

expérimental provenant de l'ensemble de la chaîne des Carpates, à l'exception du sud de la 

Pologne et des Balkans. 

 

L'objectif de cette étude est de comparer la diversité génétique de deux populations de loups 

- celle des Balkans, représentée par l'échantillon de loups de Serbie, et celle des Carpates, 

représentée par l'échantillon de loups de Slovaquie, le groupe le plus à l'ouest des Carpates. 

Ces deux populations seront comparées à l'échantillon de Bulgarie, qui pourrait être une 

source possible de flux génétique vers l'ouest des Balkans et/ou l'Europe centrale. 

MATERIEL ET METHODE 
Au total, 339 échantillons d'os, de peau, de tissus, de fèces, de sang et d'urine de loups gris 

(Canis lupus, L.) ont été prélevés en Slovaquie (194), en Serbie (120) et en Bulgarie (25). Les 

échantillons de tissus et de fèces ont été conservés dans de l'éthanol à 96% dans un 

réfrigérateur à une température de ± 4 °C. Les échantillons de neige, de sang et d'urine ont 

été conservés au congélateur à une température de -20 °C. Les échantillons d'os et de peaux 

ont été conservés au congélateur. Les échantillons d'os et de peau ont été conservés dans une 

enveloppe en papier ou dans des microtubes à la température ambiante. 

… 

RESULTATS 
Pour l'analyse de la fragmentation, 15 loci microsatellites de l'ADN nucléaire ont été utilisés. 

Sur l'ensemble du matériel, nous avons trouvé 187 allèles, le nombre d'allèles par locus variant 

entre 8 et 19. Le nombre d'allèles privés est assez élevé pour les populations individuelles - 

Slovaquie 30, Serbie - 8 et Bulgarie - 6. 

 

Les Tableaux 1 et 2 donnent un aperçu des caractéristiques génétiques de l'ensemble de la 

population et des sous-populations individuelles. Comme le montrent les deux Tableaux, il 

existe une différence entre les hétérozygoties observées et les hétérozygoties attendues, ce 

qui a entraîné des valeurs significatives des indices de fixation, ce qui signifie un manque 

d'hétérozygotes. Le manque général d'hétérozygotes pourrait s'expliquer par la structure des 

populations ainsi que par les populations fragmentées.  

 

En comparant la différenciation génétique des trois populations étudiées, nous avons 

trouvé des différences significatives entre la population Bulgare et les populations Slovaque 

et Serbe, alors que les différences entre les populations Serbe et Slovaque n'étaient pas aussi 

marquées. Il existe toujours un flux génétique le long de la péninsule Balkanique, de la 

Bulgarie vers l'ouest, mais principalement en direction de la population Serbe (Figure 1). En 

ce qui concerne les loci individuels, la plupart d'entre eux permettent d'estimer la 

différenciation entre les populations, mesurée par les caractéristiques FST (Figure 2). 

 

Les résultats de l'analyse STRUCTURE montrent qu’à k = 2, les données sont divisées en deux 

groupes différents - celui des Balkans et celui des Carpates, bien qu'au sein des groupes des 

Carpates, plusieurs individus appartiendraient au groupe des Balkans et vice-versa. À k = 3, 

le groupe d'individus Bulgares diffère du groupe Serbe. Cependant, de nombreux individus 
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visibles pourraient être des migrants des Balkans orientaux, à la fois dans la population Serbe 

et dans celle des Carpates. 

 
Tableau 1. Caractéristiques génétiques globales de la population dans les loci étudiés 

 
 

Tableau 2. Hétérozygoties observées et attendues et indices de fixation de trois populations de loups - Slovaquie 

(Carpates), Serbie et Bulgarie - réparties sur les loci étudiés 

 

DISCUSSION 
Deux études précédentes concernant les populations de loups gris des Balkans étaient basées 

sur la variation de l'ADNmt. Gomerčić et al. (2010) et Djan et al. (2014) ont utilisé 280 pb 

de la région de contrôle mitochondriale Djan et al. (2014) ont trouvé deux haplogroupes 

(occidental et oriental) et ils ont révélé une variation génétique très élevée avec des différences 

significatives entre les deux haplogroupes. En revanche, dans l'article précédent, Gomerčić 

et al. (2010) ont trouvé dans la population Croate au total quatre haplotypes (dont un 

nouveau non décrit précédemment) et donc la population de loups Croate est considérée 

comme ayant la plus grande variation d'ADNmt.  
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Czarnomska et al. (2013) ont trouvé au total 6 haplotypes dans l'aire de répartition naturelle 

du loup en Pologne, dont quatre étaient plus fréquents et, sur la base de leur fréquence, 

quatre sous-populations ont pu être reconnues. Il y a une tendance nord-sud dans 

l'occurrence des haplotypes individuels et la sous-population des Carpates est clairement 

différenciée de celle des plaines. Ces résultats concordent également avec les résultats de 

l'analyse de fragmentation de 11 microsatellites nucléaires, qui ont montré une nette 

différenciation des sous-populations des Carpates et de Roztocze par rapport aux autres 

sous-populations des plaines. 

 

 
Figure 1. Analyse des coordonnées principales de la différenciation génétique des populations de loups des Balkans 

et des Carpates 
 

 
Figure 2. Distribution des valeurs de FST pour les différents loci 

 

Les loups de Serbie font partie d'une plus grande population Dinarique, avec une distribution 

continue couvrant l'ensemble de la péninsule Balkanique, de la Slovénie à la Grèce. 

Cependant, le flux génétique effectif a été documenté entre plusieurs pays voisins, par 

exemple la Slovénie et la Croatie et/ou la Croatie et la Bosnie-Herzégovine, mais en fait il 

n'y a pas de barrières pour le flux génétique le long de la péninsule Balkanique. La population 

Dinarique est estimée à 5 000 individus (Linnell et al. 2007). Une diminution locale de la taille 

de la population Balkanique fragmentée au cours des deux dernières décennies du 20ème siècle 

pourrait conduire à des changements dans la diversité génétique. En raison de son statut de 
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protection, la population semble se rétablir par migration à partir des territoires adjacents 

et/ou par recolonisation des habitats appropriés. 

 

 
Figure 3. Résultats de l'analyse STRUCTURE attribuant les échantillons individuels aux grappes (a) cas de deux grappes 
k = 2, et (b) cas de trois grappes k = 3. Populations : 1 - Carpates, 2 - Serbie et 3 - Bulgarie 

 

Une situation similaire semble exister le long des Carpates avec une population continue 

depuis la Slovaquie centrale, le sud de la Pologne jusqu'à la Roumanie en passant par les 

Carpates Ukrainiennes. En Ukraine, la population des Carpates est liée à la présence de loups 

dans les Pré-Carpates et les plaines adjacentes. 

 

Les Carpates abritent une population de loups d'environ 3 000 à 4 000 individus, la plupart 

d'entre eux se trouvant en Roumanie et en Ukraine (Linnell et al. 2007).  

 

Stronen et al. (2013), dans leur étude pionnière utilisant des SNP et couvrant l'ensemble de 

l'aire de répartition du sud et de l'est de l'Europe, ont bien présenté la différenciation de la 

population du centre-nord par rapport à celles de Croatie et des Carpates, ainsi que par 

rapport à celles de la steppe Ukrainienne, de la Bulgarie et de la Grèce. Le seul inconvénient 

de cette étude est le manque d'échantillons des Carpates et du centre des Balkans, ce qui 

aurait permis de mieux prouver leur position dans l'ensemble de l'Europe. 

 

Il a été observé pour plusieurs taxons, y compris les loups Italiens (Lucchini et al. 2004), que 

la diversité nucléaire évaluée par les microsatellites était considérablement plus élevée que la 

diversité de l'ADNmt. C'est également la raison pour laquelle nous avons décidé de traiter la 

différenciation génétique basée sur les microsatellites nucléaires hérités par les deux parents. 

Conformément à Czarnomska et al. (2013), nous avons également constaté une assez bonne 

différenciation entre les trois groupes d'échantillons, avec des indications sur le schéma de 

migration entre les Balkans orientaux et centraux et les Carpates.  
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Les résultats de cette étude ont montré un regroupement clair des populations des Balkans 

et des Carpates avec une indication du processus de migration entre les populations Bulgares 

et Serbes. Bien que ces résultats soient basés sur les marqueurs nucléaires, il serait souhaitable 

de réanalyser les échantillons en utilisant également les marqueurs de l'ADNmt. 
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