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Résumé

Nous documentons la premicre apparition d'une meute de loups a phénotype noir en
France. Les loups a pelage noir sont extrémement rares en Europe et sont généralement
soupgonnés d'étre des hybrides entre loups et chiens. Des pieges photographiques ont été
utilisés pour caractériser les phénotypes des loups gris et noirs de la meute. Nous avons utilisé
un chien de détection pour identifier rapidement et collecter de maniére non invasive des
excréments frais de loups. Le loup male du couple reproducteur présentait le phénotype
typique d'un loup gris, tandis que la femelle reproductrice avait un pelage noir. Quatre des
six louveteaux étaient noirs et deux étaient gris. L'analyse des marqueurs microsatellites, en
utilisant les génotypes des loups Francais comme référence, a révélé qu'aucun des loups
n'était un hybride de premicre ou de deuxieme génération. Conformément aux études
précédentes, nous concluons que les phénotypes atypiques permettent de soupgonner une
hybridation entre le loup et le chien, mais que des analyses génétiques restent nécessaires
pour attribuer un canidé a une classe génétique.

Mots clés : Canis lupus, hybride (loup-chien), hybridation, grand carnivore, chien de
détection, échantillons fécaux, pieges photographiques, génotype.

Points pratiques
Les loups a pelage noir sont extrémement rares en Europe et sont généralement soupgonnés
d'étre des hybrides entre loups et chiens.

Nous avons utilisé un chien détecteur pour identifier rapidement et collecter de maniére non
invasive des excréments frais de loups. L'analyse des marqueurs microsatellites, en utilisant
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les génotypes des loups Francais comme référence, a révélé quaucun des loups n'était un
hybride de premiére ou deuxieme génération.

INTRODUCTION

Les loups recolonisent certaines parties de leur aire de répartition historique dans les Alpes
Francaises, aprés la premiere confirmation officielle du retour de I'espéce au début des années
1990 dans cette région (Peillon & Carbone 1993 ; Valiere et al. 2003). En France, le
rétablissement du loup se produit dans des zones d'élevage intensif de moutons. Dans ces
régions, les prédations sur le bétail attribuées aux loups peuvent étre considérables (> 12 000
tetes en 2019), ce qui a un impact économique et social important (Données DDT(M)-
DREAL Auvergne Rhone-Alpes 2019).

Le conflit autour des loups est particulicrement important dans les zones de recolonisation
récente, car les populations ne sont pas habituées aux attaques contre les moutons et les
troupeaux ne sont souvent pas bien protégés (Chapron et al., 2014).

Récemment, 1'hybridation des loups est devenue un sujet trés bralant en France (Reportage
France 3, 2017). L'hybridation entre loups et chiens est fréquente en Europe (Vila et al.,
2003 ; Godinho et al., 2011 ; Randi et al., 2014 ; Kusak et al., 2018) et 3,6% des loups Francais
sont des hybrides F1 et 7,2% supplémentaires sont porteurs de genes canins, mais
potentiellement avec une ascendance lointaine (Duchamp & Queney, 2018). Les autorités
Européennes recommandent d'éliminer les hybrides entre loups et chiens, car l'introgression
du génome canin dans la population de loups peut constituer un grave probleme de
consetvation (Conseil de I'Europe, 2014).

Sur la base de cette recommandation Européenne, un collectif d'éleveurs ovins et de
politiciens a contesté les résultats du suivi de la population de loups effectué par les autorités
Francaises. Les opposants aux loups ont affirmé que tous les loups Frangais sont des hybrides
(ON-CFS, 2018) ; les politiciens ont donc proposé de les éliminer (Sénat, 2017).

Dans ce contexte politique, les loups présentant des phénotypes atypiques sont
généralement soupconnés d'étre des hybrides. En général, et selon le consensus Européen,
un phénotype atypique peut suggérer l'existence d'une hybridation entre le loup et le chien,
mais des analyses génétiques restent nécessaires pour attribuer de maniere fiable un canidé a
une classe génétique (loup, chien ou hybride ; Galaverni et al., 2017 ; Pilot et al., 2018 ;
Donfrancesco et al., 2019). En Amérique du Nord, les phénotypes de loups noirs sont
courants et peuvent représenter localement 50% ou plus de la population (Gibson et al.,
2002 ; Hedrick etal., 2014). Contrairement a la situation en Amérique du Nord, le phénotype
noir est rare en Europe : sur un échantillon de 700 loups prélevés en Russie, en Biélorussie,
en Ukraine, en Lituanie et en Bulgarie, un seul loup présentait un pelage noir (W.
Jedrzejewski, tel que rapporté dans Apollonio et al., 2004) ; dans une étude récente, Kusak
et al. (2018) ont montré que quelques échantillons prélevés en Croatie correspondaient a des
phénotypes noirs. Une exception est représentée par le nord des Apennins Italiens, ou les
loups noirs sont présents localement a une fréquence non négligeable (Apollonio etal., 2004 ;
Caniglia et al., 2013). La base génétique de la robe noire chez les loups est une délétion de 3

nucléotides au niveau du géne CDB703 de la B-defensine, qui pourrait provenir du chien
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domestique et donc étre un signe d'hybridation (Candille et al., 2007). Selon Galaverni et al.
(2017), le pelage noir a également été observé chez des canidés dont les profils génomiques
se rapprochaient de ceux des loups et ne présentaient aucun signe d'ascendance canine. Des
analyses génétiques sont donc nécessaires pour déterminer si un individu noir présente une
ascendance canine récente. De 1992 a 2016, les autorités Francaises (ONCFS, 2016) n'ont
détecté aucun loup présentant un « phénotype atypique » (sensu Kusak et al., 2018). Entre
2016 et 2019, des bergers et des chasseurs ont signalé des observations sporadiques de loups
présentant des phénotypes atypiques, mais aucune photographie n'est venue étayer ces

observations.

En 2019, une louve noire a été abattue a « La Malle » (Alpes Maritimes) et le rapport
d'expertise a conclu que le canidé était un loup sans aucun signe de mélange avec un chien
(ONCEF, 2019). Cette louve présentait un haplotype w22 (typique des loups Italiens) et il est
probable qu'elle soit originaire du nord des Apennins Italiens.

Fig. 1. Premiéres photographies des adultes reproducteurs de la meute Sirius Black. A gauche, le méle présente une
coloration typique du loup gris, avec un contraste entre le dos foncé (1) et le ventre plus clair et le masque facial blanc
(2). La femelle a un pelage noir et n'a pas de masque facial blanc (3). Le phénotype seul de la femelle ne permet pas
de déterminer s'il s'agit d'un loup au pelage atypique, d'un chien de type berger ou d'un hybride loup-chien. © Jean-
Noél Philibert

Au cours de 1'été¢ 2021, des loups males et femelles non répertoriés auparavant ont été
photographiés dans le parc régional de la Sainte-Baume. Le male présentait un phénotype
typique du loup gris, tandis que la femelle avait un pelage noir (Fig. 1). L'analyse visuelle des
photographies disponibles du phénotype féminin ne permettant pas de distinguer de manicre
fiable entre un loup, un chien de type berger ou un hybride chien X loup, la Fédération
Départementale des Chasseurs du Var a installé un ensemble de pieges photographiques (CT)
dans la zone afin de surveiller la présence du couple de loups et d'identifier d'éventuels
événements de reproduction. Dans une étude précédente (Roda et al.,, 2022), les pieges
photographiques n'ont capturé aucun chien en liberté pendant les 9 mois de surveillance (ou
pendant cette étude), nous avons donc supposé qu'il n'y avait pas de chiens en liberté dans
le parc. Grace aux enquétes, a la fin du mois d'aout, six jeunes louveteaux ont été détectés
sur le territoire du parc régional de la Sainte-Baume, dont quatre présentaient un pelage noir
atypique (Fig. 2). Au sein d'une méme portée, des animaux présentant le pelage gris typique
du loup coexistaient avec d'autres présentant un pelage mélanique (Fig. 3).
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C'était la premiere fois, en France, qu'une meute composée de plusieurs loups présentant des
phénotypes atypiques était identifiée et étudiée.

Nous avons utilisé un chien dressé pour détecter les excréments de loups afin de collecter
rapidement et de maniere non invasive des échantillons de matieres fécales fraiches pour les
analyser génétiquement et mener une ¢tude plus approfondie et plus précise de la meute
nouvellement établie, baptisée « Sirius Black ». Afin d'éviter toute polémique et de permettre
des comparaisons avec les génotypes publiés par les autorités francaises, nous avons choisi
d'envoyer nos échantillons a ANTAGENE, le méme laboratoire privé utilisé par 'Office
national de la chasse et de la faune sauvage (ONCES, 2018 ; Duchamp & Queney, 2018).

SN . B s e e e 2 et s S
Fig. 2. Deux petits avec un pelage noir atypique (meute Sirius Black). La couleur noire du pelage (1) est uniforme chez
ces petits, il n'y a pas de contraste entre le dos et le venire et le masque blanc (2) est absent chez ces petits, comme
chez leur mére louve. Le pelage peut étre décrit comme « gris bleuté » (petit de droite) ou « noir argenté » (petit de
gauche). © Jean-Noél Philibert

Fig. 3. Deux petits de la méme portée présentant des phénotypes différents (meute Sirius Black ; photo prise en aoit).
Le petit de gauche présente un phénotype typique du loup gris, avec un contraste marqué entre le dos et le ventre (1)
et un masque facial blanc (2). Le deuxiéme petit (& droite) présente un pelage noir uniforme atypique. © Jean-Noél

Philibert
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Fig. 4. Zone d'étude, montrant le territoire des quatre meutes de loups présentes dans le Parc régional de la Sainte-
Baume. Les limites administratives du parc sont indiquées en gris clair. Les triangles blancs indiquent les sites de marquage
oU des excréments de la meute de loups « Sirius Black » ont été collectés, les triangles noirs indiquent les sites de
marquage de trois meutes de loups adjacentes. Les triangles rouges indiquent les sites de marquage & la limite de deux
meutes de loups adjacentes (Sirius Black et Neowise) oU des excréments ont été collectés. Nw : meute de loups Neowise
; Lu : meute de loups Lupi ; SB : meute de loups Sirius Black ; Vg : meute de loups V.ga. Les sites de marquage des
meutes Lu, SB et Vg situés en dehors des limites du parc ne sont pas indiqués

MATERIEL et METHODES

Nous avons utilisé un chien dressé pour détecter les excréments frais, en suivant un protocole
décrit précédemment dans Roda et al., 2021 et Rod et al., 2022. En bref, I'équipe a étudié
des transects de préférence circulaires pour des raisons logistiques (retour au véhicule). Le
patc régional de la Sainte-Baume (43°32 N ; 5°83 E ; https://inpn.mnhn.fr/espace/protege/
FR8000053) abrite trois meutes de loups référencées (Lupi, Neowise, Vega), en plus de la
meute de loups técemment établie (Sirius Black). L'abondance des sangliers varie
considérablement dans l'ensemble du massif (Roda & Roda, 2024), avec un nombre élevé
d'animaux abattus (6,3 sangliers tués/km?/an). En revanche, les chevreuils (Capreolus
capreolus) sont plus rares (0,9 animal tué/km?/an). Un petit groupe d'environ 50 a 100 daims
(Dama dama) et cerfs élaphes (Cervus elaphus) a récemment été introduit par les gestionnaires
de la chasse (Krammer, 2016 ; Roda, 2016). Il n'y a pas d'animaux d'élevage dans la zone
prospectée. La premiere reproduction de loups a eu lieu en 2020 (Poulard et al., 2021). Les
sites de marquage des meutes de loups sont bien connus (Fig. 4), ont fait 'objet d'études
approfondies (Roda et al., 2022) et des loups individuels ont récemment été identifiés
génétiquement (données non publiées). Vingt échantillons d'excréments ont été prélevés a
deux dates (les 26 et 30 octobre 2021), conservés individuellement dans des sacs plastiques
scellés et congelés, puis analysés pour 22 marqueurs. Les analyses génétiques ont été
réalisées par un laboratoire privé sous-traitant (ANTAGENE,
https:/ /www.antagene.com/en). Nous avons choisi de faire appel a ce laboratoire car c'est
celui qui est utilisé depuis des années par 'Office Francais de la Biodiversité en France, afin
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que les génotypes identifiés dans notre étude puissent alimenter la base de données et le
modele de population de 'OFB. Tous les échantillons ont été analysés a I'aide d'un test
d'identification des especes par ADN mitochondrial (ADNm), ainsi que d'une approche
multitube par réaction en chaine par polymérase (PCR) basée sur 22 marqueurs
microsatellites : AHT103, AHT111, AHTk211, CPHO02, C09.173, CPHO05, CFX30371,
CXX.279, FH2161, FH2054, Dbarl, REN162C04, FH2010 et C27.442 (Godinho et al,,
2015) ; FH2096, FH2088, FH2004, FH2140 et FH2137 (Francisco et al., 1996), C09.250
(Ostrander et al., 1993), PEZ17 (Neff et al., 1999), INU030 (Ji et al., 2007) et un marqueur
spécifique au sexe pour l'identification individuelle du genre (AMEL, Ji et al., 2007). Les
méthodes d'extraction, les protocoles PCR et la procédure d'identification individuelle ainsi
que les tests de fiabilité des génotypes sont décrits en détail dans Valiere et al., 2003. Un
indice de qualité (QI) a été calculé pour chaque échantillon en comparant chaque génotype
répliqué sur chaque marqueur au génotype consensuel (Miquel et al., 2006). Les QI ont
ensuite été moyennés sur toutes les répétitions pour chaque locus, puis sur tous les loci pour
un individu afin d'obtenir un QI par échantillon.

Afin d'attribuer les profils génétiques individuels a leur taxon (loup, chien), une approche de
regroupement bayésien a été mise en ceuvre. Le programme informatique STRUCTURE
v.3.4 (Pritchard et al., 2000 ; Falush et al., 2003) a été utilisé pour regrouper les individus en
fonction de leur espece a I'aide du modele de mélange, des fréquences alléliques corrélées et
des a priori sur les populations de référence (POPINFO = 1), avec un burn-in de 100 000 et
500 000 itérations de la chaine MCMC. Vingt répétitions ont été effectuées avec le nombre
de clusters K fixé a 2 et les probabilités et les intervalles de crédibilité ont été moyennés sur
les 20 répétitions. A titre de référence, ANTAGENE a inclus dans l'analyse des chiens
domestiques (races et chiens de village) et des loups gris de la population Francaise. Les
hybrides ont été détectés sur la base des probabilités d'attribution obtenues avec
STRUCTURE (Bohling & Wiaits, 2011). Les individus dont l'intervalle de crédibilité a 95%
englobait soit 0 soit 1 ont été considérés comme des individus sans mélange, et les autres
individus ont été considérés comme des hybrides. Toutes les procédures et analyses
génétiques sont détaillées dans le document supplémentaire S1.

Les génotypes obtenus dans cette étude ont été comparés a ceux de la base de données de
’OFB afin d'examiner la proximité génétique des loups Sirius Black avec d'autres loups
Francais. Pour cette analyse (différente de l'analyse avec STRUCTURE fournie par le
laboratoire ANTAGENE, car les données utilisées par ANTAGENE ne sont pas librement
accessibles), nous avons utilisé I'ensemble de données fourni gratuitement dans Duchamp &
Queney (2018), ONCFS (2019) et OFB (2021) a des fins de comparaison. L'échantillon
comprenait 41 génotypes de chiens, 17 génotypes d'hybrides loup-chien F1, 62 génotypes de
rétrocroisement et 579 génotypes de loups (OFB, 2021).

Des pieges photographiques ont été installés simultanément dans les territoires des meutes
de loups « Neowise » et « Sirius black » du 1% juin 2021 au 1 janvier 2022, a I'aide de 5
caméras. L'utilisation de pieges photographiques a permis de caractériser les phénotypes des
loups. Des caméras activées a distance par le mouvement ont été placées sur les chemins
forestiers empruntés par les loups. Chaque pi¢ge photographique était actif 24 heures sur 24,
7 jours sur 7, et était controlé par des observateurs a intervalles variables (de 2 a 20 jours)
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afin de changer les piles et les cartes SD. Toutes les caméras étaient équipées d'un capteur
infrarouge passif et d'un flash LED.

Les documents supplémentaires (SI : Méthodes et S2 : Génotypes) peuvent étre téléchargés
sur le référentiel Figshare : https://figshare.com/ndownloader/files/51849224.

RESULTATS

Phénotypes des loups

Les CT ont permis de capturer régulicrement des images des loups des deux meutes
adjacentes (Sirius Black et Neowise). Des photographies de bonne qualité ont permis de
caractériser les changements phénotypiques liés au vieillissement des individus noirs. Avec
l'age, le pelage noir des jeunes s'est légerement éclairci, affichant une palette de couleurs allant
de l'argent foncé au gris-bleu noir. Un contraste important est apparu entre la couleur a
lintérieur des pattes (beige comme chez les loups gris typiques) et le reste du pelage,
beaucoup plus foncé. Le ventre était également plus clair que le dos, tendant vers le beige ou
le rouge (Fig. 5).

e

Fig. 5. Deux photographies montrant de jeunes loups ayant atteint leur taille adulte (meute Sirius Black). Malgré
I'apparence générale atypique de leur pelage noir, on observe (1) une différence de couleur entre le dos (plus foncé)
et le ventre (plus clair, tirant vers le beige/rouge). Les individus adultes n'ont (2) pas de masque facial blanc ; l'intérieur
de leurs pattes est (3) beige, comme chez les individus présentant le phénotype caractéristique du loup gris (comparer
avec les figures 3 et 4). © Frédéric Gervais

Résultats génétiques

Au total, 20 échantillons de crottes de loups présumés ont été détectés et collectés, 17 dans
la zone de la meute Sirius Black et trois a la limite du territoire avec la meute Neowise. Dix-
huit (90%) des 20 génotypes analysés ont été attribués a I'espece du loup gris (probabilité
postérieure moyenne de 0,998 ; erreur type : 0,001) ; les deux derniers échantillons étaient de
tres mauvaise qualité et aucune espece n'a pu étre identifiée. Quatorze échantillons (70%)
ont donné lieu a des génotypes multilocus fiables (voir matériel supplémentaire S2). Sept
loups différents ont été identifiés. Les trois échantillons trouvés a la limite du territoire de
Sirius Black/Neowise étaient des recaptures de deux loups déja connus, la femelle dominante
et le male dominant de la meute voisine de Neowise. Tous les autres génotypes (11 sur 14)
ont été identifiés comme appartenant a cing loups jusqu'alors inconnus de la nouvelle meute
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Sirius Black. Tous les haplotypes étaient déja connus. L'association entre les données des
pieges photographiques et le génotypage des excréments a permis d'identifier les individus
dominants et les petits. En particulier, quatre échantillons ont été identifiés comme
appartenant au male dominant et deux échantillons a la femelle dominante de Sirius Black.
Les 5 derniers échantillons (sur 14) ont été identifiés comme appartenant a trois petits de la
meute Sirius Black (T'ableau 1).

Les analyses n'ont révélé aucune hybridation récente (F1 ou F2). Aucun échantillon n'était
associé¢ a une race de chien domestique (Canis lupus familiaris). Le génotype de la femelle
reproductrice a pelage noir de la meute Sirius Black était tres proche de celui d'une autre
louve noire abattue 1également dans les Alpes Francaises (ONCES, 2019 ; voir matériel
supplémentaire S2).

Tableau 1. Résumé des résultats génétiques

Identifi- Nb. Assign- | Haplo-

cation | Wolfpack | Sexe Status samples QL | Lent type Pwolf | <CI95 | >CI95

0.82 Wolf w22 0999 0.985 1.000
098 Wolf w22 0998 0.978 1.000
093 Wolf w22 0999 0.986 1.000
096 Wolf w22 0998 0972 1.000
066 Wolf w22 0999 0983 1.000
099 Wolf w22 0995 0.930 1.000
095 Wolf w22 0999 0.985 1.000

Neo 01 Neowise XY Dominant

Neo 02  Neowise XX Dominant

SBo1 Sirius Black XY Dominant

SB02 Sirius Black XX Dominant

SB03  Sirius Black XY Pup

SBo4 Sirius Black XX Pup
XY

SBO5  Sirius Black Pup

[ TS R S N

Remarque. Identification : nom de chaque loup individuel. nb. échantillons : nombre d'échantillons génétiques de crottes
trouvés pour chaque loup individuel. QI : indice de qualité de I'échantillon. Si plusieurs échantillons sont disponibles pour
chaque loup individuel, la meilleure valeur QI est indiquée. Hybridation : diagnostic d'hybridation (voir méthodes) ;
aucun hybride n'a été trouvé dans cette étude. Haplotype : diagnostic haplotype. Tous les loups étaient issus de la lignée
italo-alpine (haplotype w22, sensu Pilot et al., 2010). P wolf : probabilités d'attribution obtenues avec STRUCTURE
(Bohling & Waits, 2011). < CI95 : intervalle de crédibilité inférieur & 95 %. > CI95 : intervalle de crédibilité supérieur.

DISCUSSION

L'apparition de loups noirs dans la région Provence met en évidence la question de

I'hybridation entre loups et chiens en France. L'association du phénotype « pelage noir » avec
I'hybridation a été confirmée dans une récente étude génomique menée par Caniglia et al.
(2013) dans I'ltalie voisine, conformément aux hypotheses précédentes dérivées des loups
nord-Américains suggérant l'introduction ancienne du génome canin autour de la région
génomique du gene B-defensin (Anderson et al., 2009). Ce phénotype est probablement le
signe d'une introgression génétique dérivée du chien dans le pool génétique du loup. D'autres
¢tudes ont montré que les individus a pelage noir étaient génétiquement des loups (Galaverni
et al., 2017).

11 faut garder a l'esprit que nos résultats ne montrent pas que les loups noirs ne sont pas des
hybrides, mais qu'ils ne sont pas des hybrides de premiére ou de deuxieme génération.
L'interprétation des résultats des données est tres sensible a la taille de 1'échantillon des
populations de chiens et de loups utilisées comme référence (voir la discussion dans
Harmoinen et al., 2021 ; Vik Stronen et al., 2022). Dans cette étude, nous avons utilisé la base
de données des loups Francais, des chiens en liberté et des hybrides fournie par 1'Office
Francais de la Biodiversité (OFB, 2021). La méthodologie utilisée dans notre étude ne permet
pas de distinguer de manicre fiable les hybrides issus de rétrocroisements des loups non
métissés (VonHoldt et al., 2013) ; cette affirmation fait consensus en Europe (Duchamp &
Queney, 2018 ; Pilot et al., 2018). En d'autres termes, 'origine canine de ce phénotype

Roda et Philibert 2025 8 Traduction Deepl & RP — 30/11/2025



(noir) suffit a soupgonner un événement d'hybridation, mais une évaluation génétique est
nécessaire pour classer un individu dans la catégorie des loups ou des hybrides ; et le
calendrier de l'introgression du génome canin reste spéculatif au-dela des deux premicres
générations. Cela suggere que I'hybridation a eu lieu il y a plusieurs générations et que la
plupart des alléles dérivés du chien chez ces individus ont été perdus, ce qui a donné lieu a
un profil génétique de loup sans mélange (Galaverni et al., 2017 ; Pilot et al., 2018). Une
analyse des données récentes (périodes 2008-2018) montre que les hybridations en France se
sont produites dans trois zones sensibles des Alpes Francaises : I'une a Tinée, une autre en
Maurienne et la derniere dans le Vercors (Duchamp & Queney, 2018). Les loups ont colonisé
la France depuis I'Italie voisine a la suite de I'expansion de l'aire de répartition de la population
italienne (Fabbti et al., 2007 ; Ciucci et al., 2009). Jusqu'a récemment, il n'y avait pas de loups
a pelage noir en France, il semble donc raisonnable d'émettre I'hypothese que I'apparition de
ce phénotype en Provence est une conséquence du flux génétique provenant d'Italie ; il est
également possible que l'hybridation ait eu lieu relativement récemment dans les Alpes
Francaises. La diffusion du pelage noir pourrait s'expliquer par une forte sélection positive
et des adaptations trés rapides liées a I'habitat (Caniglia et al., 2013) ou a I'immunité (Cubaynes
et al., 2022), ou aux deux.

En marge de notre étude, nous notons que la combinaison des CTs et de 'utilisation de
chiens de détection pour collecter des échantillons non invasifs de loups permet de mener
rapidement et efficacement une enquéte génétique sur les cas d'hybridation présumés, et de
mener des projets de surveillance sur des espéces sauvages et insaisissables, comme le loup.
La combinaison des CTs et de I'analyse génétique de matériel biologique non invasif n'est
pas nouvelle. Dans la plupart des cas, les deux méthodes sont utilisées en parallele afin de
collecter autant de données que possible (Karanth et al., 2006 ; Mattioli et al., 2018). L'analyse
des excréments produits par des individus identifiables visuellement peut fournir des
informations détaillées sur la structure des meutes locales et la nature des couples
reproducteurs (Canu et al.,, 2017). Dans notre étude, nous avons obtenu les échantillons
génétiques en deux demi-journées de travail sur le terrain grace a l'utilisation d'un chien de
détection.

Dans un contexte de fortes tensions liées au sujet bralant de I'hybridation en France, la
rapidité d'obtention des résultats est fondamentale. En effet, le ministere Frangais de
'Environnement a souligné dans un rapport récent que les résultats génétiques doivent étre
partagés rapidement, sans quoi certains acteurs continueront a semer la confusion dans
l'esprit du public avec de fausses informations (Rapport CGED/ CGAAER, 2019).

En conclusion, cette étude est la premiére a détailler les phénotypes des loups a pelage
noir en France. Les analyses génétiques suggerent que tous les canidés échantillonnés étaient
des loups sans aucun signe de mélange avec des chiens, ou bien que le génome canin était
trop dilué pour étre détectable. Au cours des hivers 2021-2022, tous les jeunes loups
présentant des phénotypes noirs se sont dispersés. Il n'y a pas eu de reproduction au cours
de I'été 2022 dans la meute de loups Sirius Black, mais une nouvelle meute comprenant des
louveteaux au phénotype noir s'est formée au cours de 1'été 2022 a 60 km de la région de
Sainte-Baume. Le suivi génétique de ces loups a pelage noir et de leur progéniture présente
un intérét scientifique et permettra de mieux comprendre le flux génétique au sein des
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populations de loups sauvages Francais. En marge de notre étude, nous concluons que la
combinaison de caméras pieges et de relevés canins pour collecter des échantillons d'ADN
constitue un bon outil pour réagir rapidement aux situations d'urgence liées a des soupgons
d'hybridation.
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