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Variabilité de l'ADN mitochondrial chez les loups 

d'Italie et d'Europe de l'Est : Détection des 

conséquences de la petite taille de la population et de 

l'hybridation  
 

 
 

Résumé 
La population Italienne de loups (Canis lupus) a connu un déclin continu au cours des derniers 
siècles et s'est retrouvée isolée à la suite de l'extermination d'autres populations en Europe 
centrale et dans les Alpes au cours du 19ème siècle. Dans les années 1970, une centaine de 
loups survivaient dans dix zones isolées du centre et du sud des Apennins Italiens. La perte 
de variabilité génétique, comme le suggèrent les études préliminaires des séquences d'ADN 
mitochondrial (ADNmt), l'hybridation avec les chiens sauvages et le lâcher illégal de loups 
captifs non indigènes sont considérés comme des menaces potentielles pour la viabilité de la 
population de loups Italiens. Nous avons séquencé 546 paires de bases de la région de 
contrôle de l'ADNmt dans un ensemble complet de loups Italiens et les avons comparées à 
celles de chiens et d'autres populations de loups d'Europe et du Proche-Orient. Nos données 
confirment l'absence de variabilité de l'ADNmt chez les loups Italiens : les 101 individus 
échantillonnés sur l'ensemble de leur distribution en Italie présentaient le même et unique 
haplotype, alors que sept haplotypes ont été trouvés chez seulement 26 loups d'une 
population d'élevage en Bulgarie. La plupart des haplotypes étaient spécifiques aux loups ou 
aux chiens, mais certains loups d'Europe de l'Est partageaient des haplotypes avec des chiens, 
ce qui indique une hybridation. En revanche, aucune hybridation avec des chiens ni 
introgression de loups non indigènes n'a été détectée dans la population Italienne. Le 
monomorphisme de l'ADNmt observé est le résultat possible d'une dérive aléatoire dans la 
population de loups Italiens en déclin et isolée, qui a probablement existé à une faible taille 
de population effective au cours des 100 à 150 dernières années. La faible taille effective de 
la population et la perte continue de la variabilité génétique pourraient constituer une menace 
majeure pour la viabilité à long terme des loups italiens. Une augmentation démographique 
contrôlée, conduisant à la recolonisation de l'aire de répartition historique des loups en Italie, 
devrait être mise en œuvre. 
 

Italie 2000 
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INTRODUCTION 
Les persécutions humaines directes et le défrichement massif des forêts au cours des 250 

dernières années ont conduit à un déclin continu des populations de loups (Canis lupus), 

autrefois très répandues en Europe, et à leur éradication dans de nombreux pays d'Europe 

centrale. Les loups ont disparu en Allemagne, en Suisse et en Autriche avant la fin du 19ème 

siècle et en France avant la Seconde Guerre mondiale, mais ils ont survécu dans deux 

populations isolées en Ibérie et en Italie (Delibes 1990 ; Breitenmoser 1998). L'éradication 

des loups dans les Alpes et en Italie au nord du Pô au cours des années 1800 a entraîné 

l'isolement de la population Italienne pendant plus d'un siècle, bien que quelques animaux 

aient été observés sporadiquement dans les Alpes avant la seconde guerre mondiale 

(Cagnolaro et al. 1974 ; Randi et al. 1993, 1995). Les loups ont disparu en Sicile avant 1950 

et la population péninsulaire a décliné jusqu'au début des années 1970, lorsque l'espèce a été 

protégée par la loi et que des mesures de conservation ont été appliquées (Boitani & Fabbri 

1983a). Des informations rares et indirectes collectées avant 1970 (Tassi 1971 ; Cagnolaro et 

al. 1974) et les premières investigations systématiques sur le terrain, menées entre 1972 et 

1975 (Zimen & Boitani 1975), suggéraient qu'environ 100 loups avaient survécu dans 10 

zones montagneuses isolées dans les Apennins centraux et méridionaux (Fig. 1). 

 

 
Figure 1. Distributions approximatives des aires de répartition (zones ombrées) des loups Italiens en 1900, 1973 et 
1994 (Boitani & Ciucci 1992 ; L. Boitani, communication personnelle). Les points indiquent les localités des échantillons 
de loups utilisés dans cette étude 

 

Une protection légale complète depuis 1976 et des efforts de conservation actifs ont conduit 

à un rétablissement significatif des loups Italiens (Boitani 1992), qui ont recolonisé des parties 

de leur aire de répartition historique le long de la crête des Apennins (Fig. 1). Ils ont atteint 

le nord-ouest des Apennins en 1985 et le sud des Alpes Françaises (Mercantour) en 1990 

(Boitani & Ciucci 1992 ; Breitenmoser 1998) mais sont toujours absents des Alpes centrales 

et orientales et de la plupart de la Slovénie et du nord de la Croatie (Adamich 1992 ; Frkovic 

& Huber1992). Par conséquent, la population Italienne de loups doit encore être considérée 

comme isolée. 
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Les loups ont décliné en même temps que leur proie naturelle non ongulée et que le nombre 

croissant de meutes de chiens en liberté (Boitani & Fabbri 1983b). La compétition pour la 

nourriture et l'espace ainsi que le croisement avec les chiens sont toujours considérés comme 

une menace importante pour la conservation des loups en Italie et dans le monde (Boitani 

1983, 1984, 1992 ; Delibes 1990 ; Butler 1994). En outre, des preuves directes de croisement 

en Italie ont été obtenues au moins une fois, lorsqu'une louve radiotrackée s'est accouplée 

avec un chien mâle féral et a ensuite donné naissance à six louveteaux. Quatre d'entre eux 

étaient noirs avec des pattes avant tachetées et les deux autres ressemblaient 

phénotypiquement à des loups (Boitani 1982). 

 

La variabilité des allozymes (Randi et al. 1993) chez les loups Italiens est comparable à celle 

des grandes populations Canadiennes (Kennedy et al. 1991) et significativement plus élevée 

que dans la petite population de l'île Royale qui a été fondée par un faible nombre 

d'immigrants (Wayne et al. 1991). Plusieurs analyses de l'ADN mitochondrial (ADNmt) ont 

cependant révélé un seul haplotype chez les loups Italiens qui est unique à cette population 

(Wayne et al. 1992 ; Randi et al. 1995 ; Vilà et al. 1997). 

 

Les données sur l'ADNmt recueillies à ce jour pour les loups Italiens doivent être considérées 

comme préliminaires car elles sont basées sur un petit échantillon. Des informations 

génétiques plus détaillées et plus fiables, basées à la fois sur les gènes mitochondriaux et 

nucléaires et sur des échantillons de plus grande taille, sont nécessaires pour gérer la viabilité 

à long terme des populations, pour assurer la mise en œuvre des plans de conservation en 

cours et, en particulier, pour (1) quantifier la variabilité génétique au sein des populations de 

loups Européens et entre elles (Boitani 1984), (2) caractériser les effets du déclin et de 

l'expansion des populations sur la dynamique de la variabilité génétique (Wayne et al. 1992 ; 

Randi1993), (3) localiser l'hybridation entre les loups et les chiens et surveiller les zones 

d'introgression (Lehman et al. 1991 ; Gottelli et al. 1994 ; Roy et al. 1994), (4) identifier 

l'origine et suivre le destin des loups individuels dans les zones de colonisation récente et 

continue (Ellegren et al. 1996 ; Forbes & Boyd 1996), et (5) identifier le statut génétique des 

loups sélectionnés pour les programmes d'élevage en captivité (Wayne & Jenks 1991 ; Boitani 

1992 ; Garcia-Moreno et al. 1996 ; Roy et al. 1996). 

 

Nous présentons une étude complète des loups Italiens et d'autres loups Européens dans le 

but (1) d'estimer et de comparer la variabilité de la séquence de l'ADNmt des loups Italiens 

avec une population européenne importante et démographiquement stable ; (2) d'étudier 

l'étendue de la diversité génétique parmi les populations de loups européens ; et (3) de définir 

les haplotypes de l'ADNmt et la divergence de la séquence parmi les loups et un large 

échantillon de races de chiens et d'identifier l'introgression possible de l'ADNmt des chiens 

dans les populations de loups Italiens et d'autres populations de loups Européens. 

METHODE 
Collection d'échantillons 

Nous avons étudié 101 loups Italiens, tués accidentellement sur les routes ou abattus ou 

empoisonnés illégalement, qui ont été collectés principalement par l'Institut Italien de 

Biologie de la Faune (INFS) au cours des 15 dernières années. Les traits morphologiques de 

tous les spécimens collectés ont montré des modèles de couleur de pelage de loup typiques 

(Boitani 1986) sans aucun signe phénotypique d'hybridation. Nous avons utilisé tous les 
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échantillons de loups disponibles et n'avons pas exclu a priori d'éventuels animaux hybrides 

ou introgressés. Pour la comparaison des loups Italiens avec une population Européenne 

exogène, nous avons collecté 29 échantillons de peaux de loups Bulgares au Musée National 

d'Histoire Naturelle de Sofia et nous les avons classés selon la couleur de leur pelage (fourni 

par P. Genov). Nous avons obtenu des échantillons supplémentaires de toute l'Europe et du 

Proche-Orient (Tableau 1). Neuf chiens sauvages ont été collectés dans les Apennins Italiens 

centraux, dans des localités où l'on a constaté une sympatrie avec les loups (F. Francisci, 

communication personnelle). 41 chiens, représentant 30 races, ont été échantillonnés à 

l'Institut de l'élevage (Berne, Suisse). Les séquences de l'ensemble de la région de contrôle de 

l'ADNmt d'autres races de chiens (Okumura et al. 1996) ont été téléchargées à partir de 

GenBank (Tableau 1). Des séquences partielles de la région de contrôle des loups et des 

chiens ont été obtenues dans la littérature (Ellegren et al. 1996 ; Vilà et al. 1997). La séquence 

d'un chacal doré (Canis aureus), collecté en Bulgarie (Tableau 1), a été utilisée comme outgroup 

dans l'analyse phylogénétique. 

 
Tableau 1. Origine et collecteurs des échantillons de loups étudiés, avec les numéros d'accession à la banque de données 
et les références des séquences de la région de contrôle de l'ADNmt utilisées 

 
 

Extraction d'ADN, amplification PCR et séquençage 

Les tissus ont été conservés dans de l'éthanol à 100% et le sang dans un tampon de stockage 

Tris/SDS (Longmire et al. 1988) à -20°C. L'ADN total a été extrait d'environ 30-50 mg de 

tissu (foie, cœur, muscle) avec un protocole guanidinium-silice (Gerloff et al. 1995). Les 

procédures standard d'ébullition CHELEX ont été utilisées pour extraire l'ADN de 100 μL 

de sang (Walsh et al. 1991). L'ensemble de la région de contrôle de l'ADNmt a été amplifié 

par PCR dans tous les échantillons à l'aide des amorces L-Pro et H-Phe, qui ont été conçues 

à l'origine à partir des séquences consensus mammaliennes des gènes ARNt-Pro et ARNt-

Phe, respectivement (Douzery & Randi 1997). La PCR a été réalisée sur un thermocycleur 

Perkin Elmer Cetus 9600 avec une dénaturation initiale de 2 minutes à 94°C, 15 secondes à 

94°C, 15 secondes à 55°C, 1 minute à 72°C, et une tension finale de 5 minutes à 72°C. Les 

produits d'amplification ont été purifiés sur des gels d'agarose à bas point de fusion à l'aide 

du kit Gene Clean II (Bio101, La Jolla, Californie). Nous avons effectué un séquençage par 

cycle double brin avec le kit PRISM Dye Terminator (ABI), conformément aux instructions 

du fabricant, en utilisant l'amorce externe L-Pro et les amorces internes H350 (59-GGGCCT 

GAA GTA AGA ACCA TGC C-39) et H576 (59-TTT GAC TGC ATT AGG GCC GCG 

ACG G-39). L'électrophorèse des produits de séquençage purifiés a été effectuée sur un 

séquenceur automatique ABI 373A. Les trois amorces L-Pro, H350 et H576 ont produit des 
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séquences avant et arrière qui se chevauchent et qui ont été utilisées pour confirmer la fiabilité 

du séquençage. 

 

Analyse des séquences 

Les séquences ont été alignées au moyen de CLUSTALW (Thompson et al. 1994). Les 

valeurs de polymorphisme des séquences d'ADN au sein des populations (diversité des 

nucléotides, π ; diversité des haplotypes, h ; Nei 1987) ont été calculées avec DNAsp 2.0 

(Rozas & Rozas 1997). Nous avons obtenu des reconstructions phylogénétiques par 

maximum de vraisemblance (ML) en utilisant PUZZLE 3.1 (Strimmer & von Haeseler 1996) 

avec le modèle Hasegawa-Kishino-Yano (HKY) (Hasegawa et al. 1985) et des taux de 

substitution uniformes et distribués. La robustesse des phylogénies a été évaluée par les 

pourcentages de fiabilité (RP) calculés après 1000 étapes de ML (PUZZLE). La séquence 

orthologue correspondante de la région de contrôle d'un chacal doré a été utilisée comme 

outgroup. En outre, les relations évolutives entre les haplotypes ont été représentées par un 

arbre de recouvrement minimal (MST), qui est un réseau non enraciné dans lequel les 

séquences sont placées aux nœuds plutôt qu'aux extrémités d'un arbre. Nous avons 

reconstruit les MST en utilisant les distances d'ADN par paires en pourcentage ou en ML et 

le programme MINSPNET (merci à L. Excoffier, Laboratoire de génétique et de biométrie, 

Département d'anthropologie, Université de Genève ; URL : 

ftp://anthropologie.unige.ch/pub/comp/win/min-span-net/). 

RESULTATS 
Nous avons séquencé 546 pb des domaines périphériques et centraux gauches de la région 

de contrôle de l'ADNmt chez 150 loups phénotypiques et 50 chiens collectés en Italie, en 

Bulgarie et dans d'autres pays d'Europe et du Proche-Orient (Tableau 1). Ces séquences ont 

été facilement alignées avec la région de contrôle canine publiée (Okumura et al. 1996). Les 

positions variables alignées (substitutions de nucléotides et lacunes ; annexe) définissent 20 

haplotypes chez les loups et 43 chez les chiens. Dix-neuf des haplotypes de chiens sont 

basés sur l'équivalent de 546 bp des séquences d'Okumura et al. (1996). Le nombre de sites 

s polymorphes et la diversité des haplotypes h sont respectivement s = 30 et h = 0,50 pour 

144 séquences de loups et de s = 38 et h = 0,76 pour 192 séquences de chiens. Toutes les 

substitutions étaient des transitions, à l'exception de deux transversions à la position 173 des 

haplotypes de loups W19 et W20 et des transversions dans les haplotypes de chiens aux 

positions 35 (D50), 62 (D20) et 185 (D14, D16, D18, D25, D26, D28, D42, D45). 

 

Tous les haplotypes, sauf trois, étaient spécifiques des loups ou des chiens (Annexe) : (1) 

l'haplotype W6 était présent chez un loup Bulgare, chez un chien Japonais et chez un chien 

sauvage Italien portant l'haplotype identique D23 ; (2) W17 était présent chez trois loups 

Slovaques et deux loups Bulgares et était identique à D5, qui a été trouvé dans quatre races 

de chiens (Jack Russell terrier, Grand Danois, Berger Yougoslave et Flatcoated Retriever) ; 

(3) l'haplotype de loup W18 était présent chez un loup Bulgare et était identique à l'haplotype 

D13 trouvé dans cinq races de chiens (Malinois, Afghan, Akita Inu, kuvasz et pointer 

Allemand à poil dur). Les haplotypes D5/W17 et D13/W18 sont regroupés au sein du clade 

canin monophylétique C1, tandis que les haplotypes D23/W6 sont regroupés au sein du 

clade mixte L2/C4 (Figures 2 et 3). Comme cela peut indiquer une hybridation, nous avons 

exclu ces loups Bulgares et Slovaques de l'analyse suivante de la diversité génétique parmi les 

loups. 
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Figure 2. Arbre de vraisemblance maximale des haplotypes de la région de contrôle de l'ADNmt du loup (W) et du 
chien (D) reconstruits au moyen de PUZZLE avec le modèle HKY de substitution nucléotidique et enracinés au moyen de 

la séquence du blaireau d'or comme outgroup. Les arbres calculés avec des taux uniformes (lnL = -1690,79) et des taux 
distribués (huit catégories, lnL = -1607,92) ont des topologies identiques. Les nombres aux internœuds sont les valeurs 
des pourcentages de fiabilité. Les haplotypes D40 et D49, D23/W6 et D2, W1 et W2 diffèrent par des indels qui ne 
sont pas pris en compte dans cette analyse phylogénétique (annexe). La longueur des branches de l'arbre est 
proportionnelle à la proportion de divergence séquentielle attendue par le maximum de vraisemblance, comme l'indique 

l'échelle du bas, qui correspond à des substitutions de nucléotides de 1%. L1-L5 et C1-C4 indiquent des groupes 
d'haplotypes de loups (L) et de chiens (C) qui ont également été identifiés par Okumura et al. (1996) et Vilà et al. 
(1997) 

 

Les 101 loups Italiens partageaient un seul haplotype (diversité nucléotidique π = 0. Les 25 

loups Bulgares avaient 6 haplotypes (excluant les 3 haplotypes partagés avec les chiens) avec 

une moyenne (± SD) π de 1,45 ± 0,08 ; les loups collectés dans d'autres localités avaient 12 

haplotypes (𝜋 = 1.36 ± 0,09) ; et 43 haplotypes ont été trouvés chez les chiens avec 𝜋 = 1,36 

± 0,06. Malgré l'échantillonnage limité de populations et d'individus, les loups présentaient 

une diversité nucléotidique similaire à celle de l'échantillon plus large de 49 races de chiens. 

La plupart des haplotypes étaient limités à des localités géographiques uniques (Tableau 2). 

Les exceptions étaient les haplotypes W9, présents chez les loups de Bulgarie et de Turquie, 



Randi et al. 2000   Traduction DeepL & RP – 17/03/2024 7 

et W17, présent chez les loups Slovaques et Bulgares mais partagé avec les chiens (haplotype 

D5). 

 

 
Figure 3. Arbre de recouvrement minimal, basé sur les pourcentages de distance d'ADN par paire et reconstruit au 
moyen de MINSPNET, reliant les haplotypes de la région de contrôle de l'ADNmt du loup (W) et du chien (D). Les 

encadrés indiquent les groupes trouvés dans l'arbre phylogénétique du maximum de vraisemblance (Fig. 2). Les lignes 
interrompues indiquent les relations possibles entre les haplotypes dans les arbres minimaux alternatifs. Les lignes ont 
une longueur proportionnelle au nombre de substitutions de nucléotides, la plus courte correspondant à une seule 
substitution (échelle sur la figure) 

 

L'arbre ML avec toutes les séquences de loups et de chiens, enraciné au moyen du chacal 

(Fig. 2), divise les chiens en trois (C1, C2, et C4) des quatre groupes majeurs identifiés par 

Okumura et al. (1996) et Vilà et al. (1997). Leur groupe C3 comprend les deux haplotypes 

divergents D46 et D50 qui appartiennent aux groupes de loups L1 et L4, assez éloignés l'un 

de l'autre. Les haplotypes de loups se regroupent en cinq lignées principales (L1 à L5). Deux 

lignées conduisent aux haplotypes Bulgaro-Croates (lignée L5 : W1, W2 et W3) et Finlandais 

(lignée L4 : W7 et W8). Les lignées L2, L3 et L4 se rejoignent au niveau d'une polytomie non 

résolue et comprennent des haplotypes orientaux et centraux (L3 : Israël, Turquie, Bulgarie, 

Croatie), centraux et occidentaux (L2 : Grèce, Bulgarie, Espagne) et Finlandais (L4). D'autres 

haplotypes Finlandais (W13) et d'Europe centrale et méridionale (W14, W15 et W16 ; Italie, 

Bulgarie) appartiennent à des classes différentes (C2 et L1, respectivement). À l'exception 

des haplotypes de loup les plus basaux (groupe L5) et des haplotypes monophylétiques de 

loup (L3) et de chien (C1), qui comprennent les haplotypes les plus dérivés, toutes les autres 

lignées principales placent les haplotypes de loup et de chien ensemble. 

 

Il n'y a pas de séparation claire et sans équivoque entre les haplotypes de loup et de chien : 

certains haplotypes de chien sont relativement éloignés des haplotypes de base de loup, tandis 

que d'autres sont apparemment des dérivés récents avec une faible divergence génétique. Le 

MST non enraciné (Fig. 3) regroupe les séquences de loup et de chien en groupes 

correspondant aux arbres ML, bien que les relations entre les groupes soient parfois 

différentes. Le clade de base du loup L5 était lié au clade mixte loup/chien L2/C4, et les 

clades de loups L1 et L3 étaient liés aux clusters principalement canins C1, C2 et C3. La 

plupart des haplotypes de chien étaient liés à quelques haplotypes communs (D1/D19, D10 
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et D13) et étaient à l'origine de deux groupes en forme d'étoile qui suggèrent des origines 

séquentielles rapides et récentes. Une fois de plus, les haplotypes de loups et de chiens ne se 

répartissent pas en deux groupes distincts. 

 
Tableau 2. Répartition géographique des haplotypes de la région de contrôle de l'ADNmt du loup (W) et du chien 
sauvage Italien (D) (décrits dans l'annexe) 

 

DISCUSSION 
Variabilité génétique dans les populations de loups Européennes  

Dans notre échantillon de 101 loups Italiens, nous n'avons trouvé aucune variation de 

séquence dans 546 pb qui correspondent à 56% de la région de contrôle de l'ADN canin 

(Okumura et al. 1996), y compris le domaine hypervariable I. Ces résultats confirment des 

études antérieures basées sur des échantillons de taille limitée (Randi et al. 1995 ; Vilà et al. 

1997). 

 

Le grand ensemble de données de séquences que nous avons obtenu suggère que tous les 

ADNmt existants dans la population de loups Italiens représentent une seule lignée 

mitochondriale. La dynamique du déclin de la population et la période d'isolement génétique 

des loups Italiens par rapport aux autres populations Européennes sont inconnues. Les 

informations historiques documentent un déclin constant de la taille de la population tout au 

long des dix-neuvième et vingtième siècle, jusqu'à environ 100 animaux dans les années 1970 

(Zimen & Boitani 1975), mais les données démographiques ne sont pas suffisantes pour 

modéliser quantitativement le déclin de la population et ses effets sur la production de la 

variabilité génétique. Il est donc difficile d'évaluer la probabilité du monomorphisme de 

l'ADNmt chez le loup Italien en tant que simple conséquence d'une dérive génétique 

aléatoire. Parmi les autres espèces de loups, le loup Ethiopien (Canis simiensis) s'est également 

avéré monomorphe au niveau de la région de contrôle de l'ADNmt (Gottelli et al. 1994). 

Cette espèce en voie de disparition compte aujourd'hui <500 animaux répartis en six 

populations isolées sur les hauts plateaux Ethiopiens. L'habitat Afro-Alpin des loups 

Ethiopiens a diminué de 2% par rapport à sa superficie d'origine au cours des 15 000 
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dernières années. En conséquence, les populations de loups Ethiopiens pourraient avoir subi 

un déclin démographique de longue durée et avoir perdu par la suite des parties significatives 

de leur variabilité génétique. En outre, elles ont également subi des goulots d'étranglement 

répétés, ce qui aurait été une force beaucoup plus puissante (Gottelli et al. 1994). Bien sûr, 

l'écologie et la dynamique historique des populations de loups en Italie et en Éthiopie sont 

complètement différentes, et les causes du monomorphisme de l'ADNmt pourraient être 

complètement différentes aussi. 

 

Contrairement à la population Italienne, la population de loups Bulgares est très 

polymorphe et comprend des haplotypes divergents de la région de contrôle qui sont liés à 

toutes les principales lignées mitochondriales décrites et qui couvrent la majeure partie de la 

diversité génétique totale échantillonnée dans cette étude. Les loups Bulgares conservent 

donc probablement une part importante de la diversité génétique de la population 

Européenne de loups, autrefois répandue et continue. La présence d'haplotypes 

mitochondriaux basaux et dérivés chez les loups Bulgares suggère qu'avant leur déclin 

historique, les populations Européennes de loups étaient connectées par un flux génétique 

élevé qui permettait une diffusion à longue distance des haplotypes de l'ADNmt, comme on 

le trouve en Amérique du Nord (Lehman et al. 1991). Le déclin et la fragmentation des 

populations ont interrompu les échanges génétiques à travers l'Europe pendant plus d'un 

siècle, et la dérive aléatoire a probablement appauvri la diversité génétique des isolats locaux. 

L'extinction de nombreuses populations de loups en Europe centrale et les conséquences 

génétiques des perturbations humaines font qu'il est difficile de reconstituer les modèles 

dominants de flux génétiques et la structure phylogéographique des populations de loups 

actuelles dans toute l'Europe. L'isolement par la distance ou l'isolement des populations de 

loups Ibériques et Italiennes dans les zones refuges du sud pendant les dernières glaciations 

du Pléistocène peut avoir affecté les fréquences locales des haplotypes de l'ADNmt, ce qui à 

son tour peut avoir conduit à la fixation de l'haplotype (ou des haplotypes) le plus fréquent 

par une dérive aléatoire et une faible taille effective de la population locale. 

 

Hybridation du loup et du chien en Europe 

L'haplotype unique W14 de la région de contrôle des loups Italiens est étroitement apparenté 

aux haplotypes Bulgares W15 et W16, mais n'est apparenté que de loin à tous les haplotypes 

de chiens décrits (Figures 2 et 3). L'introduction de gènes de loups non Italiens dans la 

population Italienne suite à la libération d'animaux en captivité a été redoutée (Boitani & 

Ciucci 1992), et les libérations illégales de loups d'origine non Italienne ont été initialement 

supposées avoir déclenché la recolonisation du nord des Apennins (Boitani 1984, 1992), mais 

aucun haplotype d'ADNmt non Italien n'a été détecté. En raison de l'héritage maternel de 

l'ADNmt, une telle introgression ne serait pas détectée s'il y avait une directionalité spécifique 

au sexe des accouplements entre les loups locaux et les loups introduits. Il est cependant peu 

probable qu'un tel biais existe, et toute introgression à grande échelle par des loups non 

Italiens est également improbable. 

 

En Amérique du Nord, l'hybridation entre les loups et les coyotes se produit dans des 

circonstances spécifiques, à savoir dans les zones à forte densité de coyotes et à faible 

densité de loups (Lehman et al. 1991). En raison des différences de taille spécifiques à l'espèce 

et au sexe, il y a une forte directionalité des accouplements interspécifiques entre les coyotes 

femelles et les loups mâles, avec des rétrocroisements subséquents dans les deux espèces. 
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Mais l'absence d'haplotypes de chiens chez les loups Italiens et les haplotypes distincts des 

neuf chiens sauvages échantillonnés dans les Apennins centraux (voir Tableau 2) dans une 

zone de sympatrie avec les loups indiquent que ce scénario ne s'applique peut-être pas à la 

situation Italienne. Soit ces accouplements sont peu fréquents, soit leur progéniture ne se 

rétrocroise pas dans la population de loups ou de chiens sauvages. La mortalité des petits 

chez les chiens sauvages Italiens est élevée (Boitani & Ciucci 1992), ce qui réduit la probabilité 

de rétrocroisement. Contrairement à la situation en Italie, des haplotypes de chiens étaient 

présents dans la population de loups Bulgare dans laquelle le déclin de la densité de 

population s'est produit au cours des 20 dernières années seulement (Promberger & Schröder 

1992 ; Breitenmoser 1998). De même, Vilà et al. (1997) ont trouvé des preuves d'hybridation 

récente entre les loups et les chiens sauvages en Roumanie et dans l'ouest de la Russie. Les 

accouplements entre loups femelles et chiens mâles ont été documentés chez le loup 

Ethiopien (Gottelli et al. 1994 ; Wayne & Gottelli 1997) et observés une fois en Italie (Boitani 

1982). L'analyse des microsatellites exclut cependant toute hybridation à grande échelle en 

Italie (S.M.F. et al., données non publiées). 

 

Implications pour la conservation et la gestion 

Au cours des 20 dernières années, la population Italienne de loups a augmenté à un taux 

d'environ 7% par an (Ciucci& Boitani 1991) et est actuellement estimée à environ 400 

animaux (Boscagli 1991). L'avenir de cette population est incertain (Ciucci & Boitani 1991). 

Environ 15-20% de la population totale peut être tuée chaque année (Ciucci & Boitani 1991), 

en particulier les jeunes qui se dispersent et les petites meutes nouvellement fondées, qui sont 

souvent abattues ou empoisonnées à dessein. De plus, les données sur la séquence de 

l'ADNmt suggèrent que le rapport entre la taille effective et la taille observée de la population 

(Ne/No) est faible et que la population peut continuer à perdre de la diversité génétique au fil 

du temps. Bien que nous n'ayons aucune preuve de croisements passés ou en cours, les 

changements écologiques futurs pourraient modifier les relations comportementales et les 

interactions reproductives entre les loups et les chiens. Par conséquent, l'expansion contrôlée 

des populations de loups et de leur aire de répartition devrait être facilitée et non empêchée. 

Dans la mesure du possible, les meutes de chiens sauvages devraient être éradiquées afin 

d'assurer la conservation de la diversité génétique des loups Italiens. 
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