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Résumé 
La consanguinité peut réduire l'aptitude de la progéniture et a des conséquences importantes 
sur la diversité génétique et la viabilité à long terme des populations. Chez les canidés 
socialement coopératifs, la consanguinité est conditionnée par la proximité géographique 
entre les parents de sexe opposé à l'extérieur des groupes de naissance et par la présence 
d'individus apparentés dans les groupes voisins. Par conséquent, les difficultés rencontrées 
pour se déplacer dans d'autres régions où l'espèce est présente peuvent également affecter 
les taux de consanguinité. Cela peut être particulièrement problématique dans les zones à 
forte densité humaine, où les déplacements peuvent être limités, même pour les espèces très 
vagiles. Dans cette étude, nous étudions la dynamique socio-écologique des meutes de loups 
Ibériques dans le paysage dominé par l'homme de l'Alto Minho, au nord-ouest du Portugal, 
où les loups présentent une forte prévalence de dispersion sur de courtes distances et un flux 
génétique limité avec les régions voisines. Nous supposons que les accouplements ont lieu 
sans tenir compte de la parenté, ce qui entraîne une consanguinité récurrente en raison des 
taux élevés de rencontre entre les membres d'une même famille. En utilisant les données d'un 
programme de surveillance génétique non invasif de 10 ans et une combinaison d'estimations 
de parenté et de reconstructions généalogiques, nous décrivons la diversité génétique, le 
choix d'accouplement et les stratégies de dispersion parmi les meutes de l'Alto Minho. 
Contrairement aux attentes, nos résultats révèlent un choix d'accouplement basé sur la 
parenté, de faibles taux de rencontre entre parents et un nombre réduit d'événements de 
consanguinité. Nous avons observé une forte prévalence de philopatrie, en particulier chez 
les femelles reproductrices, la stratégie de reproduction la plus courante consistant à 
associer une femelle philopatrique à un mâle immigrant sans lien de parenté. Dans l'ensemble, 
les loups n'étaient pas consanguins et les changements temporels de la diversité génétique 
n'étaient pas significatifs. Nos résultats sont discutés, compte tenu de la tendance 
démographique des loups dans l'Alto Minho et de son paysage dominé par l'homme. 

INTRODUCTION 
L'accouplement entre parents (c'est-à-dire la consanguinité) peut réduire l'aptitude de la 

progéniture en dévoilant les allèles délétères, un processus connu sous le nom de dépression 

de consanguinité (Charlesworth et Willis 2009 ; Keller et Waller 2002). Chez de nombreuses 

espèces à reproduction coopérative, les individus vivent dans des groupes familiaux avec 
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des territoires établis et retardent souvent la dispersion natale, ce qui entraîne le 

regroupement géographique des parents de sexe opposé au-delà de la maturité reproductive 

(Hatchwell 2009 ; Lukas et Clutton-Brock 2012). Par conséquent, les stratégies 

comportementales, y compris la restriction de la reproduction, la reproduction extra-couple 

et la dispersion basée sur le sexe, peuvent influencer les taux et la persistance de la 

consanguinité dans les populations (Clutton-Brock et Lukas 2012 ; Leedale et al. 2020 ; 

Sparkman et al. 2012 ; voir Nichols 2017 pour une discussion sur la tolérance à la 

consanguinité). Cette dernière stratégie, liée à la dispersion, repose sur le principe selon lequel 

les différences de distance ou de taux de dispersion entre les sexes favorisent la séparation 

géographique des femelles et des mâles nés dans la même région (Pusey et Packer 1987). 

Notamment, chez les canidés, la consanguinité au sein du groupe natal est apparemment 

évitée (Geffen et al. 2011), alors que les accouplements en dehors des groupes natals 

semblent se produire de manière aléatoire en ce qui concerne la génétique, ce qui suggère 

qu'en dehors des groupes natals, la proximité géographique des proches parents est un 

facteur prépondérant de consanguinité (Ausband 2022a ; Geffen et al. 2011). Par conséquent, 

la consanguinité est une préoccupation importante pour la conservation dans les petites 

populations isolées avec des taux élevés de sédentarité ou une prédominance de la dispersion 

sur de courtes distances, ce qui conduit à des densités locales élevées de parents (par exemple, 

Cockerill et al. 2022 ; Viluma et al. 2022). Cependant, même dans les grandes populations 

contiguës, les restrictions de mouvement peuvent créer des zones localisées avec des densités 

élevées de parents proches. La réduction des déplacements est particulièrement fréquente 

dans les paysages dominés par l'homme, où la fragmentation de l'habitat peut perturber les 

schémas de dispersion naturels (Morales-González et al. 2022 ; Rio-Maior et al. 2019 ; Tucker 

et al. 2018). 

 

Les loups sont des canidés à reproduction coopérative qui vivent en groupes familiaux 

(meutes), généralement constitués d'un couple reproducteur monogame et de sa progéniture 

(Mech et Boitani 2003). Les meutes peuvent également contenir des individus non apparentés 

au couple reproducteur (c'est-à-dire des immigrants), bien que leur prévalence et leur sex-

ratio manquent de preuves (Jȩdrzejewski et al. 2005 ; Lehman et al. 1991 ; Rutledge et al. 

2010). Les juvéniles et les adultes se dispersent généralement de leur meute natale, sans 

différence cohérente entre les mâles et les femelles (Morales-González et al. 2022). Les 

couples reproducteurs de loups ne sont généralement pas apparentés (Caniglia et al. 2014 ; 

vonHoldt et al. 2008), mais une dépression de consanguinité a été occasionnellement 

observée dans de petites populations isolées (Gómez-Sánchez et al. 2018 ; Hedrick et al. 

2014 ; Liberg et al. 2005). La résistance du paysage, due à des facteurs environnementaux 

ou anthropogéniques, peut limiter le flux génétique chez les loups, malgré leur longue 

distance de dispersion commune (Morales-González et al. 2022). La population de loups 

Ibériques (Canis lupus signatus) habite un paysage dominé par l'homme dans le nord-ouest de 

la péninsule Ibérique, caractérisé par des infrastructures, l'agriculture et l'élevage (Revelles et 

al. 2018). Par rapport aux loups vivant dans des habitats moins altérés, les loups Ibériques 

sont présents dans un paysage à la connectivité fonctionnelle limitée (Rio-Maior et al. 2019) 

et présentent des distances de dispersion moyennes plus courtes (Blanco et Cortés 2007 ; 

Nakamura et al. 2021). Sur la base de données génétiques et de comportement spatial, Silva 

et al. (2018) ont révélé que les loups Ibériques présentent un flux de gènes spatialement 

hétérogène, ce qui se traduit par des groupes génétiquement différenciés (Encadré Fig. 1) et 
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une forte prévalence de dispersion sur de courtes distances, principalement confinée au 

groupe génétique d'origine. Cette dynamique de population peut augmenter la probabilité de 

consanguinité en favorisant les rencontres entre parents de sexe opposé en dehors de leurs 

groupes natals, en particulier dans les groupes génétiques géographiquement plus petits avec 

un flux génétique limité avec les régions voisines de présence de loups (Silva et al. 2018 ; voir 

Encadré Fig. 1). À cet égard, le loup Ibérique constitue un système d'étude intéressant pour 

comprendre l'effet de la faible connectivité des populations sur les modèles locaux de 

sélection des partenaires et les niveaux de consanguinité. 

 

Dans cette étude, nous évaluons l'influence de la dynamique socio-écologique sur la diversité 

génétique et les niveaux de consanguinité des meutes de loups Ibériques au sein d'un groupe 

génétiquement différencié avec une forte prévalence de dispersion à courte distance. Pour ce 

faire, nous avons utilisé des données génétiques de séries temporelles récupérées dans le 

cadre d'un programme de surveillance de 10 ans et nous avons utilisé des estimations de 

parenté et des méthodes de construction de pedigree pour répondre aux questions suivantes : 

La consanguinité est-elle récurrente ? La parenté influence-t-elle le choix du partenaire ? 

Quelle est la probabilité pour un disperseur de trouver un parent proche ? Quelles sont les 

stratégies individuelles de formation des couples reproducteurs ? Quelle est la fréquence 

d'adoption des individus non apparentés dans les meutes ? Nous émettons l'hypothèse que 

la reproduction est fréquente chez ces loups et prédisons que cette tendance serait liée à deux 

facteurs : un taux de rencontre de parents plus élevé que dans les populations sans restriction 

de mouvement et des accouplements aléatoires en ce qui concerne la parenté génétique, 

comme cela a été décrit pour l'espèce. 

 

 
Fig. 1. La localisation géographique des meutes et des échantillons utilisés dans cette étude. L'encart représente la 
localisation de l'Alto Minho au sein de la chaîne des loups de la péninsule Ibérique (zone ombrée en vert), et la 

localisation des groupes génétiquement différenciés identifiés dans le travail de Silva et al. (2018). Les territoires des 
meutes sont représentés par des cercles en pointillés étiquetés avec le nom de la meute respective. Les points bruns 
représentent les échantillons non invasifs (N = 470), les triangles rouges représentent les individus trouvés morts (N = 6), 
et les losanges jaunes représentent le site de capture des individus capturés à des fins de collier GPS (N = 21) 

MATERIEL ET METHODE 
Zone d'étude 
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Les loups qui habitent cette région sont génétiquement différenciés de la population de loups 

Ibériques restante, et leurs taux de flux de gènes avec les régions voisines ne sont pas 

significativement différents de zéro (Silva et al. 2018). L'Alto Minho est une région 

montagneuse caractérisée par une forte densité de population humaine (110,3 

habitants/km2 ; PORDATA 2020) et un paysage hétérogène dominé par des forêts de 

production (68%), des terres cultivées et des pâturages (28% ; CORINE Land Cover 2012). 

Comme pour le reste de la péninsule Ibérique, les loups de cette région sont protégés par la 

législation nationale et Européenne (par exemple, l'annexe II de la Convention de Berne, 

l'annexe IV de la Directive Habitats de l'UE). Le régime alimentaire des loups dans la région 

est principalement basé sur le bétail, surtout les chevaux et les bovins en liberté, ce qui 

conduit souvent à des conflits et à des niveaux élevés de persécution illégale (Pimenta et al. 

2018). Ces conflits et l'influence croissante de l'homme sur le paysage entraînent un risque 

élevé de mortalité d'origine humaine pour les loups de l'Alto Minho (Rio-Maior et al. 2018). 

 

Échantillonnage et génotypage 

Les loups du Haut-Minho ont fait l'objet d'un programme de suivi de plus de 20 ans qui, 

depuis 2008, comprend l'identification moléculaire des individus. Dans cette étude, nous 

avons analysé les profils génétiques de 150 loups collectés entre 2008 et 2017 dans le cadre 

de ce programme de suivi. Nous avons sélectionné ces profils génétiques sur la base de 

critères de qualité des données, en nous concentrant sur les échantillons présentant moins de 

25% de données manquantes. Ces données ont été générées à partir de 470 échantillons 

génétiques non invasifs (gNIS ; Nakamura et al. 2017 ; Nakamura et al. 2021), 21 individus 

capturés à des fins de marquage GPS (Rio-Maior et al. 2018, 2019), et six individus trouvés 

morts (Fig. 1). Six meutes ont été identifiées dans la région (Nakamura et al. 2021), avec des 

territoires stables tout au long de notre période d'échantillonnage, comme défini par la 

télémétrie GPS des domaines vitaux des loups résidents (Nakamura et al. 2021 ; Rio-Maior 

et al. 2019). L'échantillonnage et le génotypage individuel utilisés dans ce travail ont été 

réalisés dans le cadre du programme de suivi des loups et sont détaillés dans Nakamura et al. 

(2017, 2021). En bref, des gNIS comprenant principalement des crottes ont été collectés le 

long de transects et de sites d'habitation, englobant le territoire des six meutes. Les transects 

ont été définis le long de routes non pavées et de chemins à travers le paysage et ont été 

effectués mensuellement, saisonnièrement ou pendant l'automne-été, avec un effort 

d'échantillonnage moyen de 95,2 km par meute et par an (Nakamura et al. 2017, 2021). Les 

sites d'habitation ont été estimés en combinant les informations de la télémétrie GPS avec la 

détection visuelle ou acoustique des petits de fin juillet à septembre (Rio-Maior et al. 2018). 

Lorsqu'ils ont été détectés, les foyers ont été échantillonnés par une équipe de deux 

personnes en une seule session, au cours de laquelle tous les échantillons détectés ont été 

collectés. Un site d'habitation par meute a été étudié en octobre, juste après la saison d'élevage 

des petits, lorsque les petits sont plus mobiles et que l'on s'attend à ce que les meutes soient 

moins sensibles aux perturbations des sites de reproduction (par exemple, Stenglein et al. 

2011). Les extraits d'ADN ont été obtenus en utilisant la procédure GuSCN/silice (Boom et 

al. 1990) pour les chats ou le kit DNeasy Blood & Tissue (QIAGEN) pour le sang et les muscles. 

Tous les échantillons ont été séquencés pour un fragment de la région de contrôle de l'ADN 

mitochondrial (ADNmt) pour l'identification de l'espèce et génotypés pour 19 

microsatellites, sélectionnés parmi les plus informatifs pour l'identification individuelle chez 

les loups Ibériques (Godinho et al. 2011, 2015 ; Nakamura et al. 2017, 2021). Le taux moyen 

d'abandon allélique était de 10,6%, tandis que le taux de faux allèles était en moyenne de 
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0,7% pour l'ensemble des loci (Nakamura et al. 2021). Pour écarter les cas potentiels 

d'hybridation avec le chien-loup (Godinho et al. 2011), une analyse bayésienne de 

regroupement a été mise en œuvre dans STRUCTURE 2.3.4 (Pritchard et al. 2000) en utilisant 

la base de données de référence et les procédures décrites dans Pacheco et al. (2017). Le 

logiciel ARLEQUIN 3.5 (Excoffier et Lischer 2010) a été utilisé pour estimer les écarts par 

rapport à l'équilibre de Hardy-Weinberg selon Guo et Thompson (1992) et pour évaluer la 

signification de l'association entre les génotypes à des paires de loci (déséquilibre de liaison, 

DL). La signification statistique a été ajustée à l'aide de corrections séquentielles de 

Bonferroni. 

 

Reconstruction de l'arbre généalogique 

Pour reconstruire la généalogie des loups de l'Alto Minho, nous avons appliqué la méthode 

de pleine vraisemblance mise en œuvre dans COLONY v2.0.6.4 (Jones et Wang 2010), en 

tenant compte de la consanguinité et en supposant des taux d'abandon d'allèles spécifiques 

aux locus. En revanche, pour les loups repérés par GPS et retrouvés morts, nous les avons 

considérés comme des parents ou des descendants potentiels en fonction de l'âge estimé au 

moment de la capture ou de la mort. Pour surmonter les biais possibles dans l'inférence 

généalogique dus aux fluctuations des fréquences alléliques au fil des générations (Wang 

2011b), nous avons sous-échantillonné nos données en utilisant une approche de fenêtre 

coulissante (taille de la fenêtre = 3 ans ; taille du pas = 1 an), ce qui a donné huit ensembles 

de données, chacun avec 50-90 individus. Ces analyses ont été effectuées dans l'ordre 

chronologique, en incluant les frères et sœurs paternels et maternels connus établis lors des 

étapes précédentes, ce qui a permis d'accroître la précision des groupes de frères et sœurs 

déduits. Seules les familles complètes dont la probabilité d'inclusion était égale ou supérieure 

à 0,85 ont été prises en compte. Comme approche complémentaire pour s'assurer que toutes 

les relations possibles ont été identifiées, nous avons également effectué une analyse COLONY, 

incluant tous les individus en tant que descendants potentiels et tous les hommes et femmes 

en tant que pères et mères potentiels, respectivement. Les relations concordantes entre les 

différentes analyses ont été incluses dans une généalogie consensuelle, corroborée par les 

haplotypes d'ADNmt de la mère et de la progéniture et par les informations relatives au sexe, 

à l'âge et à l'affectation de la meute disponibles auprès des individus suivis par GPS. Enfin, 

nous avons également calculé la taille effective de la population (Ne) des loups du Haut-

Minho dans COLONY en utilisant l'ensemble des données et la méthode d'assignation de 

meute, qui estime la Ne actuelle dans une sous-population avec immigration (Wang 2009). 

 

Parenté et diversité génétique 

Pour déterminer l'estimateur de parenté le plus performant pour notre ensemble de données, 

nous avons d'abord simulé 3000 dyades (c'est-à-dire des paires d'individus) représentant six 

relations différentes : parent-famille, frères et sœurs, demi-frères et demi-sœurs, cousins 

germains, cousins au second degré et individus non apparentés (500 dyades chacune). 

Ensuite, nous avons estimé la parenté génétique des dyades simulées en utilisant les cinq 

moments et les deux estimateurs de maximum de vraisemblance disponibles dans 

COANCESTRY 1.0, ainsi que l'estimateur de maximum de vraisemblance implémenté dans ML-

Relate (Kalinowski et al. 2006). Pour trouver l'estimateur le plus précis, nous avons utilisé les 

coefficients de corrélation de Pearson pour comparer les valeurs de parenté génétique 

estimées avec les valeurs réelles. Après avoir effectué cette comparaison, nous avons constaté 

que l'estimateur triadique du maximum de vraisemblance (TrioML ; Wang 2007) était le plus 
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performant (r de Pearson = 0,801 ; voir le Tableau complémentaire S2). Nous avons ensuite 

utilisé TrioML, implémenté dans COANCESTRY 1.0, pour estimer la parenté génétique par paire 

(r) entre toutes les paires d'individus et les coefficients de consanguinité individuels (F) pour 

tous les loups de l'Alto Minho. 

 

Pour établir un seuil de classification des dyades comme apparentées ou non apparentées sur 

la base des valeurs estimées de parenté par paire, nous avons suivi la méthode décrite par 

Blouin et al. (1996) et Lucchini et al. (2002). Ce seuil a été défini comme la valeur médiane 

entre les moyennes des distributions des valeurs de parenté TrioML pour les dyades simulées 

non apparentées et apparentées de premier ordre (parents, descendants et frères et sœurs). 

Pour vérifier si les loups de l'Alto Minho évitent la consanguinité, nous avons comparé la 

parenté entre les partenaires d'accouplement réels et ceux générés aléatoirement en utilisant 

l'approche de simulation MonteCarlo mise en œuvre dans STORM (Frasier 2008). Les 

simulations ont été effectuées sur 1000 itérations, en utilisant toutes les femelles et tous les 

mâles échantillonnés comme mères et pères potentiels, respectivement. A chaque itération, 

le nombre de paires reproductrices simulées était le même que celui identifié avec la 

généalogie reconstruite. Nous avons ensuite calculé la parenté moyenne des paires 

reproductrices simulées à chaque itération et comparé la distribution résultante avec la 

parenté moyenne des paires reproductrices réelles. La signification statistique a été 

déterminée en tenant compte d'un alpha de 0,05. 

 

Nous avons estimé la diversité génétique des loups de l'Alto Minho sur la base de 

l'hétérozygotie observée (Ho) et attendue (He) en utilisant le paquetage diveRsity dans R 

(Keenan et al. 2013 ; R Core Team 2020). Ces statistiques sont présentées pour l'ensemble 

des données sur une base annuelle (c'est-à-dire sur la base de tous les animaux détectés par 

année civile), et par groupe social (Parreira et Chikhi 2015 ; Parreira et al. 2020), défini ici 

comme tous les individus assignés à la meute pendant la durée de vie de chaque paire 

reproductrice. Pour évaluer les différences significatives entre les années consécutives ou les 

groupes sociaux, nous avons effectué des tests de Kruskal-Wallis. 

 

Inférence de l'organisation sociale et de la dispersion 

Les individus ont été considérés comme résidents de la meute selon trois critères utilisés 

dans une étude récente ciblant les mêmes meutes (Nakamura et al. 2021) : i) ont été confirmés 

comme membres de la meute par télémétrie GPS ; ou ont été détectés par le biais de gNIS 

ii) au moins une fois sur le site d'habitation, ou iii) au moins deux fois par an à l'intérieur du 

territoire de la meute. Les exceptions à ces critères n'ont été autorisées que lorsque 

l'ascendance de l'individu a été déterminée par sa généalogie. Les individus qui ont été 

échantillonnés pendant au moins deux ans et dont la meute natale a été confirmée sur la base 

de la reconstruction généalogique ont été classés comme philopatriques s'ils n'ont été 

échantillonnés que dans leur meute natale ou comme immigrants s'ils ont été identifiés 

comme résidents d'une meute différente. 

 

Afin d'estimer la probabilité globale de rencontres entre parents au cours de notre période 

d'étude, nous avons calculé la proportion de paires mâle-femelle de plein ou demi-frères 

(basée sur la généalogie) par rapport à toutes les paires possibles parmi tous les individus 

échantillonnés, en suivant la méthode décrite par Geffen et al. (2011). En outre, nous avons 

estimé la même probabilité en considérant uniquement les individus identifiés comme 
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disperseurs, c'est-à-dire la proportion de paires mâle-femelle complètes ou demi-sœurs 

possibles parmi les disperseurs par rapport au nombre total de paires possibles parmi les 

disperseurs. 

 

Sur la base de la généalogie et de l'échantillonnage annuel intensif, nous avons supposé que 

les petits étaient nés la première année où ils avaient été détectés lorsque l'échantillonnage 

avait lieu après la saison de reproduction (c'est-à-dire après le mois de mai ; Rio-Maior et al. 

2018) ou qu'ils étaient nés l'année précédente. Cette information a ensuite été utilisée pour 

estimer la durée approximative du lien (en années) pour chaque couple reproducteur. En 

outre, nous avons recherché des preuves de polygamie ou de couples reproducteurs multiples 

(c'est-à-dire plus d'une femelle de la meute donnant naissance la même année). Enfin, pour 

les loups identifiés comme disperseurs, l'âge minimum au moment de la dispersion a été 

supposé être l'intervalle de temps entre la naissance estimée et la date de la première recapture 

dans la nouvelle meute. 

RESULTATS 
Diversité des loci et identification des individus 

Tous les loci microsatellites étaient polymorphes, avec une moyenne de cinq allèles par locus, 

allant de deux à sept (Tableau S1). Des écarts par rapport aux attentes de Hardy-Weinberg 

ont été observés pour trois loci (p < 0,001) et plusieurs comparaisons par paire se sont 

écartées de manière significative de l'équilibre de liaison (Tableau supplémentaire S1). 

Toutefois, aucun loci n'a été supprimé de l'analyse parce que les évaluations précédentes du 

DL pour les mêmes marqueurs dans l'ensemble de la population de loups Ibériques n'ont 

pas donné lieu à des écarts par rapport aux attentes (Godinho et al. 2015). Le dépistage initial 

de l'hybridation loup-chien n'a révélé aucune preuve de métissage dans notre échantillonnage 

(Supplementary Fig. S1). Les 150 loups analysés dans cette étude présentaient un sex ratio de 

1:1 (74 M:75 F ; un inconnu). En moyenne, chaque loup a été échantillonné 3,21 ± 2,76 (s.d.) 

fois, certains individus ayant été échantillonnés jusqu'à 16 fois. Si l'on considère uniquement 

les échantillons non invasifs, les loups ont été échantillonnés en moyenne 2,06 ± 2,48 (s.d.) 

fois dans les transects et 1,09 ± 1,62 fois sur les sites d’habitations. Notamment, 33% des 

individus ont été exclusivement échantillonnés sur les sites d’habitations, tandis que 49% ont 

été exclusivement échantillonnés sur les transects. En ce qui concerne les 101 individus 

échantillonnés plus d'une fois, 76% (N = 77) ont été échantillonnés continuellement dans le 

même territoire de meute, alors que 23% (N = 23) ont été échantillonnés dans deux meutes, 

et un seul individu dans trois territoires de meute. La période moyenne d'échantillonnage par 

individu était de 1,7 ± 1,2 (s.d.) ans, et 34% (N = 51) des individus ont été échantillonnés 

pendant deux ans ou plus, jusqu'à sept ans (Supplementary Fig. S2). Les tendances 

temporelles de l'hétérozygotie et du coefficient de consanguinité pour les loups de l'Alto 

Minho ont révélé un modèle stable à travers les années (2008 à 2017), avec des moyennes 

globales de Ho = 0,60 ± 0,16 (s.d.) et He = 0,58 ± 0,14 (s.d.) et aucune différence significative 

entre les années consécutives (Fig. supplémentaire S3). Deux haplotypes de l'ADNmt 

connus pour les loups Ibériques, à savoir W6 et W7 (Valière et al. 2003), ont été observés 

avec une fréquence de 89% (N = 136) et 11% (N = 16), respectivement. 
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Fig. 2. Généalogie des loups du Haut-Minho. Les lignes horizontales relient les couples reproducteurs, les années de 
liaison étant indiquées au-dessus de la ligne. Les lignes verticales indiquent l'ascendance des individus. Le nombre de 

descendants non reproducteurs est indiqué pour chaque couple reproducteur. Les meutes sont représentées par des 
couleurs indifférentes (Vez : vert ; Arga : brun clair ; Peneda : jaune ; Cruz Vermelha : rouge ; Boulhosa : violet ; Soajo 
: bleu). Les individus dont l'ascendance est inconnue sont représentés en gris. Chaque icône représente un individu 
reproducteur. Les carrés représentent les mâles et les cercles les femelles. La couleur de remplissage de l'icône indique 
la meute natale, tandis que la couleur de contour représente la meute reproductrice. Les lettres d'identification 

correspondent au nom de la meute natale ou à l'endroit où l'individu a toujours été échantillonné. Les astérisques indiquent 
les liens entre paires consanguines 

 

Composition des meutes et taille effective de la population 

La généalogie finale comprenait 127 individus (~85% de tous les individus échantillonnés ; 

Fig. 2). Six des 23 individus non inclus dans la généalogie ont été classés comme résidents de 

la meute. Les 17 autres individus n'ont été détectés qu'une seule fois au cours des trois 

premières années de notre période d'échantillonnage, à l'extérieur ou dans des territoires de 

meutes qui se chevauchent. Nous les avons considérés comme des individus issus 

d'anciennes lignées familiales et les estimations de parenté indiquent qu'ils sont apparentés 

entre eux mais aussi avec des individus inclus dans la généalogie, principalement avec des 

reproducteurs antérieurs. Nous avons détecté 16 couples reproducteurs monogames sociaux, 

comprenant 27 loups (14 mâles et 13 femelles). Dans l'un des 16 couples reproducteurs, seule 

la femelle a été échantillonnée. La durée moyenne du lien de couple était de 2,3 ± 1,8 (s.d.) 

ans, allant de 1 à 7 ans (Fig. supplémentaire S4). Les meutes comprenaient le couple 

reproducteur et jusqu'à 12 membres apparentés, y compris la progéniture de l'année, les 

yearlings (progéniture des années précédentes) et d'autres parents non au premier degré, plus 

jusqu'à 3 individus non apparentés (Fig. supplémentaire S5). Le nombre cumulé de 

descendants par couple reproducteur varie de 1 à 25, avec une moyenne annuelle de 3,7 ± 

1,8 (s.d.). Sept individus non apparentés (5 M:2 F) ont été détectés comme résidents dans 

quatre des six meutes (~70%) pendant au moins un an, jusqu'à quatre ans (Fig. 

supplémentaire S5). Dans toutes les meutes, le ratio moyen de membres non apparentés 

était de 20% (Fig. supplémentaire S5). La taille moyenne annuelle de la meute, y compris les 

individus non apparentés, était de 8,9 ± 3,2 (d.s.), et la taille effective actuelle de la population 

a été estimée à 15 (95% IC : 9, 34) en supposant un accouplement aléatoire et à 16 (95% IC : 

8, 30) en supposant un accouplement non aléatoire. 
Tableau 1. Informations génétiques des 15 couples reproducteurs dont les génotypes femelle et mâle sont connus 
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La parenté des couples reproducteurs (r) et les intervalles de confiance obtenus avec l'estimateur TrioML sont présentés, 
ainsi que le coefficient de consanguinité et l'hétérozygotie observée de chaque reproducteur individuel. La durée du 
lien entre les paires (nombre d'années), l'année de la première reproduction et le nombre total de descendants sont 
également présentés. u non défini 

 

Parenté et consanguinité 

La simulation de la parenté par paire pour les individus non apparentés (�̅�= 0,006 ± 0,214) 

et pour les parents de premier ordre (parents descendants et frères et sœurs ; �̅� = 0,487 ± 

0,164) a donné lieu à une distribution qui se chevauche partiellement (Fig. supplémentaire 

S6). Nous définissons le seuil de classification de la paire comme apparentée à 0,240, ce qui 

signifie que 4% des parents non apparentés et 8% des parents au premier degré seraient mal 

classés. La parenté moyenne par paire parmi les loups d'Alto Minho était r = 0,108 ± 0,163 

(s.d. ; Fig. supplémentaire S7). La plupart des couples reproducteurs pour lesquels nous 

disposions des génotypes de la femelle et du mâle n'étaient pas apparentés (N = 12 ; 80% ; 

Tableau 1). Deux couples reproducteurs étaient des parents éloignés (meute Vez ; Tableau 

1), tandis qu'un seul couple reproducteur était formé par des parents de premier ordre (r = 

0,5 ; P021 × P055, meute Peneda ; Tableau 1, Fig. 2). En outre, sur la base de la généalogie, 

nous avons détecté un couple reproducteur entre des parents de deuxième ordre (une nièce 

et un oncle ; V160 × S108 dans la meute de Vez, Fig. 2), qui présentait une valeur de parenté 

de zéro. Malgré les cas observés de consanguinité, nous avons trouvé des preuves d'un choix 

de partenaire basé sur la parenté, car la parenté des paires d'accouplement réelles était 

significativement plus faible (p < 0,013 ; Fig. supplémentaire S8) que celle des paires 

d'accouplement générées de façon aléatoire. Les loups d'Alto Minho présentaient un 

coefficient de consanguinité moyen de F = 0,059 ± 0,107 (s.d.), alors que les paires 

d'accouplement avaient une moyenne de F = 0,03 ± 0,05 (s.d. ; Tableau 1). 

 

Diversité génétique des familles de frères et sœurs 

En moyenne, les groupes sociaux de l'Alto Minho présentaient de faibles coefficients de 

consanguinité (F = 0,036) et une hétérozygotie observée élevée (Ho = 0,62 ; He = 0,48 ; Fig. 

3). Cependant, six familles ont révélé un schéma opposé, présentant une hétérozygotie 

observée réduite et un coefficient de consanguinité accru (Fig. 3). C'était le cas de la 

progéniture du couple reproducteur relatif de premier ordre dans la meute de Peneda, 

représentée par deux frères et sœurs pleins avec la valeur de consanguinité estimée la plus 

élevée parmi les loups de l'Alto Minho (F = 0,537 et 0,418). 3 familles de frères et sœurs 

pleins dans la meute de Vez et une dans la meute de Soajo ont également présenté une faible 

diversité génétique et une consanguinité élevée. D'une manière générale, la descendance des 
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couples reproducteurs établis plus tôt dans notre échantillonnage semble présenter une 

diversité génétique plus faible que celle des couples établis plus tard (Fig. 3). 

 

 
Fig. 3. Distribution des estimations de l'hétérozygotie et du coefficient de consanguinité par groupe social. 
L'hétérozygotie observée (teinte plus claire) et l'hétérozygotie attendue (teinte plus foncée) sont représentées sur le 

panneau de gauche, et les coefficients de consanguinité individuels moyens sur le panneau de droite. Les identifiants des 
géniteurs et la durée de chaque lien de paire sont indiqués sur l'axe des ordonnées. Chaque couleur représente une 
meute distincte (comme dans la Figure 2) dont le nom est indiqué sur le côté droit du graphique. Les lignes en pointillé 
représentent les estimations moyennes globales de l'hétérozygotie observée et du coefficient de consanguinité pour les 
loups du Haut-Minho 

 

Dispersion inter-meutes 

Nous avons identifié 23 individus philopatriques avec une tendance significative basée sur 

les femelles (17 F:6 M ; χ2 = 8.69, df = 1, p-value = 0,0016), dont 5 (22% ; 5 F:0 M) sont 

devenus des reproducteurs. De plus, nous avons identifié 18 disperseurs (7 F:11 M, pas de 

tendance significative pour le sexe), dont onze (61% ; 4 F:7 M) sont devenus des 

reproducteurs dans la nouvelle meute (Fig. 4A). En considérant tous les individus, le taux 

estimé de rencontre avec un frère ou un demi-frère était de 0,067 (95%CI : 0,061, 0,074) et 

0,016 (95%CI : 0,013, 0,019), respectivement. Le taux de rencontre de la parenté en considérant 

uniquement les disperseurs était de 0,247 (95%CI : 0,150, 0,343), ce qui est significativement 

plus élevé qu'en considérant toutes les paires possibles (χ2 = 23,8, df = 1, p-value = 5,340 × 

10-7). Néanmoins, nous n'avons trouvé aucune preuve de reproduction entre ces frères et 

sœurs, et seulement une fois des frères et sœurs dispersants de sexe opposé ont été détectés 

simultanément dans la même meute. Nous avons identifié des émigrants et des immigrants 

dans toutes les meutes, à l'exception de la meute de Boulhosa, où seuls des immigrants ont 

été observés. Sur la base de la période pendant laquelle chaque loup a été détecté dans la 

meute natale avant la dispersion, nous avons classé les disperseurs en deux classes d'âge 

possibles : les juvéniles (c'est-à-dire 12-23 mois ; détectés depuis moins de deux ans dans la 

meute natale ; N = 5 ; 3 F:2 M) ; et les adultes (c'est-à-dire ≥ 24 mois ; détectés depuis au 

moins deux ans dans la meute natale ; N = 13 ; 4 F:9 M ; Fig. 4A). 
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Fig. 4. Stratégies de dispersion et de reproduction observées chez les loups femelles et mâles dans l'Alto Minho. Le 
panneau A illustre la fréquence des différentes stratégies individuelles de dispersion, et le panneau B illustre la 
fréquence des différentes stratégies adoptées pour établir un nouveau lien de couple 

 

Formation des couples reproducteurs 

Sur la base de 13 couples reproducteurs dont l'ascendance est connue et qui ont été établis 

après 2008 (Fig. 2), nous avons identifié quatre stratégies principales pour former de 

nouveaux liens de couple parmi les loups de l'Alto Minho : (1) l'union de deux disperseurs 

(N = 4) ; (2) le remplacement d'un reproducteur soit par une progéniture, soit par un 

immigrant (c.-à-d. dispersion sans lien avec une autre meute ; N = 4) ; (3) remplacement 

des deux reproducteurs par une progéniture et un immigrant (N = 2) et (4) formation d'un 

second couple reproducteur à l'intérieur d'un territoire de meute existant, impliquant une 

progéniture et un immigrant (N = 3 ; Fig. 4B). La stratégie (1) est représentée par des 

disperseurs qui ont occupé des territoires vacants, c'est-à-dire des territoires où il n'y avait 

pas de preuves de l'existence de meutes reproductrices au cours des années précédentes 

(selon Nakamura et al. (2021) ; par exemple, S066 × V045 dans la meute d'Arga, Fig. 2). En 

revanche, l'établissement de couples reproducteurs par le biais des stratégies (2), (3) et (4) a 

été systématiquement associé à la reproduction d'une femelle philopatrique avec un mâle non 

apparenté (Fig. 2 et 4B). La stratégie (2) est représentée par trois cas de remplacement du 

mâle reproducteur par un immigrant (par exemple, V072 × S108 dans la meute de Vez, Fig. 

2) et un cas de remplacement de la femelle reproductrice par sa fille (V160 x S108 dans la 

meute de Vez, Fig. 2), qui n'était pas apparentée au mâle reproducteur. Dans ce dernier cas, 

la femelle remplacée est restée dans la meute. En ce qui concerne le remplacement des mâles 

reproducteurs, nous n'avons pu évaluer le sort que d'un seul individu, qui a été échantillonné 

dans plusieurs meutes au cours de la saison de reproduction suivante. La stratégie (3) 

impliquait les filles des couples reproducteurs précédents (par exemple, V072 × S098 dans 

la meute de Vez, Fig. 2) qui ont établi un lien de couple avec un immigrant. Enfin, dans la 

stratégie (4), les couples reproducteurs étaient composés d'une fille du couple reproducteur 

résident et d'un immigrant (par exemple, V034 × V067 dans la meute de Vez, Fig. 2). Cette 

stratégie n'a été observée que dans la meute de Vez, avec les deux portées détectées au même 

site de rendez-vous (Fig. supplémentaire S4 ; Rio-Maior et al. 2018). 

DISCUSSION 
Chez les espèces à reproduction coopérative, en particulier chez les canidés, la consanguinité 

est plus susceptible de se produire en dehors du groupe natal, en particulier lorsque les 
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disperseurs sont susceptibles de rencontrer des parents de sexe opposé (Geffen et al. 2011 ; 

Nichols 2017 ; Pike et al. 2021). Par conséquent, la prévalence de la dispersion à courte 

distance décrite pour les loups Ibériques de groupes génétiquement différenciés, y compris 

ceux de l'Alto Minho (Silva et al. 2018), pourrait accroitre la consanguinité. Contrairement 

à notre prédiction initiale, les taux de rencontre des parents parmi les loups de l'Alto Minho 

étaient relativement faibles, et la consanguinité ne semble pas être récurrente, car elle a été 

principalement observée au cours des premières années d'échantillonnage. En outre, 

l'hypothèse générale selon laquelle les loups s'accouplent au hasard en ce qui concerne la 

parenté en dehors des meutes natales (Ausband 2022a ; Geffen et al. 2011) n'a pas été 

confirmée dans l'Alto Minho, où nous avons trouvé que la parenté entre les paires de 

reproduction était significativement inférieure à celle attendue dans des conditions 

d'accouplement aléatoire. 

 

Nous avons observé une consanguinité dans 26% des couples reproducteurs détectés. Cela 

indique que la consanguinité dans l'Alto Minho est plus fréquente que celle décrite pour les 

populations dans des paysages moins perturbés, avec ou sans exploitation, comme l'Apennin 

Italien (3% ; Caniglia et al. 2014), les Montagnes Rocheuses de l'Idaho (6% ; Ausband 2022a), 

Yellowstone (7% ; vonHoldt et al. 2008), ou le sud de la Finlande (15% ; Granroth-Wilding 

et al. 2017). Cependant, le taux de consanguinité détecté est similaire à celui décrit pour la 

population du centre de l'Idaho avant les prélèvements (25% ; Stenglein et al. 2011). En 

outre, le taux de consanguinité de l'Alto Minho est comparable à celui décrit pour la 

population Allemande en expansion sur la base des coefficients de consanguinité du pedigree 

complet (~30% ; Jarausch et al. 2021) et considérablement inférieur à ceux observés pour la 

population de loups Scandinaves consanguins (87% ; Åkesson et al. 2016 ; Liberg et al. 2005). 

Un modèle intéressant qui découle des événements de consanguinité, observés dans l'Alto 

Minho est que la plupart des liaisons de paires consanguines (75%) se sont produites au cours 

des premières années d'échantillonnage (2008-2011). Le début de notre échantillonnage suit 

une période de fort déclin de la population entre 1996 et 2005 (taux de croissance = -8%) 

lorsque la population de loups de l'Alto Minho a été réduite à deux meutes reproductrices 

(Vez et Soajo ; Nakamura et al. 2021). En combinaison avec la dispersion réduite vers et 

depuis le reste de l'Ibérie (Silva et al. 2018) et la connectivité fonctionnelle limitée entre les 

meutes de l'Alto Minho (Rio-Maior et al. 2019), les opportunités d'accouplement avec des 

individus non apparentés seraient probablement plus rares au cours de cette période. Après 

2005, la tendance démographique s'est modifiée et la population a commencé à augmenter 

en nombre d'individus et de meutes reproductrices (Nakamura et al. 2021). Un tel 

changement a probablement déclenché une augmentation des opportunités d'accouplement 

avec des individus non apparentés. Cela a finalement contribué à la prédominance observée 

des paires d'accouplement non apparentées au cours des dernières années d'échantillonnage. 

 

Il est intéressant de noter que, malgré nos attentes, nous avons découvert un faible taux 

global de rencontres entre parents (7%) chez les loups de l'Alto Minho. Cette estimation est 

comparable à celles décrites dans les populations consanguines (3 à 7% ; Geffen et al. 2011) 

et plus faible que dans les populations consanguines (Isle Royale ; 20% ; Geffen et al. 2011). 

En revanche, le taux de rencontres potentielles entre les disperseurs était significativement 

plus élevé, une paire potentielle sur quatre étant un demi-frère ou une demi-sœur. 

Cependant, une seule fois des frères et sœurs dispersants de sexe opposé ont été détectés 

ensemble dans la même meute, et aucun événement de reproduction n'a été détecté parmi 
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ces individus. Les différents temps et distances de dispersion entre les frères et sœurs 

disperseurs de sexe opposé peuvent aider à expliquer un tel schéma (Nichols 2017). 

Cependant, il est important de noter que le comportement de déplacement des loups de 

l'Alto Minho est façonné par l'évitement actif des activités humaines et des infrastructures 

(Rio-Maior et al. 2019) et que ces loups connaissent un faible taux de survie annuel (0,54 ; 

95%CI : 0,35, 0,83), principalement associé aux collisions liées aux routes et au braconnage 

(Barroso et al. 2016 ; Nakamura et al. 2021 ; Rio-Maior et al. 2018). De telles preuves ont été 

utilisées pour suggérer que les loups de l'Alto Minho sont confrontés à un risque élevé de 

mortalité lorsqu'ils se dispersent (Nakamura et al. 2021 ; Rio-Maior et al. 2019), ce qui peut 

également aider à expliquer la probabilité « effective » réduite de rencontrer un frère ou une 

sœur en dehors de la meute natale décrite ici. 

 

En ce qui concerne les modèles de dispersion parmi les meutes de l'Alto Minho, nous 

avons trouvé une proportion légèrement plus élevée d'individus philopatriques que de 

disperseurs. Nous avons également trouvé des preuves d'une dispersion retardée, car la 

plupart des disperseurs que nous avons détectés étaient probablement plus âgés que l'âge de 

dispersion le plus commun de 11 à 24 mois décrit pour l'espèce (Blanco et Cortés 2007 ; 

Mech et Boitani 2003 ; Morales-González et al. 2022), bien qu'un âge moyen de dispersion 

de 3 ans ait été rapporté pour les loups dans les Montagnes Rocheuses (Jimenez et al. 2017). 

Chez les loups, une permanence plus longue dans la meute natale a été associée à des zones 

où la disponibilité des proies est élevée (Ballard et al. 1987). En outre, il a été suggéré que 

cela augmentait la possibilité d'apprendre les composantes subtiles des comportements de 

chasse et de recherche de nourriture (Mech et Boitani 2003), ce qui pourrait être 

particulièrement bénéfique dans un paysage dominé par l'homme (Rio-Maior et al. 2019). En 

fait, dans la population des Montagnes Rocheuses, l'âge à la dispersion a été identifié comme 

un prédicteur fort du succès de la dispersion (défini comme un loup dispersant qui se 

reproduit ; Jimenez et al. 2017). En outre, un comportement de dispersion retardé ou réduit 

a été associé à un risque plus élevé de mortalité liée à l'homme chez les loups (Adams et al. 

2008 ; Sells et al. 2022) et d'autres grands carnivores (Elliot et al. 2014 ; Sparkman et al. 2011). 

 

Chez les espèces de Canidés, la reproduction philopatrique a été associée à un risque élevé 

de consanguinité, à moins que les occasions d'accouplement non apparentées soient 

fréquentes au sein de la meute natale (Randall et al. 2007 ; Robinson et al. 2019 ; Sparkman 

et al. 2012). Alors que les enregistrements d'individus non apparentés adoptés dans une 

meute ne sont pas rares chez les loups (Mech et Boitani 2003), la proportion de meutes avec 

des immigrants varie selon les populations, allant de sporadique (Jȩdrzejewski et al. 2005 ; 

Stansbury et al. 2016) à aussi élevé que 80% (Rutledge et al. 2010). Dans l'Alto Minho, nous 

avons détecté des immigrants non apparentés dans quatre meutes sur six, comprenant en 

moyenne 20% de la taille totale de la meute. Ce résultat indique que la présence d'individus 

non apparentés dans les meutes de l'Alto Minho est relativement courante, bien que la 

comparaison directe de cette proportion avec d'autres études soit empêchée par la mise en 

œuvre de méthodologies différentes. La proportion d'immigrants au sein des meutes est 

probablement influencée par l'effet combiné de la structure sociale, de la densité de la 

population et de l'intensité de la persécution, comme le suggèrent Bassing et al. (2020). 

Néanmoins, des proportions plus élevées d'immigrants sont souvent associées à des 

populations connaissant une mortalité élevée liée à l'homme (Adams et al. 2008 ; Ballard et 
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al. 1987 ; Larivière et al. 2000), où les individus non apparentés peuvent représenter jusqu'à 

46% des meutes reproductrices (Grewal et al. 2004). Dans l'Alto Minho, une association 

entre la persécution liée à l'homme et la proportion d'individus non apparentés dans les 

meutes ne peut pas être exclue ; cependant, des données supplémentaires sur la mortalité par 

meute seraient nécessaires pour la vérifier. Compte tenu de la structure sociale et de la 

territorialité des loups, l'acceptation d'individus non apparentés dans la meute peut suggérer 

une tolérance intraspécifique accrue (Mech 1994 ; Mech 1993). Ceci serait en accord avec la 

rareté plausible des événements de mortalités intraspécifiques parmi les loups de l'Alto 

Minho (Barroso et al. 2016), contrairement à la plupart des populations de loups, en 

particulier en Amérique du Nord (Mech 1970). De plus, la présence d'immigrants non 

apparentés dans les meutes offre aux individus philopatriques la possibilité de se reproduire 

sans consanguinité. Notamment, dans trois des quatre événements de consanguinité 

observés dans l'Alto Minho, il n'y avait pas d'individus non apparentés dans la meute. Dans 

le cas restant, une femelle non apparentée au mâle reproducteur était présente. Dans 

l'ensemble, ces observations peuvent être liées à la prévalence de la dispersion sur de courtes 

distances observée chez les loups Ibériques. 

 

Les loups peuvent adopter différentes stratégies pour établir des couples reproducteurs 

(Mech et Boitani 2003 ; vonHoldt et al. 2008). Dans l'Alto Minho, nous avons constaté que 

c'était l'une des stratégies les plus courantes, mais qu'elle était tout aussi fréquente que le 

remplacement d'un reproducteur dans une meute établie. Lorsque les stratégies impliquaient 

le remplacement d'un ou deux reproducteurs ou d'un deuxième couple reproducteur dans la 

meute, elles résultaient le plus souvent de l'appariement d'une femelle philopatrique avec un 

mâle sans lien de parenté. Les loups femelles semblent avoir une probabilité plus élevée de 

devenir des reproducteurs dans la meute natale, comme cela a également été décrit dans de 

nombreuses autres populations, y compris dans le parc national de Yellowstone, en Italie, en 

Allemagne et en Pologne (Ausband et al. 2017 ; Caniglia et al. 2014 ; Jȩdrzejewski et al. 2005 ; 

Mech et Boitani 2003 ; vonHoldt et al. 2008). Cette tendance est probablement associée à 

des avantages d'aptitude spécifiques au sexe de la philopatrie, tels que le népotisme maternel 

(Lynch et al. 2019 ; vonHoldt et al. 2008), faisant des femelles le sexe qui bénéficierait le plus 

de rester dans la meute natale et de se reproduire avec un immigrant. Notamment, dans l'Alto 

Minho, nous avons trouvé des preuves d'un comportement philopatrique et d'une 

reproduction biaisée par les femelles ; en revanche, 61% des disperseurs, tous des mâles, sont 

devenus des reproducteurs dans la nouvelle meute. Alors que cette tendance n'est pas rare 

dans les populations de loups, elle est surtout documentée dans les habitats saturés, que ce 

soit en raison de fortes densités de population de loups ou de paysages dominés par l'homme 

(Ausband 2022b ; Caniglia et al. 2014 ; Jarausch et al. 2021 ; Jȩdrzejewski et al. 2005 ; 

vonHoldt et al. 2008), ce dernier représentant le cas dans l'Alto Minho. En outre, dans la 

zone d'étude, ce schéma peut refléter les avantages en termes de fitness de la philopatrie 

spécifique au sexe, agissant éventuellement comme un mécanisme pour faire face aux risques 

perçus et à la connectivité limitée d'un paysage dominé par l'homme (Rio-Maior et al. 2019) 

tout en évitant la consanguinité. En outre, la variété et la dynamique des stratégies de 

reproduction observées dans le Haut-Minho peuvent avoir contribué à la stabilité des niveaux 

de diversité génétique au fil du temps, en particulier lorsqu'elles sont associées à l'apparition 

de plusieurs couples reproducteurs dans un groupe, comme le suggère également Ausband 

(2018) pour les populations de loups d'Amérique du Nord. Dans le Haut-Minho, cela peut 
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être illustré par l'augmentation de la diversité génétique à la suite du remplacement du mâle 

reproducteur de Soajo ou de l'apparition de plusieurs couples reproducteurs à Vez. La 

diversité génétique globale des loups de l'Alto Minho semble être légèrement supérieure à ce 

qui a été précédemment décrit pour la région par Silva et al. (2018 ; Ho = 0,53 ; He = 0,52), 

mais comparable aux fourchettes de fluctuations temporelles décrites pour la population de 

loups allemande en expansion (Jarausch et al. 2021). 

CONCLUSION 
Cette étude documente la dynamique de l'écologie sociale des loups avec une prévalence de 

la dispersion sur de courtes distances dans un paysage dominé par l'homme. Malgré les défis 

perçus de ce paysage et nos attentes, nous avons constaté que la consanguinité n'était pas 

récurrente et que la diversité génétique globale était élevée. En conséquence, nous avons 

également constaté que les loups de l'Alto Minho connaissent de faibles taux de rencontre 

entre parents et qu'ils présentent un biais significatif en faveur de modèles de reproduction 

non apparentés. Les loups de l'Alto Minho présentent plusieurs stratégies pour établir un 

couple reproducteur, la majorité d'entre elles impliquant l'accouplement d'une femelle 

philopatrique avec un mâle immigrant. Dans l'ensemble, nos résultats contribuent à une 

meilleure compréhension des schémas complexes de la dynamique des meutes de loups et 

de la manière dont ces mécanismes contribuent à leur persistance dans des paysages dominés 

par l'homme. 
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