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Résumé

Le loup (Canis lupus) est 'une des especes sauvages les plus controversées. Des estimations
de son abondance sont nécessaires pour éclairer le débat public et les décisions politiques,
mais il est difficile de les obtenir a des échelles biologiquement pertinentes. Nous avons mis
au point un systeme d'estimation complete de la population dans toute la région Alpine
Italienne (100 000 km?), impliquant 1 513 opérateurs formés représentant 160 institutions.
Ce vaste réseau a permis de coordonner le prélevement d'échantillons génétiques et de
réaliser des analyses spatiales de capture-recapture a l'échelle du paysage, transcendant les
fronticres administratives, afin de produire les premicres estimations des parameétres clés
pour I'évaluation de I'état de la population de loups. L'abondance des loups a été estimée a
952 individus (intervalle de crédibilité a 95% : 816-1120) et 135 unités reproductrices (c'est-
a-dire des meutes) (intervalle de crédibilité a 95% : 112-165). Nous avons également estimé
que les individus matures représentaient 33 a 45% de la population totale. L'effort de
surveillance a été estimé spatialement, ce qui a permis de surmonter une limitation importante
des données issues de la science citoyenne. Il s'agit d'une approche importante pour
promouvoir la coexistence entre les loups et les humains, basée sur la surveillance de
l'abondance des loups et l'adoption de pratiques de conservation harmonisées a grande
échelle.

MOTS-CLES : science citoyenne, échantillonnage génétique, détection imparfaite, grands
carnivores, surveillance, modélisation des populations, capture-recapture spatiale
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INTRODUCTION

La quantification de l'abondance est fondamentale pour la conservation et la gestion de la
faune sauvage. Des informations fiables sur la taille des populations d'animaux sauvages sont
essentielles pour prendre des décisions en maticre de gestion et de réglementation des
prélevements, définir le statut de conservation et approfondir la compréhension du
fonctionnement des écosystemes (Williams et al., 2002). Cependant, I'abondance des
populations reste difficile a estimer dans la nature (Waples & Feutry, 2022), en particulier
lorsque les especes sont insaisissables, vagiles et réparties sur de vastes zones (Blanc et al.,
2012). En effet, I'échantillonnage des populations n'est jamais complet, ce qui rend
nécessaire l'utilisation de méthodes analytiques qui tiennent compte de la détection
imparfaite lors de l'estimation de la taille des populations (Kéry et al., 2009). Des progres
importants ont été réalisés dans la compréhension de la détection imparfaite, en partie grace
a la richesse des données de capture-marquage-recapture générées par 'échantillonnage
génétique non invasif (NGS), qui permet d'identifier les génotypes individuels a partir de
I'ADN extrait d'échantillons (par exemple, excréments, poils) laissés dans I'environnement
(Schwartz et al., 2007). Les programmes de surveillance des grands carnivores ont tiré parti
de cette approche en combinant le génotypage non invasif avec des estimations de la taille
des populations a partir de modeles de capture-recapture (Caniglia et al., 2012 ; Cubaynes et
al., 2010 ; Marucco et al., 2009). Plus récemment, des approches de capture-recapture
spatiale (SCR) ont été utilisées pour estimer la densité d'animaux insaisissables a partir
d'échantillons d'ADN (Kéry et al.,, 2011 ; Proffitt et al., 2015) et en tenant compte de
multiples soutces d'informations disponibles (Gopalaswamy et al., 2012). Une approche SCR
a été appliquée pour la premiere fois afin d'estimer les densités de population de loups en
Espagne et en Scandinavie, sur la base de données NGS (Bischof, Milleret, et al., 2020 ;
Loépez-Bao et al.,, 2018) et de I'évaluation des effets de l'association de groupes (Bischof,
Dupont, et al., 2020).

La présence de grands carnivores, en particulier les loups (Canis lupus), est trés controversée,
et l'évaluation de leur statut de protection ou les décisions concernant leur gestion
s'accompagnent souvent d'un débat politique et public intense (Chapron & Loépez-Bao,
2014). Au début du XXI*™ siecle, les populations de loups étaient principalement petites et
tres fragmentées en raison de siecles de persécution. Par la suite, de multiples efforts
concertés visant a améliorer la conservation des loups ont été lancés dans le monde entier
(Boitani, 2003), et les populations ont augmenté en Amérique du Nord et en Europe
(Chapron et al., 2014), avec un tel succes que certaines populations de loups ont perdu leur
statut de protection (Carroll et al., 2020). Quel que soit leur statut, les populations de loups
continuent d'étre au centre des débats politiques (Darimont et al., 2018), et cette intense
attention publique rend les estimations fiables et actualisées de la taille des populations tres
recherchées par divers services gouvernementaux. Malgré les récentes avancées
méthodologiques mentionnées ci-dessus, l'estimation de la taille des populations de loups est
actuellement encore plus difficile en raison de l'expansion spatiale et numérique récente de
l'espece. La surveillance des populations de loups est devenue plus couteuse et plus exigeante
sur le plan logistique, car elle nécessite des enquétes sur de vastes zones relevant de plusieurs
juridictions politiques et le traitement de nombreux échantillons selon des protocoles
harmonisés. En outre, la nature politiquement sensible et la forte visibilité publique de la

surveillance des loups exercent une pression sur les chercheurs et les institutions pour qu'ils
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obtiennent réguliecrement et dans des délais courts des estimations précises, malgré des
ressources souvent limitées.

Nous avons développé et mis en ceuvre une approche intégrée de surveillance des loups dans
la région Alpine Italienne afin de développer un réseau coordonné a long terme et
uniformément réparti d'opérateurs spécialisés pour la collecte systématique de données sur
une vaste zone fortement fragmentée par les frontieres administratives et de produire des
estimations des parameétres clés de la population ayant une pertinence directe pour la
conservation et la gestion (par exemple, I'abondance et la densité des loups, le nombre de
meutes, la proportion d'individus matures) et l'incertitude associée a ces parameétres. Si la
science citoyenne est utile pour la surveillance a grande échelle (Dance, 2022 ; Kosmala et
al., 2010), sa fiabilité est souvent remise en question (Conrad & Hilchey, 2011 ; Kalén et al.,
2022). Pour surmonter ce probleme, nous avons formé et coordonné un réseau d'opérateurs
spécialisés afin de réaliser le NGS et d'enregistrer simultanément les efforts de recherche
afin de controler les variations spatiales et temporelles de l'intensité de I'échantillonnage. Les
génotypes individuels obtenus a partir du NGS ont été analysés a l'aide de nouveaux modeles
SCR qui controlaient les variations spatiales et individuelles de la probabilité de détection
afin de produire les premieres estimations completes des parametres clés pour 1'évaluation

de I'état de la population de loups dans la région Alpine Italienne.

METHODES

Plan d'échantillonnage de 1'enquéte pour contréler 1'effort

Les loups se sont réimplantés dans les Alpes occidentales en se propageant naturellement
depuis les Apennins dans les années 1990 (Fabbri et al., 2007) et ont renoué avec la
population de loups Dinariques dans les Alpes orientales depuis 2014 (Marucco et al., 2022).
L'indice de présence historique du loup est décrit dans la Figure 1a pour la période 2007-
2016. Les données spatiales dans une grille de 10 X 10 km proviennent de deux périodes :
2007-2011 par Chapron et al. (2014) et 2012-2016 par Kaczensky et al. (2021). Une valeur de
1 a été attribuée a la présence sporadique du loup et une valeur de 3 a la présence permanente
du loup pour chaque période et chaque cellule. Nous avons additionné les deux grilles des
deux périodes pour créer un indice de présence historique du loup allant de 1 a 6 (Figure 1a).
Ces données ont été utilisées pour alimenter le processus de modélisation (Annexe S1). Les
loups se répandent désormais dans I'ensemble des Alpes et vers les contreforts.

De 2020 a 2021, nous avons mené la premicre étude compléte et coordonnée sur les loups
dans la région Alpine Italienne afin de jeter les bases d'un suivi a long terme de cette espece.
Des plans et des protocoles d'échantillonnage ont été élaborés dans le but d'estimer
l'abondance (nombre d'individus et de meutes) et la répartition de I'espece en recherchant et
en collectant 'ADN environnemental laissé par les loups (excréments, urine, poils). La
présence de I'espece a été estimée dans toute la région, qui couvre environ 100 000 km?, en
recherchant systématiquement des cellules de 10 X 10 km ou des signes de présence avaient
¢été trouvés l'année précédente et en recherchant de maniére opportuniste toutes les autres
cellules de la région Alpine (Figure 1b). L'échantillonnage systématique était basé sur des
transects recherchés une fois par mois d'octobre a avril dans les zones ou des meutes de
loups avaient été détectées précédemment (zone d'étude intensive) et sur des transects
recherchés une fois tous les deux mois dans les zones ou seule une présence sporadique de
loups avait été signalée (zones d'étude extensive (Figure 1b). Aucun échantillonnage n'a été
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effectué pendant la saison de reproduction (mai-juin), et la durée des enquétes était courte
par rapport au cycle de vie de l'espece étudiée, afin de satisfaire a I'hypothese de population
fermée SCR (Dupont et al., 2019 ; Royle et al., 2014).
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FIGURE 1. (a) Indice de présence historique du loup pour chaque cellule de la grille dans les Alpes Italiennes de 2007
& 2016, avec une résolution de 10 X 10 km (données provenant de 2 périodes documentées : Chapron et al. [2014]
pour 2007-2011 et Kaczensky ct al. [2021] pour 2012-2016), (b) échantillonnage génétique non invasif du loup dans
la méme région : lignes noires, transects de recherche ; vert clair, cellules échantillonnées uniquement de maniére
opportuniste, c'est-a-dire que des opérateurs formés étaient présents mais qu'aucun transect n'a été établi ; vert vif,
cellules échantillonnées une fois tous les deux mois ; vert foncé, cellules échantillonnées une fois par mois), et (c)
échantillons génétiques non invasifs de loups collectés au cours de I'hiver 2020-2021 (rouge) et échantillons génotypés
inclus dans I'analyse spatiale de capture-recapture (bleu)

Cette stratégie d'échantillonnage a nécessité la formation et la coordination efficace d'un
vaste réseau d'opérateurs disponibles pour parcourir les transects dans toute la région Alpine.
Vingt-six formations en ligne et pratiques ont été organisées a l'automne 2020. Au total, 1
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513 opérateurs spécialement formés, issus de 160 institutions ou associations, ont constitué
le réseau Wolf Network, qui a fonctionné de maniere continue et intensive dans toute la
région, collectant des données a l'aide d'une application mobile dédiée et contribuant a
I'échantillonnage opportuniste ct aux enquétes systématiques le long de transects
prédéfinis a des dates spécifiques. L.a majorité des opérateurs (72%) étaient des employés
d'institutions chargées de la gestion de la faune sauvage, les autres étant des bénévoles
formés. Nous avons quantifié l'intensité des recherches et I'expérience des opérateurs des
transects et avons utilisé ces quantifications dans le cadre de la modélisation pour estimer la
probabilité¢ de détection (détails dans 1'Annexe S1). D'octobre 2020 a avril 2021, 1 776
transects ont été recherchés dans la zone (Figure 1b), pour un total de 40 725 km, etil y a eu
12 10 répétitions par transect.

NGS et analyses de parenté ...

Modélisation SCR et estimation de la taille de la population...

RESULTATS

Données sur la présence du loup et NGS

Au total, 5636 échantillons ont été collectés (Figure 1c). Apres avoir retiré les échantillons
qui n'ont pas passé les controles de qualité initiaux, 1918 d'entre eux ont été analysés a l'aide
de microsatellites. Apres avoir éliminé les génotypes soupgonnés de présenter des pertes
alléliques ou des alleles faux, nous avons obtenu 745 génotypes, dont 95% provenaient
d'échantillons de crottes, 1% d'échantillons de poils et d'urine, et 4% d'échantillons de salive
(Figure 1c ; Annexe S2). Ces 745 génotypes ont été associés a 449 loups différents (222
femelles, 213 males, 14 NA), ce qui représente le nombre minimum d'individus dans la zone
d'étude. Le taux de recapture moyen était de 1,66 (écart-type 1,13) détections par individu
etde 1,73 (1,23) et 1,62 (1,05) détections pour les femelles et les males, respectivement. Nous
avons vérifié I'hypothese selon laquelle les génotypes nucléaires multilocus appartenaient a la
méme meute sur la base de I'analyse de parenté et avons déterminé le statut social des
individus (Annexe S2).

Abondance et densité des loups dans la région Alpine Italienne

L'abondance moyenne des loups pour I'ensemble de la zone d'étude pendant I'hiver 2020-
2021 a été estimée a 952 individus (intervalle de crédibilité [IC] a 95% : 816-1120) (Figure 2).
Sur la base de l'emplacement des ACs individuels prédit par le modele, nous avons estimé
que 684 (IC a 95% 600-782) individus appartenaient a la partie occidentale et 268 (IC a 95%
201-354) a la partie orientale de la population (Tableau 1). Nous avons estimé qu'entre 24%
et 34% de la population était composée d'individus reproducteurs, 55 a 67% étaient classés
comme descendants et 8 a 13% étaient classés comme autres (Tableau 1). Le statut social
individuel ayant été modélisé comme une variable d'état catégorielle, il a été possible d'estimer
la présence de 135 unités de reproduction ou meutes (IC a 95% 112-164). Outre les
estimations d'abondance, le mode¢le SCR a permis d'estimer les déterminants de la variation
spatiale de la densité des loups (Figure 2). Le RIMCMC a fortement confirmé l'influence de
la covariable de présence historique avec un PIP de 1,00, l'influence de la faible végétation
naturelle avec un PIP de 0,97 et I'influence de la densité de la population humaine avec un
PIP de 0,79. Le pourcentage de roches nues (PIPoehes aues = 0,41) et le couvert forestier
(PIPouvere forestier = 0,50) ont été moins soutenus. Sur la base du modele le plus probable
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(Tableau 2), la densité des loups était positivement associée a la covariable de présence
historique des loups (Brcm = 0,64 [95 % Ctl 0,53-0,75]) et le pourcentage de végétation
naturelle basse (1o, vegetaion = 2,28 [95 %0 Crl 0,91-3,65]) et négativement associée a la densité
de population humaine (Brumun densiy = -0,79 (95% CrI -1,45 a -0,31). L'analyse RIMCMC a
également révélé que le pourcentage de roches nues et le pourcentage de forét avaient des
effets corrélés et opposés. Le meilleur modele a estimé un effet négatif du pourcentage de
roches nues (roches nues = -0,91 [95% Crxl -1,59 a -0,24]), et le deuxieme meilleur modele a
indiqué que la densité des loups était plutot positivement associée au pourcentage de forét
(B oree = 0,73 [95% CtI 0,20-1,27]).
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FIGURE 2. (a) Densité des loups dans la région alpine italienne estimée & I'aide du modéle spatial de capture-recapture
ajusté aux données génétiques non invasives collectées au cours de I'hiver 2020-2021 et (b) déterminants spatiaux de
la densité des loups dans la région alpine italienne (c'est-a-dire les graphiques des effets de la présence historique des
loups (WHP)) : pourcentage de végétation naturelle basse (herbacée), densité de population humaine (pop. humaine)
et pourcentage de roches nues et de végétation clairsemée selon le meilleur modéle basé sur les pondérations de la
chaine de Markov Monte Carlo & sauts réversibles (ombrage, intervalles de crédibilité)

Entre 45% et 60% (moyenne = 53%) des individus estimés par modélisation n'ont pas été
détectés par le NGS. Les probabilités de détection de base (Py) des deux sexes étaient plus
élevées pour les individus reproducteurs que pour les petits et les autres (Figure 3). La
probabilité¢ de détection de base variait également considérablement dans I'espace (Figure 4 ;
Annexe S1). Nous avons détecté une forte relation positive avec I'effort de recherche B longueut
du mansece = 0,20 [95% Crl 0,16-0,26]), suivie par l'expérience de 'opérateur (fexpesience = 0,13
(95% Cr 0,10-0,16), quantité moyenne de neige tombée (f e = 0,23 [IC 2 95% : 0,07-0,40)
et, dans une moindre mesure, le logatithme de la densité de population humaine (flogpop =
0,06 [IC 2 95% : -0,07 a 0,18). De plus, la probabilité de détection de base était légerement
plus élevée dans la partie occidentale (Souest = 0,20 95% Ctl [-0,08 4 0,49]), mais cet effet
n'était pas significatif. Le sexe et le statut social ont également eu un effet prononcé sur le
parametre d'échelle de la fonction de détection ; la valeur la plus élevée a été estimée pour

les autres males (O uues maes = 29,60 km [95% Crl 22,2-40,4]) et la plus faible pour les males
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reproducteurs (O mies reproducrenrs — 2,4 km [95% Ctl 2,1-2,8]). Les autres femelles avaient
également des parameétres a grande échelle (0 ues femetes = 13,5 km [95% Ctl 10,6-17,51) par
rapport aux femelles reproductrices (0 emelies reproductrices = 3,7 km [95% Crl 3,2-4,11), mais dans
une moindre mesure que les males. Enfin, les louveteaux femelles et males avaient des

parametres d'échelle comparables (O ouvereans femelies = 3,0 km | IC 95% 2,5-3,5] et Oouverecaus miles =
2,8 km [IC 95% 2,3-3,4]).

TABLEAU 1. Abondance des loups (moyenne et intervalle de crédibilité & 95%) dans les parties orientale et occidentale
de la région alpine italienne et statut reproducteur pour l'hiver 2020-2021, estimés & l'aide d'un modéle spatial de
capture-recapture (abondances spécifiques au sexe dans I'Annexe S1)

Alpine region Reproductive individuals Offspring Other Total*

Eastern 70.1 (47-98) 169.4 (118-236) 29.0 (20-42) 268.4 (201-354)
Western 200.1 (169-236) 414.6 (339-507) 68.9 (53-88) 683.6 (600-782)
Total 270.2 (224-327) 583.9 (467-731) 97.9 (76-126) 952 (816-1120)

*Small deviations between the total estimate and the sum of abundance estimates from the constituent subregions may arise due to rounding,
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FIGURE 3. Paramétre d'échelle (o) et probabilité de détection de base (Po) de la fonction de détection par sexe et
statut social (reproducteur [RI], progéniture ou autre) pour les loups de la région alpine italienne pendant I'hiver 2020 -
2021, tels qu'estimés par le modéle spatial de capture-recapture ajusté aux données génétiques non invasives (point,
médiane ; ombrage, graphique de densité ; largeur, fréquence ; moustaches, quantiles)

DISCUSSION

Estimation des parameétres clés pour I'évaluation de 1'état de la population de loups

Notre étude est la premicre estimation exhaustive de la taille de la population de loups dans
l'ensemble de la région Alpine Italienne a avoir adopté une approche NGS systématique et
intensivement coordonnée. Cette enquéte a surmonté les difficultés liées a la coopération
entre des juridictions administratives trés fragmentées et a I'échantillonnage a grande échelle.
Cette premicre estimation globale de 816 a 1 120 individus est cruciale pour la gestion des
loups et servira de base solide pour les changements futurs dans la trajectoire de la
population. Les modeles SCR ont pris en compte deux défis importants liés aux estimations
a grande échelle au niveau de la population : tous les individus présents dans une zone d'étude
ne sont pas détectés (Kéry & Schaub, 2012) et les individus qui résident principalement en
dehors de la zone étudiée peuvent étre détectés a l'intérieur de celle-ci (Bischof et al., 2016).
Dans la partie occidentale des Alpes Italiennes, ce dernier point est particulicrement
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important car la population de loups est reliée a celle des Alpes Francaises (Louvrier et al.,
2018).

TABLEAU 2. Sélection de modéles pour les déterminants de la densité de loups dans la région Alpine ltalienne pour
I'hiver 2020-2021

Model Weight*
WHP + herbaceous + pop + rock 0.30
WHP + herbaceous + pop + forest 0.28
WHP + herbaceous + pop + rock + forest 0.14
WHP + herbaceous + forest 0.14
WHP + herbaceous + pop 0.10
WHP + herbaceous + rock + forest 0.02

Abbreviations: forest, percent forest cover; herbaceous, percent low natural vegetation;
pop, human population density; rock, percent bare rock; WHP, historical wolf presence.
*Model weights based on posterior model probabilides for the different covariate
combinadons. Only models with weight >0.01 are shown.

Les modeles SCR ont été développés dans le but d'assouplir I'hypothese de fermeture
géographique typique des modéles CR traditionnels en autorisant explicitement les
mouvements des individus autour de leurs AC latentes et estimées (Royle et al., 2014). Grace
a ce lien explicite entre le nombre estimé d'individus et la zone géographique (Efford, 2004),
nous avons pu estimer avec précision la densité de notre région et définir la taille de la
population. Nous avons estimé que 45 a 60% (moyenne = 53%) des individus n'ont pas été
détectés pendant le NGS. Nous avons donc confirmé que les comptages minimaux basés sur
le nombre de génotypes sont trompeurs lorsqu'ils sont utilisés pour révéler les variations
d'abondance dans l'espace et dans le temps, tandis que les estimations SCR qui tiennent
compte de la probabilité de détection variable doivent étre considérées comme la base de
référence pour le suivi futur de la taille de la population. Enfin, nous avons obtenu des
informations a grande échelle (au niveau du paysage et de la population) et avec un niveau
de détail élevé (au niveau local et individuel). C'est rarement le cas dans les études écologiques
qui, pour des raisons logistiques, doivent généralement faire un compromis entre les deux
(niveau de détail vs étendue), 1989).

Notre modele a également fourni la premicre estimation du nombre d'unités reproductrices
avec des intervalles de crédibilité, grace a la modélisation du statut social individuel en tant
que variable d'état catégorielle (Annexe S1). Nous avons estimé la présence de 135 meutes
(95% CrlI 112-164), ce qui représente la premicre estimation au niveau de la population des
unités reproductrices de loups avec un niveau de crédibilité associé a I'échelle mondiale. Cette
mesure est particulierement pertinente pour la gestion des populations, car le nombre de
meutes est considéré comme biologiquement significatif pour la persistance d'une population
de loups (Reinhardt et al., 2019), I'écologie de l'espece étant basée sur la dynamique sociale
et territoriale des meutes (Mech & Boitani, 2003). Nous avons également estimé que les
individus matures représentaient 33 a 45% de la population (c'est-a-dire le nombre
d'individus reproducteurs et autres, a I'exclusion des descendants).
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FIGURE 4. Déterminants spatiaux de la probabilité de détection de base du loup dans la région Alpine ltalienne pendant
I'hiver 2020-2021, tels qu'estimés par le modéle spatial de capture-recapture ajusté aux données génétiques non
invasives (ombrage, intervalles de crédibilité)

La possibilité d'estimer la proportion d'individus matures sur le plan reproductif dans la
population est également tres pertinente, car elle sert de base aux évaluations de la Liste rouge
de I'Union internationale pour la conservation de la nature (UICN) selon le critere D (Comité
des normes et pétitions de I'UICN, 2022) et est généralement utilisée pour évaluer I'état de
conservation des loups. L'hétérogénéité individuelle non prise en compte dans la
détection ou l'utilisation de l'espace, qui est liée a la classe d'age ou au sexe, pourrait
potentiellement entrainer un biais important (Cubaynes et al., 2010 ; Dupont et al., 2023).
Cependant, grace a I'analyse de parenté, nous avons pu tenir compte des différences entre
les sexes et entre les individus en matiére d'utilisation de l'espace et de détectabilité, prenant
ainsi en considération 'hétérogénéité individuelle (Cubaynes et al., 2010).

Nous présentons des estimations pour la zone globale et faisons la distinction entre les parties
de la population recensées dans les régions Alpines occidentales et orientales (Tableau 1), car
les liens entre ces parties sont encore limités et naturellement différenciés (Figure 1). Les
deux parties de la population connaissent des dynamiques de recolonisation différentes. A
I'ouest, la recolonisation a commencé il y a 30 ans. Les loups occupent désormais
complétement les zones montagneuses avec des densités pouvant atteindre 15 loups/100
km? et s'étendent désormais plus loin dans les zones de plaine. A l'est, le processus de
recolonisation est récent, puisqu'il a commencé en 2014, et bien que I'expansion soit évidente
(Figure 1a), de vastes zones montagneuses sont encore en cours de recolonisation. Dans
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'ensemble, nos estimations de l'abondance de la population ont montré l'ampleur du
rétablissement apres 'extinction du loup Alpin au début des années 1900.

Réseau coordonné d'opérateurs pour la surveillance a long terme des loups et les
pratiques de conservation

En menant la premicre enquéte a grande échelle sur les loups dans la région Alpine Italienne,
nous avons créé un vaste réseau d'opérateurs spécialisés qui sont désormais disponibles pour
la conservation a long terme de la biodiversité dans la pratique. En formant les opérateurs a
la collecte et a I'enregistrement des données relatives aux efforts de recherche, nous avons
pu surmonter le principal défi des données issues de la science citoyenne, a savoir I'absence
de quantification formalisée de 1'hétérogénéité spatio-temporelle des efforts de recherche
(Kalén et al, 2022). De plus, nous avons principalement fait appel a du personnel
institutionnel afin de surmonter la forte fragmentation administrative des pratiques de
conservation entre les différents services gouvernementaux. Bien que la création de ce réseau
ait pris beaucoup de temps, les résultats démontrent son utilité, et les futurs plans et analyses
de surveillance de 'abondance des loups devraient bénéficier des infrastructures mises en
place, réduisant ainsi les efforts nécessaires pour I'évaluation future des populations. La
création de ce réseau a également été essentielle pour impliquer les praticiens, sensibiliser et
diffuser les connaissances a I'échelle locale. Cette approche participative efficace peut servit
de base a une surveillance fiable et a long terme de l'abondance des loups, favorisant la
coexistence entre les loups et les humains grace a la diffusion des connaissances, et constituer
un atout important pour la conservation a long terme de la biodiversité. L'approche
multidisciplinaire que nous avons adoptée, qui a impliqué non seulement les efforts concertés
de plusieurs juridictions a travers un échantillonnage sur le terrain organisé par des biologistes
spécialisés dans les loups, mais aussi la coordination et I'harmonisation entre les laboratoires
génétiques, a permis un niveau inhabituellement élevé d'interaction et de discussion entre
plusieurs disciplines (biologie de la faune sauvage, génétique de la conservation, modélisation
¢cologique). Ces efforts ont abouti a I'adoption d'un plan d'échantillonnage et d'une analyse
de modélisation efficaces, qui ont pris en compte la biologie et la répartition de 'espece, les
besoins locaux des autorités, et ont optimisé les efforts d'enquéte et les analyses de parenté,
tout en minimisant les erreurs de génotypage, ce qui a contribué de maniere décisive a cette
analyse de la population de loups dans les Alpes Italiennes.
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