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 “ The line it is drawn
The curse it is cast
The slow one now
Will later be fast

As the present now
Will later be past

The order is rapidly fadin’
And the first one now will later be last

For the times they are a-changin’ ” 
 

Bob Dylan: The Times They Are A-Changin' 



 

    

 
Résumé : 
Le lagopède alpin (Lagopus muta) et la perdrix grise (Perdix perdix) atteignent dans les Pyrénées les 

limites méridionales de leurs aires de répartition mondiale. Les populations pyrénéennes de ces deux 

sous-espèces (Lagopus muta pyrenaica et Perdix perdix hispaniensis) sont donc en situation d'isolat 

biogéographique. Les deux espèces sont d'excellents bio-indicateurs de l'évolution des milieux 

ouverts d'altitude. Sous la pression conjuguée des contraintes environnementales et anthropiques, 

ces milieux connaissent actuellement une évolution sensible, caractérisée par un relèvement 

altitudinal des étages de végétation et donc un rétrécissement de l'habitat disponible pour les 

espèces d’altitude. La régression des activités agro-pastorales accentue ce phénomène généralisé 

de reforestation des milieux. Une conséquence attendue de ces bouleversements est l'augmentation 

du degré de fragmentation des habitats notamment pour les populations d’altitude. Au-delà de 

l’influence du paysage sur la structuration des populations, un autre facteur pourrait structurer les 

populations de perdrix grise : les lâchers d’individus d’élevage dans des populations sauvages. Dans 
cette thèse, nous nous intéressons à la structuration génétique du lagopède alpin des 
Pyrénées et de la perdrix grise en France afin d’aider à la décision des plans de conservation. 
 
Mots clés : Galliformes de montagne, Génétique de la Conservation, Microsatellites, Génétique du 

Paysage, Sky Island, Introgression Génétique. 
 
 
 
Abstract: 
The Rock ptarmigan (Lagopus muta) and the Grey partridge (Perdix perdix) in the Pyrenees are at 

the southern limits of the species’ range. The Pyrenean populations of these two species (Lagopus 

muta pyrenaica and Perdix perdix hispaniensis) are thus isolated in biogeographic island. The two 

species are excellent biological indicators of the alpine tundra evolution. Under the combined 

pressure of the environmental and anthropic constraints, these landscapes currently know a 

significant evolution characterized by an elevation of the vegetation levels and thus by a contracted 

alpine tundra. The regression of the agro-pastoral activities accentuates this generalized 

phenomenon of re-forestation of the landscapes. An consequence of these upheavals is the increase 

in the fragmentation level of the habitats, in particular for the altitude populations. Beyond the 

influence of the landscape on the population structuring, another factor could be implied in the 

population structure of Grey partridge: release of captive-bred individuals in wild populations. In this 
PhD, we are interested in the genetic structuration of the Rock ptarmigan in the Pyrenees and 
the Grey partridge in France in order to contribute to the decision of the wildlife conservation 
plans. 
 
Keyword: Mountain Galliforms, Conservation Genetics, Microsatellites, Landscape Genetics, Sky 

Island, Genetic Introgression. 
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PROLOGUE 
 
Décrite par certain comme la « Science de la crise », la biologie de la 

conservation est une discipline qui vise à identifier les populations en déclin et 

celles en danger, à déterminer les causes de leur déclin et à proposer, tester et 

valider des moyens pour maintenir ou restaurer la biodiversité. La 

pluridisciplinarité de cette discipline s'est étendue en évoluant vers l'écologie et 

en s'appuyant sur la biogéographie, l'écologie du paysage, la génétique des 

populations, la modélisation, la cartographie SIG, mais aussi sur la sociologie, 

l'économie, la philosophie et les sciences politiques. Il s'agit à la fois de 

conserver les espèces et leur « décor écologique ». 

Les milieux montagnards semblent particulièrement propices à l’étude de la perte 

de biodiversité et la gestion de son maintien. En effet, la chute de diversité dans 

ces milieux pourrait trouver son origine à la fois dans les activités anthropiques et 

dans l’évolution actuelle du climat. Le département des Pyrénées-Orientales 

possède un patrimoine naturel riche et varié qui s'étage sur près de 4000 mètres 

de dénivelés allant des bords de la Méditerranée aux hauts sommets des 

Pyrénées Catalanes. 11  Réserves Naturelles, 4 zones NATURA 2000 et un Parc 

Naturel Régional en protègent les espaces les plus remarquables. Tous ces 

éléments font de cette région une zone qui pourrait être considérée comme un 

« hot spot » de diversité et qui, de ce fait, présente un intérêt particulier pour 

l’étude et l’évolution de la biodiversité. 

Outre l’aspect purement biologique, ce département englobe le pic du Canigou 

qui, plus qu’un massif, représente une véritable ‘montagne sacrée’ pour les 

catalans. Au-delà d’une frontière entre Catalogne Sud et Catalogne Nord, le pic 

du Canigou représente un véritable point de rendez-vous pour les catalans 

venus du Nord et du Sud. Connu partout en France, il fait partie du réseau 

grands sites de France et on peut l’apercevoir de Barcelone à Marseille. A 

l’image de sa réputation et au-delà d’une zone d’étude, le massif du Canigou et 

plus largement les Pyrénées représentent une richesse qui allie force de la 

nature, patrimoine et biodiversité.  

 

Ce travail de thèse est le fruit d’une entente et d’une collaboration étroite entre 

différents partenaires de la Biologie. Né de la communication entre gestionnaires 

et chercheurs, ce travail a su allier recherches fondamentales et recherches 

appliquées, articles à comité de lecture et articles dans la presse locale, 

séminaires scientifiques et de vulgarisation mais aussi et surtout laboratoire et 

terrain ; le tout pour moi indissociable. 
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IL Y A SATELLITE ET MICROSATELLITE ! 
 

Le texte qui suit fait référence aux deux frises chronologiques en pages 6 et 7. 

 

près un long débat historique sur l’impact de l’environnement sur les 

individus, il est maintenant accepté que l’environnement influence au 

moins la répartition géographique des individus et plus généralement 

des espèces. En effet, les modifications d’habitat sont connues pour entraîner un 

changement dans leur distribution (Parmesan 2006; Parmesan & Yohe 2003; 

Peñuelas & Boada 2003; Walther et al. 2002). Intégrer l’évolution du paysage 

dans lequel vivent les individus est devenu capital pour mieux étudier et 

comprendre les populations naturelles. Dans cette optique, Manel et al. ont 

proposé en 2003 de combiner l’écologie du paysage avec la génétique des 

populations : les flux géniques et les adaptations locales pourraient ainsi être 

expliqués via des phénomènes d’ordre environnementaux. Alors qu’aucun outil 

ne permettait de lier ces deux disciplines aux XIXème et XXieme siècles, c’est 

l’évolution parallèle et progressive de la géo-localisation et de la génétique qui a 

rendu possible leur rencontre. Une succession d’évènements va rapprocher 

progressivement ces disciplines pour en générer une nouvelle, appelée 

‘landscape genetic’ (i.e. génétique du paysage). Etudier l’influence du paysage 

sur la distribution de la variabilité génétique devient alors possible. 

(Manel et al. 2003) 

Voici brièvement résumé l’histoire de la naissance de la génétique du paysage. 

 

Les années 1950 ont marqué très fortement la génétique et la géo-localisation. 

En effet, Watson et Crick en 1953 décrivent pour la première fois la structure 

hélicoïdale de la molécule d’ADN. Crick obtient quelques années plus tard le prix 

Nobel de médecine (1962). Quatre ans après la découverte de Watson et Crick, 

en 1957, l’Homme entre dans l’ère spatiale avec les Russes qui envoient pour la 

première fois un satellite dans l’espace, son nom : Spoutnik (du russe спутник 

signifiant « compagnon de route »). 

Plus tard, au début des années 1970, en pleine guerre froide, le département de 

la défense des Etats-Unis finance un projet strictement militaire visant à géo-

localiser un point sur la planète en temps réel, le nom de ce projet : Navstar 

Global Positioning System (1973). C’est l’acte de naissance de la notion de géo-

localisation. Les années 1970 marquent également la génétique avec l’apparition 

de deux méthodes de séquençage de l’ADN : la méthode de Sanger et celle de 

Maxam et Gilbert. 

En 1994, la constellation de satellites accueille sa 24ème unité qui rend alors 

possible la géo-localisation d’un point n’importe où sur la planète Terre. Les 

années 1990 voient également la naissance de logiciels spécialisés dans le 

A 

‘Landscape genetic’ : concept 
développé par Manel et al en 
2003 proposant de combiner 
l’écologie du paysage et la 
génétique des populations. 

C’est principalement au cours du 
XXème siècle que les méthodes 
de géo-localisation et de 
génétique ont commencé à se 
rapprocher. 

http://fr.wikipedia.org/wiki/Langue_russe
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traitement des données génétiques pour l’étude des populations naturelles. C’est 

ce qui deviendra la première génération de logiciels de génétique. Ces logiciels, 

munis d’une interface graphique, calculent un grand nombre d’indices génétiques 

développés au cours du dernier siècle (indice de Nei, de Wright par exemple). En 

1993, Tautz définit des classes de petites séquences d’ADN répétées en 

tandem, c’est l’acte de naissance des microsatellites (Tautz 1993). 

A partir de 1995, les progrès s’accélèrent et le lien entre géo-localisation et 

génétique devient de plus en plus étroit. En effet, en 2000, le président des 

Etats-unis d’Amérique, Bill Clinton, supprime la SA (Selective Availability) qui 

réservait l’accès à la constellation de satellites uniquement aux forces armées. 

Ainsi, à partir de 2000, la constellation satellitaire est accessible à tous et des 

appareils de géo-localisation commencent à apparaître sur les marchés (avec 

une précision horizontale de l’ordre de 100m). Bien que déjà abordée 

auparavant, c’est en 2001 que la 3ème dimension voit le jour et on passe alors à 

une précision de 4m horizontalement et de 8m verticalement. Les logiciels 

permettant de traiter ces informations de géo-localisation évoluent de façon 

concomitante et ESRI ArcGIS version 8.1 apparaît. Cette nouvelle version du 

logiciel permet d’intégrer des données en 3 dimensions, on parle alors de 

‘Modèle Numérique de Terrain’. Ces avancées en informatique favorisent 

également l’évolution et l’expansion des logiciels de génétique. En effet, au 

début des années 2000, le développement de l’Internet et l’apparition 

d’ordinateurs de plus en plus ‘puissants’ permettent, d’une part, d’accéder plus 

facilement aux logiciels et d’autre part de lancer plus d’analyses en moins de 

temps ! Ainsi, la ‘première génération’ de logiciel de génétique (comme par 

exemple GENEPOP (Raymond & Rousset 1995), GENETIX (Belkhir et al. 1996), 

BOTTLENECK (Cornuet & Luikart 1996)) est peu à peu remplacée par la ‘deuxième 

génération’ essentiellement basée sur les analyses bayésiennes (par exemple: 

STRUCTURE (Pritchard et al. 2000) (voir figure ci –contre), BAYESASS (Wilson & 

Rannala 2003), DISTRUCT (Rosenberg 2004)). Ces analyses bayésiennes 

apparaissent comme une révolution dans les études de génétique car elles 

permettent d’incorporer des ‘priors’ ou a priori dans les analyses et de passer 

d’une échelle populationnelle à une échelle individuelle, permettant des analyses 

plus fines (Beaumont & Rannala 2004; Shoemaker et al. 1999). 

Au début des années 2000, la géo-localisation n’est pas aussi accessible 

qu’aujourd’hui, tant d’un point de vu conceptuel que d’un point de vue financier. 

Ainsi, ce n’est que depuis 2005 que les appareils de géo-localisation (ou GPS 

pour Global Positioning System) se répandent dans les collectivités et les foyers. 

L’année 2004 voit également apparaître Google Earth et WorldWind qui 

permettent certes de survoler la Terre et de zoomer sur un lieu de son choix 

mais également d’ajouter ses propres données sur des fonds de cartes 

disponibles en libre accès. L’accès ‘facile’ aux appareils GPS et aux fonds de 

Les années 2000 voient 
apparaître les méthodes 
bayésiennes dans les analyses 
génétique et la géolocalisation 
devient accessible à tous. 

Citation du logiciel ‘STRUCTURE’ par 
année depui sa parrution en 2000. 
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cartes numériques apporte aux études de terrain, un géo-référencement précis 

de chaque échantillon collecté. L’échantillon n’est ainsi plus rattaché à une 

population englobant un nuage de points, mais est considéré comme une entité 

à part entière, ayant sa propre position géographique (longitude, latitude).  

La géo-localisation précise de chaque échantillon et les ressources informatiques 

grandissantes donne naissance à une troisième génération de logiciels de 

génétique prenant à la fois en compte les coordonnées géographiques et les 

caractéristiques génétiques de chaque individu. Parmi cette nouvelle génération 

de logiciels, nous pouvons citer : ALLELE IN SPACE (Miller 2005), GENALEX 

(Peakall & Smouse 2006), TESS (Chen et al. 2007; Guillot 2009). Ainsi, avec 

cette nouvelle génération de logiciels, chaque échantillon est considéré comme 

une entité ayant sa propre histoire et ses propres caractéristiques génétiques et 

géographiques.  
 

Conséquence directe des progrès du XXème siècle, la succession de découvertes 

a conduit à la rencontre entre la géo-localisation et la génétique et, par 

extrapolation, à la jonction entre les méthodes de SIG et celles de génétique des 

populations. Le fruit de cette association conduità la conception de nouveaux 

logiciels, qualifiés dans cette thèse, de ‘troisième génération’. 
 

Même si les logiciels de génétique et les avancées en informatique ne cessent 

d’évoluer chaque jour, c’est sans doute la biologie moléculaire qui révolutionnera 

prochainement les logiciels de génétique en faisant probablement apparaître une 

quatrième génération de logiciels. En effet, la plupart des logiciels de 1ère, 2ème et 

3ème générations utilisent des données basées sur des ‘petites’ séquences 

génomiques. Aujourd’hui, nous rentrons dans l’ère de la génomique et le 

séquençage massif se développe de plus en plus. Pour un coût relativement 

modeste (2500 €) et en seulement 3 jours, il est possible aujourd’hui de 

séquencer 100 mégabases. C’est également la ‘course aux microsatellites’ : si 6 

à 7 marqueurs microsatellites suffisaient en 2004 pour valider une étude de 

génétique ; il faut aujourd’hui, 12-17 marqueurs microsatellites pour être quelque 

peu ‘crédible’ et pouvoir prétendre à la publication des résultats. Ces marqueurs 

microsatellites qui dans le passé avaient remplacé les marqueurs RAPD 

(Random Amplified Polymorphic DNA) et qui eurent leur apogée en 2006, sont 

progressivement remplacés par les SNPs (Single Nucleotide Polymorphisms).  
 

Nous sommes actuellement dans une époque charnière où la biologie 

moléculaire connaît une progression spectaculaire. Il ne serait donc pas étonnant 

de voir apparaître d’ici peu des logiciels de ‘quatrième génération’ intégrant à la 

fois les données géographiques (longitude, latitude et altitude) et les données 

massives de génomique. Ces avancées permettront de comparer plus un 

polymorphisme de séquences mais plutôt un polymorphisme de génome… 

A venir : Une quatrième 
génération de logiciel de 
génétique ? 

Apparition de la troisième 
génération de logiciel de 
génétique qui lie à la fois les 
coordonnées géographiques et 
les caractéristiques génétiques 
de chaque individu. 
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Le département de la défense des Etats-Unis finance 
un projet strictement militaire visant à géo-localiser 

un point sur la planète en temps réel. 

1970, Apparition des premières techniques de 
séquençage d’ADN. 

1986, PCR : Mise au point de la 
Polymerase Chain Reaction par Kary Mullis 

1960, Première utilisation des satellites pour 
la navigation. 

1957, Spoutnik 
Lancement du premier satellite Russe. 1958, Crick, Découverte du code génétique 

1994, Lancement du 24ème satellite 
Fin de la constitution du réseau de satellites 

nécessaire pour couvrir la terre.  
1995, Genepop, sortie de la ‘première 
génération’ de logiciel de génétique 
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2000, Structure, sortie de la ‘deuxième 
génération’ de logiciel de génétique 

2000, constellation de satellite accessible 
à tous 

Clinton supprime le SA (Selective Avaibility)  

Voir frise suivante : frise 2 p 6. 

Frise 1 (1953-2000): Evènements importants ayant participé à la jonction entre des données de géo-localisation et de 
génétique. 
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Frise 2  (2000-2010): Evènements importants ayant participé à la jonction entre des données de géo-localisation et de 
génétique. 

1994, Lancement du 24ème satellite 
Fin de la constitution du réseau de satellites 

nécessaires à géo-localiser un point sur la 
planète terre. 

2001, (ESRI) ArcGIS version 8.1 
Apparition des Modèles Numériques de Terrain 

Précision : 4mètres horizontal et 8 mètres vertical 

2005, GPS répandus sur les marchés 
 
 

2000, constellation de satellite accessible 
à tous 

Clinton supprime le SA (Selective Avaibility)  
Géo localisation à 100 mètres près.  
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2000, Deuxième génération de logiciel 
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- DISTRUCT (Rosenberg 2004) 
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- GENETIX (Belkhir et al. 1996) 
- BOTTLENECK (Cornuet & Luikart 1996) 
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2006, Computer program for 
population genetics data analysis: a 
survival guide (Laurent Excoffier &  
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bayésiennes en Génétique 
(Shoemaker et al. 1999) 

2010 

Quatrième génération de logiciel de 
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1993, Découverte des marqueurs 
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LES ESPACES D’ALTITUDE, VERITABLES CONSERVATOIRES DE BIODIVERSITE. 
 

n 1992, la conférence des Nations Unies sur l’environnement et le 

développement (Sommet de la Terre) qui se déroule à Rio de Janeiro 

conduit à l’élaboration d’un programme d’actions pour le XXIe siècle, 

visant à prendre des mesures pour favoriser le développement durable. Ce 

document, appelé ‘Agenda 21’, est encore aujourd’hui considéré comme une 

référence pour tout ce qui concerne  le développement durable. Il se compose de 

différents chapitres, chacun proposant des recommandations dans différents 

domaines. Parmi ces domaines, le chapitre 13 fait référence aux systèmes 

montagnards qui nous intéressent plus particulièrement dans ce mémoire de 

thèse. Voici un extrait de la traduction de ce chapitre (d’après le site des Nations 

Unies : http://www.un.org/fr/). 
 

13.1. Les montagnes sont un important réservoir d'eau, d'énergie et de diversité 

biologique. En outre, elles contiennent des ressources essentielles telles que les 

minéraux, les produits forestiers et agricoles, et les services récréatifs. En tant 

que grands écosystèmes au sein de l'écologie complexe de notre planète, les 

environnements de montagne sont indispensables à la survie de l'écosystème 

mondial. Toutefois, les écosystèmes de montagne se modifient rapidement. Ils 

sont exposés à une érosion accélérée du sol, à des glissements de terrain et à 

une perte rapide de l'habitat et de la diversité génétique. Sur le plan humain, la 

pauvreté est très répandue parmi les montagnards et les connaissances des 

populations autochtones se perdent. En conséquence, la plupart des régions 

montagneuses du globe sont soumises à une dégradation de leur 

environnement. C'est pourquoi une gestion convenable des ressources des 

montagnes et un développement socio-économique de leur population justifient 

une action immédiate. […] 

13.4. Les montagnes sont très sensibles à tout déséquilibre écologique provoqué 

par l'activité humaine ou par la nature. Ce sont les zones les plus sensibles à 

tous les changements climatiques dans l'atmosphère. Des renseignements 

particuliers sur l'écologie, le potentiel des ressources naturelles et les activités 

socio-économiques sont indispensables. Les régions de montagne et de colline 

possèdent une riche variété de systèmes écologiques. En raison du facteur 

d'altitude, les montagnes créent des gradients de température, de précipitations 

et d'ensoleillement. Une pente donnée peut comprendre plusieurs systèmes 

climatiques - tropical, subtropical, tempéré et alpin - qui correspondent à autant 

de microcosmes présentant une grande diversité d'habitats. Or, on manque de 

connaissances sur les écosystèmes de montagne. La création d'une base de 

données sur les montagnes de la planète est donc indispensable pour lancer des 

programmes qui contribueraient au développement durable des écosystèmes de 

montagne. 

E 

http://fr.wikipedia.org/wiki/Action_21
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Il semble aujourd’hui indispensable de mieux comprendre et de mieux gérer les 

espaces d’altitude, véritables patrimoines naturels aujourd’hui menacés. Plus 

qu’un réservoir d’écosystèmes variés et de biodiversité associée, ces espaces 

d’altitude représentent les refuges d’une flore et d’une faune particulières, 

adaptées au climat froid. Cependant, même si cette biodiversité particulière 

trouve son origine dans les fluctuations climatiques du quaternaire, ces dernières 

représentent aussi aujourd’hui une menace pour ces espaces d’altitude. De la 

même manière, un changement d’usage des terres menace également ces 

refuges de biodiversité. 

 

Le dernier changement majeur du climat se situe au début de l’holocène (il y a 

10 000 ans) et marque la fin de la dernière période glaciaire. Pendant cette 

période post glaciaire, le retrait des glaces a contraint les espèces adaptées au 

froid à trouver des habitats répondant à leurs exigences écologiques (McCarty 

2001). Même si quelques espèces ont réussi à se maintenir dans des habitats 

localisés où les conditions climatiques ont peu évolué (Ohlemuller et al. 2008), 

sous les latitudes tempérées, la majorité des espèces adaptées au froid, ont du 

décaler leur répartition plus au Nord ou plus en altitude, seules régions 

répondant à leurs exigences écologiques (Bech et al. 2009; McCarty 2001; 

Parmesan & Yohe 2003; Stewart et al. 2010; Taberlet et al. 1998) (figure 1). 

Ainsi, un grand nombre d’espèces ‘rescapées’ sont devenues endémiques des 

zones d’accueil. Ces zones d’accueil, devenues refuges, sont aujourd’hui 

considérées comme de véritables conservatoires naturels de biodiversité où l’on 

peut encore rencontrer les espèces d’autrefois. Ces refuges jouent un rôle 

majeur dans le maintien de la biodiversité des zones tempérées (moyennes et 

hautes latitudes) (Willis & Whittaker 2000). Dans les zones tempérées, ces 

refuges se situent principalement en altitude et les espèces ‘rescapées’ 

présentes dans ces refuges se retrouvent aujourd’hui confinées et piégées près 

des sommets. Ces sommets s’apparentent alors à des îles continentales 

d’altitude (Blondel 1986; Blondel 1995) qualifiées de ‘Sky island’ (voir photo ci-

contre)  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Fig 1: 
 
Principales routes empruntées 
par les espèces adaptées au 
froid suite aux dernières 
périodes de glaciation du 
quaternaire. Les barres en noir 
représentent les différentes 
zones de refuges européennes 
d’après Taberlet et al, 1998.

Pic du Canigou 
‘Sky island’ 
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Impact du changement climatique sur les espaces d’altitude (notamment la 
limite supérieure de la forêt) 
 

- Il est maintenant renseigné que les fluctuations successives du quaternaire ont 

laissé des traces au sein de l’environnement. Aujourd’hui, dans un contexte de 

changement global, un décalage de biomes en montagne est particulièrement 

attendu sous la pression du réchauffement climatique (Lenoir et al. 2008). 

- A une certaine altitude, la forêt de l’étage sub-alpin laisse place aux pelouses 

d’altitude de l’étage alpin. Cette limite entre forêt et pelouse (i.e. treeline) a été 

très étudiée car facilement mesurable. L’un des facteurs principaux pouvant 

influencer la position de cette limite est la température qui jouerait un rôle majeur 

dans le développement de la ‘forêt’ (Korner & Paulsen 2004; MacDonald et al. 

2008). 

Au cours des 10 000 dernières années, la limite supérieure de la forêt s’est 

élevée en altitude au cours de chaque période de réchauffement et s’est 

abaissée lors des périodes de refroidissement. Ainsi, au cours de l’optimum 

climatique de l’holocène (5000 à 9000 années BP), la treeline serait remontée de 

200 mètres en altitude en Suède et en Norvège (Barnekow 1999; Barnett et al. 

2001; Torbjoslashrn et al. 1996). Au cours de l’optimum climatique médiéval (950 

à 1200 années BP), une remontée similaire de la treeline (100-200 mètres) a 

également été enregistrée dans les Alpes Suisses (Scapozza et al. 2010) et 

dans les montagnes Khibiny en Russie (Kremenetski et al. 2004). Aujourd’hui, 

même si la limite de la forêt a déjà été plus haute dans le passé et notamment au 

cours de l’holocène (Grace et al. 2002), on observe tout de même une remontée 

de l’étage alpin en altitude suite à l’augmentation des températures (Krajick 

2004). Ce phénomène a déjà été enregistré dans le massif Montseny au Nord de 

l’Espagne (Peñuelas & Boada 2003). Dans cette région, le réchauffement 

climatique est responsable d’un décalage de biome qui se traduit par une 

remontée en altitude de la forêt de hêtre. Ce phénomène aurait été accentué par 

les anomalies climatiques des 50 dernières années qui auraient particulièrement 

touché les étages montagnards (Bradley et al. 2004; Peñuelas & Boada 2003). 

Cette remontée de biomes a pour conséquence la fermeture et la contraction des 

milieux d’altitude dits ‘ouverts’. 

 

En France, la commune d’Argentière est une bonne illustration de ce 

phénomène. Située dans le massif du Mont Blanc, cette commune est 

caractérisée par la présence d’un glacier qui venait lécher le village en 1865. 

Aujourd’hui, avec l’augmentation des températures, ce glacier a reculé en 

altitude, laissant place à la végétation qui a totalement reconquis le paysage (voir 

photos ci-contre). 

1865 

2005 

Photos du glacier de la Commune 
de Argentière (Massif du Mont 
Blanc) en 1865 et 2005. 

En montagne les étages de 
végétation sont limités par la 
température et traduisent les 
fluctuations climatiques par une 
remontée ou une baisse en 
altitude. 
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Au début de l’holocène, le réchauffement post glaciaire a certes entraîné une 

contraction d’habitat pour certaines espèces, notamment celles adaptées au 

froid, mais il a également entraîné une expansion d’habitats pour d’autres 

espèces vivants plus bas en altitude (étage sub-alpin par exemple). Ainsi, dans 

certain cas, cette expansion d’habitat pourrait être considérée comme bénéfique 

au développement de certaines espèces en augmentant leur aire potentielle de 

répartition et en créant d’éventuels corridors écologiques. Cependant, ces 

corridors peuvent créer des zones hybrides entre sous-espèces jadis 

allopatriques et ainsi menacer l’intégrité génétique des espèces (Butlin & Hewitt 

1985; Godfrey & Hewitt 2001; Taberlet et al. 1998). Suite au retrait des glaces 

lors du dernier réchauffement post-glaciaire, les Pyrénées sont devenues l’une 

des grandes zones hybrides en Europe et le massif se voit accueillir des espèces 

provenant à la fois de la péninsule ibérique (au Sud) mais également du ‘reste’ 

de l’Europe (au Nord) (Taberlet et al. 1998). Dans tous les cas, que ce soit par 

contraction ou au contraire par extension d’habitats, l’augmentation des 

températures post-glaciaire a conduit à la création de ‘sky island’ et de zones 

hybrides, menaçant toutes deux la biodiversité actuelle. 

 

Impact anthropique sur les espaces d’altitude et leur biodiversité associée 
 

Dans les Pyrénées, les espaces d’altitude évoluent également sous l’influence 

d’une pression anthropique qui tend elle aussi à fluctuer des terres entraînant 

forcément des modifications d’habitats. Par exemple, la déprise agro-pastorale 

du début du siècle tend à modifier les écosystèmes d’altitude fragiles en offrant 

notamment de nouveaux espaces à conquérir par des formations buissonnantes 

ligneuses (landes à genêt, genévrier, rhododendron). De plus, l’essor d’autres 

activités humaines telles que celles liées aux infrastructures lourdes des stations 

de ski par exemple tend également à remodeler profondément le paysage. 

 

Activités agro-pastorales, modifications des habitats et biodiversité : 

D’après les données paléo environnementales, archéologiques et polliniques, il 

est maintenant connu que le paysage des Pyrénées a, depuis toujours, été 

façonné par la dynamique des activités socioculturelles et économiques (Galop 

1989). D’après les données de palynologie, l’apparition des premières céréales 

ou des plantes associées aux activités agro-pastorales est concomitante avec la 

néolithisation du bassin Méditerranéen (Galop 1989). Cette période, marquée 

par la sédentarisation de l’Homme et par une extension de l’élevage et des 

cultures, a conquis le milieu montagnard pyrénéen entraînant la modification du 

couvert végétal. Ce n’est qu’à la fin du néolithique qu’on assiste à une véritable 

anthropisation du milieu montagnard pyrénéen. L’ère suivante, l’âge du Bronze, 

est marquée par une expansion de la pression des sociétés montagnardes sur 

L’augmentation des 
températures lors du dernier 
réchauffement post glaciaire a 
conduit à la création de ‘Sky 
island’ et de zones hybrides. 
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leur environnement. En effet, l’intensification de l’activité métallurgique entraîne 

une augmentation du déboisement provoquant ainsi une ouverture des milieux 

en altitude. Cette ouverture est d’autant plus marqué par un renforcement des 

estives à cette période. Malgré une déprise agro-pastorale à l’âge du Fer liée 

peut être à une période de refroidissement climatique, les activités agro-

pastorales connaissent une expansion à l’Antiquité et au cours du Moyen Age. 

Ces activités qui s’affirment aux IXième et Xème siècles se traduisent par une 

déforestation généralisée à toutes les altitudes (figure 2) (Galop 1989). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

 

Fig.2 :   Evolution des activités humaines et de l’environnement sur le versant nord pyrénéen à partir du Mésolithique, essai de 
synthèse (document tiré de (Galop et al. 2008)). 



Introduction Générale 
 

Nicolas BECH, Génétique de la conservation et du paysage 12 

Domaines skiables, modifications des habitats et biodiversité : 

Depuis 1960, les montagnes françaises ont connu un développement rapide des 

domaines skiables. Aujourd’hui, la France représente le plus vaste domaine 

skiable de la planète mais ses domaines skiables se situent en altitude sur des 

zones refuges qui abritent une grande biodiversité (Ménoni et al. 2006). Les 

infrastructures liées à ces domaines skiables se matérialisent la plupart du temps 

par l’édification de véritables ‘rideaux’ de câbles liés à la présence des téléskis, 

des télésièges, des lignes basse et moyenne tension et des câbles de transport 

d’explosifs installés pour le déclenchement préventif des avalanches (voir photo 

ci-contre). Ces infrastructures sont connues pour être à l’origine d’une mortalité 

par collision chez l’avifaune et notamment chez les espèces de taille importante 

et au vol rapide telles que les rapaces et les galliformes (Ménoni et al. 2006). 

Dans les Pyrénées, la localisation des domaines skiables coïncide tout 

particulièrement avec l’habitat des galliformes de montagne et notamment avec 

celui du lagopède alpin en hiver et celui du grand tétras. Afin de limiter l’impact 

négatif des infrastructures liées aux stations de ski, l’Observatoire des 

Galliformes de Montagne (OGM) préconise des mesures compensatoires. Parmi 

ces mesures, on distingue essentiellement une volonté de rendre plus visible les 

câbles meurtriers (via des marqueurs colorés) (figure 3) et une volonté de 

sensibiliser le grand public via des panneaux d’information (figure 4). La 

sensibilisation du grand public au sein des domaines skiables est primordiale car 

les pistes de ski attirent beaucoup de passionnés de sports ‘nature’ qui 

s’aventurent sur des sentiers de randonnées ou des itinéraires ‘hors pistes’. Or 

ces excursions ‘hors pistes’ sont connues pour avoir des effets néfastes sur 

l’écosystème montagnard en général et particulièrement sur les populations de 

Tétraonidés tel que le tétras-lyre (Tetrao tetrix) (Arlettaz et al. 2007). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 
 
 

Fig.3 : Dispositif envisagé pour 
rendre les câbles d’acier plus 
visibles pour l’avifaune. Des 
flotteurs mais également des 
spirales de couleur ont été 
envisagés (document OGM). 

Fig. 4 : Panneaux de 
sensibilisation pouvant être 
rencontrés dans les domaines 
skiables mais également au sein 
des réserves naturelles.

Téléski du Mont Serrat 
(Station de ski du Puigmal) 
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LES GALLIFORMES DE MONTAGNE 
 

Egalement appelé ‘Gallinacés’, les galliformes forment un ordre d’oiseaux 

englobant les Tétraonidés. Même si la recherche sur les Tétraonidés représente 

une petite part des études de biologie de la conservation, le nombre d’études 

consacrées à ces oiseaux n’a cessé d’augmenter depuis les années 1930 (Moss 

et al. 2010) (figure 5). En effet, les Tétraonidés sont des oiseaux en voie de 

raréfaction, voire en voie d’extinction pour certaines espèces. De plus en plus 

d’espèces de galliformes se voient classées dans la liste rouge des espèces 

menacées ou inscrites dans les différentes annexes de la directive européenne 

concernant la conservation des oiseaux sauvages. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Dans les Pyrénées, on trouve seulement 3 des 6 espèces de galliformes de 

montagne que l’on compte au niveau national. Parmi ces 3 espèces, le grand 

tétras (Tetrao urogallus) a déjà fait l’objet d’une thèse décrivant la structuration 

génétique des populations au sein des Pyrénées (Régnaud, 2004). Par 

conséquent, cette présente thèse s’intéressera aux deux autres espèces de 

Galliformes des Pyrénées : le lagopède alpin et la perdrix grise. 

 

Au sein de l’avifaune de montagne, les galliformes occupent une position à part. 

En effet, la plupart sont classés, en France, dans la liste des espèces gibiers et 

sont devenus au cours du temps des espèces emblématiques caractéristiques 

des milieux montagnards. Des noms de rue et de pistes de ski, des sculptures 

rappellent ainsi aussi bien la perdrix grise que le grand tétras ou le lagopède 

alpin (voir photos ci-contre). Très vite, ces espèces ont gagné en notoriété, ont 

acquis un statut de plus en plus officiel et sont devenues des espèces d’intérêt 

écologique et patrimonial (le grand tétras est d’ailleurs l’oiseau emblématique du 

Parc Naturel Régional des Pyrénées Catalanes). Ainsi, la perdrix grise et le 

lagopède alpin sont devenus des espèces indicatrices de l’évolution des milieux 

montagnards alors même que le grand tétras est considéré comme l’espèce 

parapluie des forêts subalpines (Pakkala et al. 2003).  

 

 

Nom de piste de ski sur la station 
de ski de Puy Valador 

Nom de piste de ski sur la 
station de ski du Puigmal

Fontaine sur le massif du 
Canigou 

Fig. 5 : Evolution du nombre de 
publications réalisées sur les 
Tétraonidés depuis 1930, (Moss 
et al. 2010). 
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Le lagopède alpin : 
 

Oiseau de tonnerre ou ‘Raicho’, voilà le nom donné au lagopède alpin (Lagopus 

muta) au Japon. En effet, depuis des décennies ce galliforme de montagne est 

devenu une véritable légende pour les Japonais. Ceux-ci considèrent qu’il les 

préserve de la foudre et du feu. Ce mythe serait du à son cri rauque et à ses 

fréquentes apparitions dans le brouillard. Cet oiseau mystérieux a également 

fasciné un bon nombre de chercheurs qui ont entrepris de nombreuses études 

pour comprendre la biologie de cet animal si énigmatique. 

 

e lagopède alpin fait partie de la classe des Aves, de l’ordre des 

Galliformes et de la famille des Tétraonidés. Relique de l’ère glaciaire, le 

lagopède alpin (voir photo ci-contre) possède une vaste répartition 

mondiale. L’essentiel des effectifs se trouvent dans des populations arctiques qui 

se situent au dessus du 60ième parallèle (voir photo ci-contre). On distingue 

quelques populations méridionales situées sur le Mont Fuji au Japon, et dans les 

Alpes et les Pyrénées en Europe. Dans les Pyrénées, le lagopède alpin 

(Lagopus muta pyrenaica) atteint la limite méridionale de son aire de répartition 

européenne et se rencontre à des altitudes supérieures à 1800 mètres, dans la 

partie occidentale des Pyrénées, et supérieures à 2100 dans la partie orientale. 

Sur la base de ses exigences écologiques (Gonzalez & Novoa 1989; Novoa & 

Gonzalez 1988), l’Observatoire des Galliformes de Montagne a déterminé des 

unités naturelles délimitant une tranche altitudinale potentiellement favorable au 

lagopède alpin (figure 6). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

En Europe, le lagopède alpin est inscrit à l’annexe I de la directive européenne 

concernant la conservation des oiseaux sauvages. En France, l’espèce est 

soumise à un plan de chasse qui est différent suivant les départements alpins ou 

L 
Présence du lagopède alpin 

60e 

France 

Espagne 

30K

Fig.6 : Aire de répartition 
potentielle du lagopède alpin 
dans les Pyrénées. 
 
      Isocline située à 2100 
mètres d’altitude. 
 
      Unités naturelles, propices 
au lagopède alpin, déterminées 
par l’Observatoire des 
Galliformes de Montagne 

Boss ©
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pyrénéens. A noter que sur les Pyrénées, l’espèce est protégée en Andorre et en 

Espagne. 

Le mâle (coq) pèse de 420 grammes à 540 grammes et la femelle (poule) de 350 

grammes à 480 grammes (Bernard-Laurent et al. 2002). Le coq se distingue de 

la poule par la présence, de l’automne au printemps, d’un bandeau noir appelé 

lorum entre la commissure du bec et l’œil. Coqs et poules réalisent tous deux, 

trois mues dans l’année, ce qui leur confère une bonne homochromie avec le 

milieu et donc un bon camouflage. Ces mues sont conditionnées par la 

photopériode. Oiseau déjà présent à l’ère glaciaire, le lagopède alpin possède un 

certain nombre d’adaptations au froid, parmi lesquelles nous pouvons citer la 

présence, sur les tarses et les doigts, de fines plumes (voir photo ci-contre). 

Celles-ci améliorent son déplacement sur la neige et l’isolation thermique et lui 

confèrent le terme de lagopède dont l’étymologie signifie : pied de lièvre (du grec 

lagos : lièvre et pedos : pied). Son régime alimentaire est essentiellement 

composé de végétaux (rhododendron, myrtille…) et, contrairement aux poussins 

qui se nourrissent de petits invertébrés très riches en protéines, la part de la 

nourriture animale chez l’adulte est négligeable. C’est une espèce monogame 

qui peut se reproduire à partir de l’âge de un an. Les parades nuptiales marquent 

le début du cycle de reproduction. La couvaison par la femelle ne dure que de 21 

à 24 jours et le mâle reste auprès d’elle pour prévenir d’un éventuel danger. La 

ponte comporte 5,9 œufs en moyenne. A la mi-août, l’indice de réussite de la 

reproduction peut varier entre 0 et 0,7 jeunes par adulte. La figure 7 représente 

son cycle de vie. 

 

 

 

 

 

 

 

 

Sensible aux perturbations de son habitat, le lagopède alpin représente un 

excellent bio-indicateur de l'évolution des milieux ouverts d'altitude et notamment 

des biocénoses alpines. Ces milieux connaissent actuellement une évolution 

sensible sous la pression conjuguée des contraintes environnementales et 

anthropiques. Parmi ces contraintes on distingue notamment, l'élévation de la 

température moyenne, en particulier en période automne-hiver. Cette tendance à 

la hausse devrait se traduire par un relèvement altitudinal des étages de 

végétation, avec pour conséquence un rétrécissement de l'étage alpin et donc de 

l'habitat disponible pour le lagopède alpin. A ceci vient s’ajouter une déprise 

agropastorale dont la dynamique ne suffit plus à limiter la remontée des étages 

Fines plumes situées sur les 
tarses et les doigts du 
lagopède alpin 

Fig.7 : Cycle de vie du lagopède 
alpin (Lagopus muta). Figure 
tirée des cahiers thématiques du 
Parc National des Ecrins : Les 
Galliformes. 
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de végétation. Nous assistons donc à une fragmentation et une réduction 

progressive des milieux ouverts d’altitude isolant/capturant ainsi les espèces, 

inféodées à ces milieux, dans des ‘patchs’ d’habitat qualifiés de ‘sky island’ 

(Bech et al. 2009; Jump & Penuelas 2005). 

Au sein des populations alpines méridionales, il est intéressant de remarquer 

que le succès reproducteur est souvent inférieur à ceux enregistrés dans les 

populations arctiques situées au dessus du 60ème parallèle. Ainsi, dans les Alpes 

françaises et les Pyrénées, la proportion de jeunes dans les populations en août 

n’excède pas 30% alors qu’elle est en moyenne de 75% en Islande (Novoa et al. 

2008). Ce faible âge-ratio pourrait trouver son origine auprès d’un certain nombre 

de facteurs pouvant affecter le succès reproducteur du lagopède alpin. En effet, 

le succès reproducteur est notamment dépendant de la bonne condition 

physique de la poule couveuse avant la nidification (Moss & Watson 1984; Steen 

& Unander 1985). Même si la fréquentation humaine, via des dérangements, ne 

semble pas influencer la réussite des nids, il semblerait tout de même qu’elle 

modifie les rythmes d’incubation pouvant encore une fois affecter le succès 

reproducteur du lagopède alpin (Novoa et al. 2003; Novoa et al. 2005). D’après 

les auteurs et la bibliographie, les dérangements ne sont pas obligatoirement 

d’origine anthropique et peuvent être dus aux passages d’ongulés sauvages 

et/ou domestiques (Miquet & Deana 2002), notamment pour les cas de 

dérangements nocturnes. En effet, plusieurs observations indiquent un impact du 

pâturage sur le succès de nidification, que ce soit directement (destruction de 

nid) ou indirectement (facilitation de la prédation par dérangement) (Novoa et al. 

2005). De plus, les conditions climatiques peuvent également affecter le succès 

de la reproduction. En effet, il semblerait que le succès de la reproduction soit 

étroitement associé à un effet conjugué entre date de déneigement et 

précipitations au moment des éclosions. En effet, ces deux facteurs 

détermineraient pour le premier, une grande disponibilité de ressources 

trophiques pour les poules avant la ponte et, pour le second, la survie des jeunes 

après éclosion (Novoa et al. 2008) 

Le faible succès de reproduction constaté dans les isolats montagnards de 

lagopède alpin serait compensé par un allongement de la ‘contribution 

reproductrice totale’ et ce, grâce à des taux de survie relativement élevé (Novoa 

et al. 2008; Novoa et al. 2010). Ainsi, faute d’avoir beaucoup de jeunes par 

saison de reproduction, les lagopèdes alpins des populations méridionales 

accéderaient à la reproduction un plus grand nombre de fois que leurs 

homologues des populations arctiques.  

 

 

 

 

Relique de l’aire glaciaire le 
lagopède alpin se retrouve isolé 
dans des ‘Sky Island’.
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La perdrix grise : 
a perdrix appartient à la classe des Aves, à l’ordre des Galliformes et à 

la famille des Phasianidés. A l’échelle mondiale, la perdrix grise (Perdix 

perdix) a été introduite, au début du siècle, en Amérique du Nord et en 

Nouvelle Zélande. En Europe, on distingue deux écotypes de Perdix perdix 

distincts. Dans la partie sud de l’aire de distribution, on trouve un écotype de 

montagne inféodé aux moyennes et hautes altitude (>1000 m) (Lescourret 1988) 

alors qu’au nord et à l’ouest de l’Europe, on retrouve l’écotype de plaine inféodé 

aux milieux cultivés de basses altitudes (<500 mètres d’altitude) (O.N.C. 1988). 

En France, l’écotype de plaine se rattache exclusivement à la sous-espèce  P. p. 

armoricana, dont une grande partie des effectifs se situe en Beauce. L’écotype 

de montagne est rattaché à la sous-espèce P. p. hispaniensis pour les 

populations pyrénéennes et à la sous-espèce P. p. armoricana  pour les 

populations situées dans le massif central (Mont Lozère) (Martin et al. 2003). 

 

La perdrix grise dite de montagne a des particularités morphologiques la 

distinguant de la perdrix grise de plaine (Lescourret et al. 1987; Lescourret & 

Catusse 1987). En effet, légèrement plus petite (et plus légère), P.p. hispaniensis 

est également plus sombre, elle présente des taches claires sur le manteau. Le 

dessin ventral de ‘fer à cheval’, caractéristique de l’espèce, est plus foncé et 

souvent incomplet chez le mâle de P.p.hispaniensis. Avant d’être décrite par 

Lescourret en 1987, la perdrix grise de montagne a notamment suscité la 

curiosité de Louis Bureau (1905) lequel dans un article très détaillé, soulignait 

déjà les particularités morphologiques et écologiques de la perdrix grise des 

Pyrénées (Bureau 1905). (Blanc et al. 1986) 

 

Actuellement, les deux sous-espèces sont séparées par un couloir large de 100 

kilomètres situé en dessous du 45° parallèle. Des raisons climatiques semblent 

expliquer cette séparation. En effet, la perdrix grise est bien adaptée au climat 

tempéré ou continental, mais supporte très peu les climats chauds du sud, 

évitant ainsi les zones où les températures moyennes des mois les plus chauds 

excèdent 21°C. Ceci pourrait expliquer l’absence actuelle dans le bassin 

méditerranéen (Birkan & Jacob 1988) (figure ci-contre). L’origine de la séparation 

entre les perdrix grises de plaine (P. p. armoricana) et les perdrix grises des 

montagnes pyrénéennes (P. p. hispaniensis) ferait suite à la fin de la période de  

glaciation, il y a 10 000 ans (Lescourret & Catusse 1987). Les ancêtres des 

perdrix grises actuelles présentes au Pléistocène et ayant survécu à cette 

glaciation auraient colonisé les moyennes altitudes dans un premier temps, puis, 

auraient occupé des pelouses et d’autres biotopes de plus en plus élevés. 
Quel que soit l’écotype, le dimorphisme sexuel est peu marqué entre le coq et la 

poule. Les deux écotypes sont monogames et l’investissement paternel est 

L 
© C. NOVOA 

45ème 

P.p. hispaniensis 
P.p. armoricana 

Répartition de la perdrix grise en 
France, carte tirée de Blanc et al. 
1986. 
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important : après l’éclosion, le coq aide la poule dans l’élevage des jeunes, le 

couple et ses jeunes constituent alors une compagnie. La figure 8 représente le 

cycle de vie de la perdrix grise. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
La perdrix de plaine : 

n Europe, l’aire de répartition de la perdrix grise dite de plaine s’étend 

de l’Irlande au Kazakhstan et de la Finlande à la Grèce. D’après BirdLife 

International, près de 50% des effectifs de perdrix grise d’Europe se 

retrouverait en France et en Pologne. Ces effectifs, bien qu’élevés 

comparativement aux autres populations européennes, n’ont cessé de décliner 

entre les années 1990 et 2000 (Kuijper et al. 2009; Potts & Aebischer 1995). 

Dans le Bassin parisien, P.p. armoricana est ainsi passé d’un effectif estimé à 

1.7-2.9 millions de couples en 1989-1990 à 1.1-2.3 millions de couples au début 

des années 2000  (Bro et al. 2006). Ce déclin a été évalué à plus de 30% et 

serait dû à certaines difficultés rencontrées par l’espèce dans son milieu de vie 

(Bro et al. 2006). En effet, en France, cette chute d’effectif a notamment été mise 

en parallèle avec une contraction de l’aire de répartition de l’espèce. Ainsi, 

aujourd’hui, nous ne retrouvons quasiment plus à l’état naturel de perdrix grises 

dans les régions de Bretagne, Rhône-Alpes, Massif central, Franche-Comté et 

Lorraine (Bro et al. 2006). En France, ces contraintes liées à l’habitat confèrent à 

la perdrix grise un statut de conservation ‘défavorable’, d’où son classement en 

annexe II de la directive européenne concernant la sauvegarde des oiseaux 

sauvages (Bro et al. 2006; Reitz 2009). 

Malgré un déclin constaté et la position marginale de la France quant à la 

distribution géographique de l’espèce, il semblerait que le Bassin Parisien se 

distingue, du restant de l’Europe, par ses forts effectifs et ses densités élevées 

de perdrix grises (Bro et al. 2006). La France peut ainsi alors être considérée 

comme l’un des derniers bastions de perdrix grise de plaine en Europe. Ainsi, à 

la fin des années 1970, un programme national de suivi des populations de 

E 

Fig.8 : Cycle de vie de la perdrix 
grise (Perdix perdix).Figure tirée 
des cahiers thématiques du Parc 
National des Ecrins : Les 
Galliformes. 

BridLife International est une 
alliance mondiale de protection 
de la nature et des oiseaux 
représentés dans plus de 100 
pays. 
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perdrix grise [et plus tard de faisan] (Réseau national ‘Perdrix–faisan’) a été 

engagé afin d’assurer la gestion locale des populations et d’estimer la tendance 

et l’évolution des densités d’individus au printemps, de leur succès reproducteur 

et des tableaux de chasse. Réalisé sur le long terme et à grande échelle, ce suivi 

de population a notamment permis de mettre en évidence une diminution des 

effectifs de l’ordre de 20% ces 20 dernières années (1988-2008). De plus, les 

données historiques de ce réseau national ‘Perdrix-Faisan’ (70 000 oiseaux 

répartis dans 22 départements) ont également montré que le succès de la 

reproduction de la perdrix grise était caractérisé par une certaine cyclicité 

englobant de bonnes, de moyennes et de mauvaises années de reproduction 

(figure 9) (Reitz 2009). 

  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Le déclin des populations de perdrix grise, constaté dans le Bassin Parisien lors 

des dernières décennies, serait le résultat d’une succession d’années à faible 

taux de reproduction (Bro et al. 2009; Pépin et al. 2008). D’après ces auteurs, la 

période de reproduction est une période délicate et déterminante pour les 

densités de perdrix grise. Pendant la période de couvaison, les poules 

couveuses sont particulièrement vulnérables à la prédation et aux pratiques 

agricoles. En effet, il a été montré que la densité de prédateurs et notamment de 

busards (busard cendré Circus pygargus et busard Saint Martin : C. cyaneus) 

pouvait affecter les effectifs de perdrix grise via une augmentation de la 

prédation des poules couveuses (Bro et al. 2001). De la même façon, les 

renards, pies et corneilles peuvent également avoir une effet sur le succès de la 

reproduction de l’espèce (Tapper et al. 1996). Une étude menée en Pologne 

démontre que l’augmentation des densités de prédateurs généralistes tel que le 

renard serait le facteur principal du déclin des populations de perdrix grise 

(Panek 2005). Cependant, que ce soit étayé par les statistiques (Bro et al. 2001; 

Bro et al. 1999) ou seulement par des observations empiriques (Bro et al. 2008), 

il semblerait que la densité de prédateurs soit conditionnée par la structure du 

paysage. En effet, les busards seraient plus abondants en milieux ouverts et le 

risque de prédation par les rapaces augmenterait lorsque le milieu deviendrait 

plus homogène (grande parcelle, faible diversité de cultures). Concernant le 

Fig 9 : Succès de la reproduction de la 
perdrix grise dans le centre Nord depuis 
1979. Figure tirée de la lettre Perdix-
Faisan info n°16-février 2009. 
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risque de prédation par des carnivores, celui-ci augmenterait également en 

présence de boisements (Bro et al. 2008). Ainsi, selon le type d’habitat (boisé, 

ouvert…), la perdrix grise doit faire face à différents types de prédateurs en 

période de couvaison. 

Même si la prédation semble être une cause récente du déclin de la perdrix grise 

en Europe, les pratiques agricoles et la structure de l’habitat seraient parmi les 

causes essentielles qui ont fragilisé les populations bien avant les années 1990 

(Bro et al. 2001; Bro et al. 1999). En effet, l’intensification et la mécanisation des 

pratiques agricoles des 40 dernières années auraient entraîné un déclin des 

populations d’oiseaux inféodés aux cultures (Bàldi & Farago 2007; Chamberlain 

et al. 2000; Kuijper et al. 2009; Potts & Aebischer 1995; Uimaniemi et al. 1999). 

Cette intensification des pratiques agricoles s’est traduite par l’utilisation 

intensive des produits phytosanitaires (insecticides, herbicides et fongicides) 

mais également des machines et matériels agricoles, des transformations qui ont 

impacté les populations de perdrix grise (Bro et al. 2009; Kuijper et al. 2009; 

Potts 1970). Les responsables de la surveillance épidémiologique des oiseaux et 

des mammifères sauvages terrestres (réseau SAGIR ONCFS/FNC/FDC) 

considèrent l’ingestion de pesticides classés ‘toxiques’ comme responsable de 

certains cas de mortalité de perdrix grise attribués à des neurotoxiques 

semblables aux matières actives présentes par exemple dans les molluscicides 

(Bro et al. 2009). Que ce soit par l’utilisation extensive de ces produits 

phytosanitaires ou du machinisme agricole, Mayot et al. (2004) observent une 

disparition des sites de nidification, une raréfaction de la nourriture invertébrée 

nécessaire à la bonne croissance des poussins et une destruction des adultes et 

des pontes lors de la nidification. 

D’autres facteurs pouvant influencer négativement les populations de perdrix 

grise sont cités dans la littérature. Parmi ceux-ci, nous pouvons distinguer les 

conditions météorologiques chaotiques, comme par exemple les orages violents 

de printemps, qui pourraient expliquer les mauvaises années de reproduction. 

Ces orages pourraient en effet entraîner l’immersion du nid ou encore la noyade 

des jeunes (Bro et al. 2009; Panek 2005). La perdrix grise étant l’un des petits 

gibiers le plus prisé en plaine, il convient d’aborder la question relative aux 

activités cynégétiques. En effet, il a été montré en Angleterre que les cas de 

mortalité dus à la chasse pouvaient être deux fois supérieurs à ceux causés par 

la prédation (Watson et al. 2007). Pour autant la chasse ne doit pas être prise 

comme le bouc émissaire du déclin de la perdrix grise en Europe car des études 

réalisées en France et en Pologne démontrent que les activités cynégétiques 

restent un facteur secondaire après la prédation. Par exemple, en Beauce les 

prélèvements cynégétiques ne représentent que 5% des effectifs d’automne 

alors que la mortalité naturelle, estimée sur un an, est d’environ 61% (50 à 73% 

selon le département) (Bro et al. 2006). (Martin et al. 2003; Mayot et al. 2004) 
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La perdrix de montagne (P.p. hispaniensis) : 
n France, on retrouve la perdrix grise dans le Massif Central et les 

Pyrénées. Dans le Massif Central, les populations de perdrix grise du 

Mont Lozère sont relictuelles et sont rattachées à la sous espèce de 

plaine, Perdix perdix armoricana (Martin et al. 2003). Les autres populations 

présentent dans le Massif Central ont toutes été reconstituées à partir d’oiseaux 

d’élevage. Ainsi, l’écotype de perdrix grise de montagne est seulement 

représenté par la sous-espèce P.p. hispaniensis qui ne se retrouve aujourd’hui 

qu’au Sud de l’Europe dans les Pyrénées et dans les Monts Cantabriques. Son 

aire de répartition couvre environ 2.85 millions d’hectares (Lescourret 1986). 

Pour les Pyrénées Françaises, une enquête a montré que l’espèce était présente 

sur une superficie de 3 260 km², et que l’aire potentielle de répartition couvrait 4 

916 km² (Lescourret 1988). Du coté français, cette aire qui s’étend depuis le Pic 

d’Anie (Pyrénées-Atlantiques) jusqu’au Pic du Canigou (Pyrénées-Orientales) a 

été modélisée par l’Observatoire des Galliformes de Montagne selon des 

tranches altitudinales qui circonscrivent au mieux la quasi-totalité des habitats de 

l’espèce (figure 10).  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

P.p. hispaniensis se retrouve donc en position d’isolat géographique. La récente 

disparition dans les Alpes (années 1970) et la forte régression dans le Massif 

Central témoignent de la vulnérabilité des isolats montagnards de perdrix grise 

(O.N.C. 1988). Ainsi, P.p. hispaniensis est inscrite en annexe I de la directive 

Européenne concernant la sauvegarde des oiseaux sauvages. 

Dans les Pyrénées, la perdrix grise est un oiseau caractéristique des milieux 

ouverts, principalement situés en exposition sud (Soulane). Elle n’est pas 

adaptée à survivre dans des lieux où règnent des conditions hivernales trop 

rudes, en particulier un enneigement prolongé, à l’inverse de certains 

Tétraonidés comme le lagopède alpin ou le grand tétras qui ont développé un 

certain nombre d’adaptations au froid. La tranche altitudinale fréquentée varie en 

fonction de la saison à savoir des altitudes supérieures en été par rapport à 

l’hiver pour des raisons trophiques et climatiques (Lescourret 1988). Elle diffère 
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Fig.10 : Aire de répartition 

potentielle de la perdrix grise 

dans les Pyrénées. 
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entre les Pyrénées centro-occidentales (1 300 - 2 200 m) et les Pyrénées-

Orientales (1 900 – 2 500 m) en raison du climat plus doux sur ce dernier massif 

(Lescourret 1988). Sur l’ensemble de son aire de répartition, P. p. hispaniensis 

fréquente préférentiellement, toutes saisons confondues, les landes et pelouses 

des étages montagnards et subalpins, avec une prédilection pour les landes 

constituées principalement de genêts purgatifs (Genista purgans) ou de raisin 

d’ours (Arctostaphylos uva-ursi) (Lescourret 1988). Le choix est d’autant plus 

sélectif en période de reproduction où le couvert végétal est particulièrement 

recherché par les oiseaux avec une préférence pour les milieux plus fermés qui 

fournissent un camouflage aux nids et aux nichées non volantes (Novoa 2002). 

En dépit d’une régression en marge de son aire de répartition (Novoa 1998), P.p. 

hispaniensis ne semble pas être en danger et présente des effectifs très 

fluctuants mais relativement stables. Cependant, comme pour la perdrix de 

plaine, les effectifs semblent être tributaires d’un certain nombre de facteurs 

limitants qui rendent d’autant plus vulnérable l’espèce. Une enquête a montré 

que 76% des personnes interrogées considéraient l’espèce en diminution et 

évoquaient comme facteurs principaux : la chasse, la diminution des activités 

pastorales et la sur-fréquentation des milieux (Lescourret 1988). En effet, une 

étude menée sur un lot de 47 oiseaux suivis par radiopistage a montré que près 

de 32% des cas de mortalité étaient dus à la prédation par rapaces [aigle royal 

(Aquila chrysaetos) et autour des palombes (Accipiter gentilis)], environ 29% 

étaient dus à la prédation par carnivores [principalement renards (Vulpes 

vulpes)] et près de 13% dus à la chasse. Divers autres causes de mortalité ont 

également étaient énoncées, parmi celles-ci : les collisions contre des 

infrastructures humaines (téléskis, clôtures) ou encore les intempéries et 

maladies (Novoa 1998). Cette étude est en accord avec les résultats obtenus par 

Besnard et al. (Besnard et al. 2010). 

Compte tenu de la courte durée de la période de chasse, les taux de mortalité 

dus à cette activité restent non négligeables. Concernant la déprise 

agropastorale et la surfréquentation des milieux montagnards, ceux-ci 

entraîneraient respectivement une fermeture des milieux, non propice à la 

perdrix grise et un dérangement potentiel des poules nicheuses contraintes à 

quitter le nid. De plus, compte tenu des conditions hivernales en montagne, un 

autre paramètre à prendre en compte est la survie hivernale des oiseaux, en 

particulier juvéniles (Novoa 1998). L’ajout de cette contrainte semble être 

compensé, par un accroissement du taux de reproduction. Ainsi, dans les 

Pyrénées, il n’est pas rare d’observer des taux de reproduction de plus de 8 

jeunes par poule (Novoa 1998), alors qu’en plaine le succès reproducteur n’est 

que de 2.7 jeunes par poule (Reitz 2009). 
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n parallèle aux études ‘directes’ menées sur le terrain, l’avancée de la 

biologie moléculaire est venue compléter avantageusement les études 

visant à conserver et à protéger la biodiversité. Le concours de ces 2 

pôles de compétence a fait naître une discipline appelée la ‘génétique de la 

conservation’. Définie par Frankham et al, en 2002, la génétique de la 

conservation propose d’appliquer les techniques moléculaires à la préservation 

des espèces considérées alors comme des entités dynamiques capables 

d’adaptation aux changements de leur environnement. Ainsi, en parallèle aux 

études réalisées sur le terrain, la génétique de la conservation propose 

d’identifier les espèces et populations à risque ainsi que leur structuration 

génétique associée afin d’aider à la définition des unités et des plans de gestion. 

Dans la mesure où le paysage est devenu une composante importante dans 

l’étude des populations et étant donné la fragmentation des milieux (notamment 

en montagne), cette thèse propose d’intégrer les méthodes de génétique du 

paysage et de génétique de la conservation afin d’étudier les populations de 

lagopède alpin dans les Pyrénées (chapitre 1) mais aussi les populations de 

perdrix grise dans les Pyrénées et le Bassin Parisien (chapitre 2). Pour cela nous 

avons utilisé des logiciels de génétique de première, deuxième et troisième 

génération couplées à des méthodes de SIG afin d’étudier les populations de 

lagopèdes alpins et de perdrix grises en France et d’éventuellement aider à la 

décision des plans de conservation.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

E La génétique de la conservation 
applique les techniques de 
biologie moléculaire à la 
préservation des espèces face 
aux changements de leur 
environnement. 
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CHAPITRE I 
ETUDE DE LA STRUCTURATION GENETIQUE DES POPULATIONS 
DE LAGOPEDE ALPIN (LAGOPUS MUTA PYRENAICA) DANS LES 
PYRENEES. 
 
 

CHAPITRE 1 : 
Ce chapitre se focalise sur l’étude de la 

structuration génétique du lagopède alpin 
dans les Pyrénées. Cette étude a fait l’objet 

d’une publication dans la revue ‘Animal 
Conservation’ (annexe I3). Ce travail ayant 

été publié en janvier 2009, le présent chapitre 
est l’occasion d’une mise à jour des analyses 

(individus et marqueurs microsatellites 
supplémentaires). 



Chapitre 1 

Nicolas BECH, Génétique de la conservation et du paysage 25

I/ INTRODUCTION 
 

l est difficile d’appréhender l’histoire évolutive des espèces sans prendre en 

considération l’histoire climatique et géologique de la planète Terre (Rowe 

et al. 2004). L’ère quaternaire est marquée par une alternance de période 

de glaciation et de réchauffement qui s’est traduite par des phases successives 

d’expansion et de contraction de la surface des glaciers. Ainsi, à la fin du 

pléistocène, le retrait des glaces a façonné le paysage en laissant place à un 

paysage glaciaire constitué de vallées en U, cirques et autres curiosités 

géologiques actuelles. 

Face à cette modification drastique de leur habitat et face à des températures 

croissantes, certaines espèces ont été contraintes à retrouver des habitats 

répondant à leurs exigences écologiques (Bech et al. 2009; McCarty 2001; 

Parmesan & Yohe 2003; Taberlet et al. 1998). Parmi les espèces contraintes à 

modifier leurs distributions, nous pouvons citer le lagopède alpin (Lagopus muta). 

En effet, le retrait des glaces en Europe aurait poussé les populations à 

emprunter des voies de colonisation en direction des refuges d’altitude situés au 

Sud dans les Pyrénées et au centre de l’Europe dans les Alpes (Caizergues et 

al. 2003a; Taberlet et al. 1998). Sur le continent Nord Américain et dans les îles 

Aléoutiennes il semblerait également que les populations actuelles de lagopède 

alpin aient divergé à partir de multiples refuges polaires déjà présents lors de la 

glaciation du Wisconsin (Holder et al. 2000; Holder et al. 1999). Dans une 

optique de conservation et face à l’histoire évolutive complexe de ces 

populations devenues endémiques et isolées, des études génétiques ont été 

menées sur les populations des différentes îles aléoutiennes, du continent Nord 

Américain, de Norvège et des Alpes (Caizergues et al. 2003a; Holder et al. 2000; 

Holder et al. 2004; Holder et al. 1999; Pruett et al. 2010). Parmi celles-ci, une 

seule s’est intéressée aux populations de lagopède alpin situées dans les 

Pyrénées (Lagopus muta pyrenaica). Basée sur un échantillonage de 45 

individus issus d’une même population (Aston) et 6 marqueurs microsatellites, 

l’étude de Caizergues et al. en 2003 a montré que cette population de lagopède 

alpin était appauvrie génétiquement par rapport à ses homologues alpines et 

norvégiennes. Dans cette étude, les auteurs ont également extrapolé une 

absence de structuration génétique marquée sur l’ensemble de la chaîne des 

Pyrénées. 

Pour tenter de comprendre mieux cette tendance et d’aider ainsi à la mise en 

oeuvre des plans de conservation de cette espèce endémique des Pyrénées, 

notre étude propose dans un premier temps d’utiliser des marqueurs 

microsatellites et mitochondriaux afin d’étudier la structuration génétique et les 

flux géniques au sein des populations de lagopède alpin des Pyrénées. Dans un 

deuxième temps nous nous sommes intéréssé aux facteurs potentiellement 

impliqués dans cette structuration génétique. 

I 
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Dans cette partie, nous n’avons pas développé les détails de l’analyse réalisée 

sur les marqueurs mitochondriaux. Ces détails se trouvent dans l’article publié 

dans la revue ‘Animal Conservation’ (annexe I3). 

 
 
II/ Zone d’étude et échantillonnage 

a zone d’étude s’étend sur la moitié orientale de la chaîne des 

Pyrénées. A l’intérieur de cet ensemble, 7 sites d’échantillonnage ont 

été retenus : massif du Canigou (66), massif Carança-Puigmal (66), 

massif Campcardos (66-catalogne), massif d’Aston (09), massif d’Ustou (09), 

massif de Melles (31) et massif de Luchon (31) (figure1). Les échantillons, issus 

des ‘banques d’échantillons’ de l’ONCFS (Office National de la Chasse et de la 

Faune Sauvage), ont été récoltés lors des captures d’oiseaux vivants (plumes) 

ou auprès des chasseurs (ailes (voir photo ci-contre), tissus musculaires et 

foies). Les analyses génétiques ont porté sur 170 individus. L’année de 

prélèvement de chaque individu se trouve dans le tablea de l’annexe I1 

 

 

 

 

 

 

 

 

Compte tenu de la rareté des individus et de leurs conditions d’accès difficile, 

des prélèvements non-invasifs (fèces) ont été réalisés. Les techniques non 

invasives visent à accéder à de potentielles sources d’ADN sans même toucher 

ou voir l’animal. Ces méthodes ont déjà été appliquées aux populations de loup 

dans les Alpes (Canis lupus), afin d’en estimer l’effectif (Valière 2002), ou encore 

à celle de l’ours brun des Pyrénées (Ursus arctos) dans le but de déterminer 

l’effectif et le sex-ratio de cette espèce (Piggott & Taylor 2003). Cependant, 

l’ADN extrait de fèces peut induire l’amplification de faux allèles ou d’allèles nuls 

(Taberlet & Waits 1998). Afin de remédier à cet inconvénient, il est nécessaire de 

réaliser un grand nombre de répliquats : approche dite « multi-tubes » (Goosens 

et al. 2000; Taberlet & Waits 1998). Cette approche étant particulièrement 

onéreuse, les échantillons de fèces n’ont pas été intégrés dans cette étude mais 

ont servi notamment à l’élaboration d’une étude pilote située à la base de ce 

travail (Bech 2005). 

Les échantillons utilisés dans cette étude ont été extraits avec une extraction 

‘phénol-chloroforme’ classique pour les ailes et les foies, et avec le QIAmp® 

DNA, QIAGEN Mini Kit pour les plumes afin d’obtenir un meilleur rendement. 

L 
Aile de lagopède alpin 

fig. 1       carte de répartition des 
sites d’échantillonnage avec 
leurs effectifs respectifs (entre 
parenthèses). Chaque étoile 
représente un ou plusieurs  
individu(s) juxtaposés. Canigou (27) 

Carança-Puigmal (35) 
Campcardos (16) 

Aston (45) 
Ustou (19) Melles (13) 

Luchon (15) 

Espagne 

France 

15Km 

N
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L’extraction est réalisée sur les extrémités (1cm) du rachis (Wettstein & Schäffer 

2000) selon le protocole du fabricant avec quelques modifications : 10µL de 

protéinase K sont rajoutés après l’étape 2 et l’élution est réalisée avec 2 fois 

100µL d’eau ultra stérile filtrée. 

 
III/ Marqueurs microsatellites 
Nous avons analysé les 170 individus à l’aide de différents marqueurs 

microsatellites. La détermination de ces différents marqueurs a été réalisée par 

‘cross-species amplification’ ou ‘amplification croisée’ (Bech 2005; Bech et al. 

2009). Cette approche consiste en l’utilisation de séquences microsatellites déjà 

définies chez des espèces de Tétraonidés phylogénétiquement proches du 

lagopède alpin tel que le grand tétras (Tetrao urogallus), le tétras-lyre (Tetrao 

tetrix) et le lagopède d’écosse (Lagopus lagopus scotica)  (annexes I2 et I3 + 

phylogénie ci-contre). Nous avons choisi ces marqueurs en fonction du 

polymorphisme et de la taille du fragment amplifié chez l’espèce d’origine. Nous 

avons favorisé les marqueurs amplifiant des répétitions dites tétra-nucléotidiques 

ce qui tend à minimiser l’apparition de bandes parasites (ou ‘stutters’) lors du 

passage au séquenceur. Sur 48 marqueurs microsatellites recensés, 19 ont été 

testés et seulement 11 (LLSD7, LLST5, LLST7, TTT2, BG6, BG19, BG15, 

LLSD4, LLST1, BG12, LLSD10) ont été retenus pour les analyses génétiques. 

Travaillant également sur la perdrix grise, nous avons aussi testé des marqueurs 

microsatellites conservés et amplifiables à la fois chez la perdrix grise (Perdix 

perdix hispaniensis), chez le dindon (Meleagris galopavo) et chez le poulet 

(Gallus gallus : espèce basale des galliformes). Sur 16 marqueurs testés, 3 

marqueurs supplémentaires ont été retenus pour les analyses génétiques 

(Aru1G4, MNT45 et Aru1F25) (voir annexe I1). Une grosse épuration est souvent 

effectuée lors du développement de marqueurs microsatellites en ‘amplification 

croisée’ car les séquences sur lesquelles s’hybrident les amorces microsatellites 

peuvent subir des mutations empêchant ainsi l’accroche des amorces et donc 

l’amplification du fragment d’intérêt. De plus, chez les oiseaux, il a été démontré 

que, le nombre d’allèles diminuait avec la distance phylogénétique de l’espèce 

d’origine pour laquelle les marqueurs ont été développés (Ellegren et al. 1995; 

Primmer et al. 1996). 

 
A/ Amplification des marqueurs microsatellites 
L’amplification des marqueurs microsatellites est réalisée par Polymerase Chain 

Reaction (PCR). Les conditions d’amplification des marqueurs microsatellites se 

trouvent dans les tableaux 1 et 2. La lecture des produits amplifiés se fait par 

l’injection d’un mélange réactionnel dans les capillaires du séquenceur CEQTM 

8000 (Beckman coulter). Le mélange réactionnel est composé de 38µl de SLS 

(tampon de charge), de 2µl de produits amplifiés et de 0,1875µl d’un marqueur 

Les marqueurs microsatellites 
ont été développés par 
‘amplification croisée’. 

Phylogénie des Tétraonidae 
(Dimcheff et al. 2002) 
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de taille rouge, 400 paires de bases (CEQTM DNA Size Standart Kit 400 

Beckman coulter). 

 

 

 

 

 

 

 
 
 
 
 
 
 
B/ Validation des marqueurs microsatellites 
Avant toutes utilisations et analyses, il est indispensable de vérifier la ‘neutralité’ 

des marqueurs utilisés à travers trois analyses : (i) la détection d’éventuels 

allèles nuls, (ii) l’hypothèse de l’équilibre de Hardy-Weinberg et (iii) les 

déséquilibres de liaison entre deux loci. 

La significativité des analyses suivantes a été ajustée avec la correction de 

Bonferroni (http://home.clara.net/sisa/bonfer.htm) aproprié aux tests multiples. 

La présence d’allèles nuls ou d’éventuelles bandes parasites est testée sur tous 

les marqueurs microsatellites dans toutes les populations avec le logiciel MICRO-

CHECKER (Oosterhout et al. 2004). Sur 98 tests, seuls 20 ont révélé, de manière 

significative, des allèles nuls (P=0.0005). Un marqueur, le BG12, présente des 

allèles nuls dans chaque population, celui-ci a donc été retiré des analyses. Pour 

les autres tests (présentant significativement des allèles nuls), ceux-ci sont 

répartis de façon aléatoire dans les populations et ne concernent que très 

rarement un même microsatellite. Par conséquent, les allèles nuls semblent ne 

pas être intrinsèques ni aux marqueurs microsatellites ni aux populations. A 

l’issue de ce premier filtre, nous avons donc conservé 13 marqueurs. Sur ces 13 

marqueurs microsatellites, les tests globaux (basés sur la chaîne de Markov, 

1000 permutations) implémentés dans le logiciel FSTAT, version 3.4 (Goudet 

2001) n’ont pas détecté ni d’écart par rapport à l’équilibre de Hardy-Weinberg 

(seuil de significativité : P=0.00055) ni de déséquilibre de liaison (seuil de 

significativité: P=0.000092) au sein des différentes populations de notre 

échantillonnage. En effet, les valeurs de Fis ne sont pas significativement 

différentes de 0 (seuil de significativité : P=0.00055) (tableau 3). 

 

Dans cette étude, nous avons utilisé 13 marqueurs microsatellites afin de 

caractériser la distribution de la variabilité génétique et l’organisation 

spatiale des individus/ populations de lagopède alpin dans les Pyrénées. 

(Weir & Cockerham 1984) 

13 Marqueurs microsatellites ont 
servi aux analyses génétiques 
sur le lagopède alpin des 
Pyrénées. 

tab. 1    Proportion des produits utilisés pour 
l’amplification des marqueurs microsatellites. 

tab. 2   Cycles d’amplification.

http://home.clara.net/sisa/bonfer.htm
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tab. 3  Caractéristiques des 
marqueurs microsatellites utilisés. 
Hétérozygotie attendue (He), 
hétérozygotie observée (Ho), 
Richesse allélique (An) et Fis pour 
chaque microsatellite et chaque 
population. Les cadres en rouges 
représentent les valeurs extrêmes. 

IV/ Distribution de la variabilité génétique 
Nous avons évalué la diversité génétique de chaque population à partir de 

l’étude du polymorphisme des 13 marqueurs microsatellites. Nous avons utilisé 

principalement trois indices de diversité génétique : la richesse allélique (An), 

l’hétérozygotie attendue (He) et le Fis ajusté selon la méthode de Weir et 

Cockerham (1984); ces trois indices ont été calculés avec le logiciel FSTAT  

version 2.9.3.2 fev 2002 (Goudet 2001) (tableau 3). L’hétérozygotie observée 

(Ho) a été calculée avec le logiciel GENEPOP (Raymond & Rousset 1995). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Les indices de diversité ont révélé un fort degré de polymorphisme avec une 

richesse allélique variant de 1 à 11,102 et une hétérozygotie attendue variant de 

0 à 0.932. Concernant la distribution spatiale de cette variabilité génétique, bien 

qu’il n’y ait pas de différence significative dans l’hétérozygotie attendue entre les 

populations (Friedman test: P=0.421), nous détectons des différences 

significatives dans la distribution des richesses alléliques (Friedman test: P= 

0.003). Afin de détecter les différences significatives de richesses alléliques, 

nous avons également réalisé un test de Wilcoxon par paire de populations 

Les marqueurs microsatellites 
révèlent au sein de notre 
métapopulation un fort degré de 
polymorphisme. 

Définition : Fis : Mesure de 
l’écart à la structure de Hardy et 
Weinberg à l’intérieur d’une 
population (Henry & Gouyon 
2003). 



Chapitre 1 

Nicolas BECH, Génétique de la conservation et du paysage 30

(tableau 4). A une exception près (Canigou/Ustou : P=0.583), les résultats de ces 

tests suggèrent que la population du Canigou présente une richesse allélique 

plus faible que celles observées sur les autres populations. Notons également 

que le maruquer BG15 est fixé sur cette population.  

 

 

 

 

 

Le locus BG15, monomorphe sur la population du Canigou, aurait pu être un 

marqueur diagnostic de cette population, mais le génotype en question se 

retrouve également dans les autres populations et n’est donc pas propre au 

massif du canigou. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

La faible diversité génétique observée sur le Canigou semble se retrouver à un 

moindre niveau sur le massif Carança-Puigmal. Ces deux massifs se retrouvent 

sur un chaînon isolé de la haute chaîne des Pyrénées (chaînon Est) et se situe 

en marge Est et Sud de l’aire de répartition du lagopède alpin. Les populations 

situées en marge d’aire de répartition sont, la plupart du temps, d’autant plus 

soumises aux fluctuations environnementales ce qui augmentent le coup de la 

dispersion et diminuent la qualité de l’habitat (Dytham 2008). Ainsi, il se pourrait 

que cette perte de diversité génétique soit le résultat d’un ‘effet de bord’. Faute 

fig. 2       Analyse thématique de 
la richesse allélique 
moyenne(Ar). Chaque étoile 
représente un ou plusieurs 
individu(s) juxtaposés. 

Le chaînon catalan présente des 
faibles valeurs de diversité 
génétique. 

tab. 4      Significativité du test 
de Wilcoxon sur les richesses 
alléliques (estimées par paire de 
population) (* : significatif, P 
≤0.05). 

Haute Chaîne 

Aston 
Ustou 

Melles 

Chaînon Est 10 Km ≥ 2 000 m 

N

France 

Luchon 

Canigou 

Ar moyenne 

Campcardos      Carança- 
Puigmal 

09 
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d’échantillonage, cet effet bord n’a pas pu êre testé du coté Ouest de l’aire de 

distribution. 

Nous avons testé également les effets potentiels de l’altitude et des années de 

prélèvement sur la diversité génétique. La diversité génétique a été calculée à 

l’échelle individuelle à l’aide de l’indice d’hétérozygotie (nombre de marqueurs 

hétérozygotes / nombre de marqueurs amplifiés). A l’aide des coordonnées 

géographiques individuelles (de chaque échantillons), les altitudes ont été 

estimées avec un Modèle Numérique de Terrain (SRTM 90m Digital Elevation ; 

file: srtm_37_03) rendu accessible par la NASA depuis sa ‘Shuttle radar 

Topography Mission’ et implémenté dans le logiciel MapInfo v.7.5. Nous avons 

utilisé le système de coordonnées : Universal Transverse Mercator (UTM, Zone 

31 nord, WGS84). A l’issue des différents tests, il semble que la diversité 

génétique ne soit pas influencée ni par l’altitude ni par les années de 

prélèvement (p>0.05). En revanche, l’altitude semble liée aux années de 

prélèvement (figure 3 A) et ces années de prélèvement semblent également 

étroitement liées aux longitudes qui sont de plus en plus orientales au fur et à 

mesure de l’échantillonage (figure 3 B). Ces corrélations suggèrent que l’altitude 

moyenne de l’aire de répartition du lagopède alpin se relève sur la partie 

orientale de la chaîne. L’une des explications à ce phénomène serait peut-être le 

climat local. Effectivement, le chaînon Est, situé à proximité de la mer 

Méditerranée, subit l’influence du climat méditerranéen caractérisé par des 

températures clémentes. Les lagopèdes alpins seraient alors obligés de monter 

en altitude afin de trouver des températures correspondant à leurs exigences 

écologiques. Au contraire, haute-chaîne est plus influencée par un climat de type 

continental moins clément au niveau température permettant au lagopède alpin 

de descendre en altitude. Une autre hypothèse concernerait la limite supérieure 

de la forêt qui se déplacerait plus en altitude à mesure que l’on se déplace à l’Est 

des Pyrénées. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

fig. 3 :     A : Corrélation entre 
altitude et année de prélèvement 
des échantillons (r²=0.3236 ; 
p<0.0001). 
B : Corrélations entre l’altitude 
des prélèvements (en bleu, 
r²=0.068 ; p=0.0006) et l’année 
de prélèvement (en rouge, 
r²=0.1762 ; p<0.0001) avec les 
longitudes des prélèvements. 
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Il aurait été intéressant d’observer l’évolution de la diversité génétique au cours 

d’un temps beaucoup plus long. Pour cela, nous avons collecté des échantillons 

(n=16) dans différents Muséums afin d’avoir accès à de spécimens anciens 

(antérieurs aux années 1900). Des prélèvements de plumes et de peaux ont été 

réalisés dans les Muséums de Toulouse, Perpignan et Banyuls (voir photo ci-

contre). Cependant, malgré bon nombre de tests, aucune des techniques 

d’extraction testées (phénol/chlorophorme, kelex, Kit Qiagen et Kit Ezna) n’a 

permis d’extraire de l’ADN amplifiable par PCR.  L’échec d’amplification pourrait 

provenir d’une dégradation de l’ADN trop importante ou de la présence d’un trop 

grand nombre d’inhibiteurs PCR (liés aux méthodes de naturalisation, l’utilisation 

d’arsenic par exemple).  

 

Il apparaît d’après ces premiers résultats que le chaînon Est soit marqué par une 

diversité génétique faible par rapport à la haute chaîne. Compte tenu de ces 

résultats, il serait maintenant intéressant d’étudier comment cette diversité 

génétique se structure dans l’espace et s’il y a des différences qualitative entre 

populations.  
 

V/ Structuration génétique 
Afin de détecter la présence d’une structuration génétique au sein de notre 

échantillonage, nous avons calculé, dans un premier temps, la différenciation 

génétique entre chaque paire de populations. Cette différenciation génétique a 

été estimée avec les valeurs de Fst, calculés avec le logiciel FSTAT, selon la 

méthode de Weir et Cockerham (1984) (tableau 5). 

 

 

 

 

 
 

Avec un Fst moyen de 0.043 ± 0.022, les résultats révèlent la présence d’une 

structuration génétique au sein des Pyrénées. Ce résultat préliminaire est 

confirmé par un test de Mantel qui révèle un isolement par la distance reflétant 

des flux géniques de proximité (figure 4). 

 

 

 

 

 

 

 

 

tab. 5   Valeurs de Fst 
(différenciation génétique) 
estimée entre chaque paire de 
population (diagonale 
inférieure). Significativité des Fst 
(diagonale supérieure), * 
désignent les valeurs de Fst 
significatives (p=0.0024), NS : 
non significatif. 
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La structuration en isolement par la distance est connue chez de nombreux 

galliformes de montagne (Caizergues et al. 2003a; Caizergues et al. 2003b; 

Piertney et al. 1998). Cette structuration spatiale dite de ‘voisinage’ est souvent 

expliquée par le comportement des oiseaux qui limitent leurs mouvements aux 

localités proches. Les suivis par radio-pistage du lagopède des Pyrénées 

semblent valider nos résultats. En effet, il a récemment été montré qu’il existe 

une fidélité des poules à la fois aux sites d’hivernage et aux sites de nidification 

(Novoa et al. 2005). Un autre comportement qui pourrait conduire à cette 

structuration spatiale est le caractère phylopatrique des mâles, trait connu chez 

la plupart des galliformes de montagne (Caizergues et al. 2003a; Caizergues et 

al. 2001b). 

Nous avons également analysé l’organisation spatiale des individus à l’aide 

d’une Analyse Factorielle des Correspondances réalisée avec le logiciel GENETIX 

(Belkhir et al. 1996) et basée sur la distribution des génotypes (figure 5). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Basée sur la distribution des génotypes de chaque individu, l’axe 1 de cette AFC 

(36% de l’inertie totale) semble dissocier les individus appartenant aux 

populations Canigou et Carança-Puigmal des autres individus appartenant aux 

autres populations (Campcardos, Aston Ustou, Melles et Luchon). En d’autres 

fig 4 :    Test de Mantel, régression linéaire entre distances génétiques et distances géographiques euclidiennes. 
A/ Corrélation testée avec le logiciel Alleles In Space à l’échelle individuelle (r²= 0.00144; P=0.0009). 
B/ Corrélation testée avec le logiciel Fstat à l’échelle populationnelle (r²= 0.4605; P=0.0007). 

A B 

La structuration génétique est 
organisée en ‘isolement par la 
distance’. 

fig. 5       Analyse Factorielle des 
Correspondances basée sur la 
distribution des génotypes de 
tous les échantillons. Les 
ellipses ont été rajoutés a 
postériori à l’aide d’une 
classification hierarchique 
ascendante. 
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termes, cette AFC distingue les populations situées sur le chaînon Est et les 

populations situées sur la haute chaîne. Cette nette distinction entre les chaînons 

est corroborée par les analyses bayésiennes. En effet, le logiciel STRUCTURE 

(Pritchard et al. 2000), révélé la présence de K=2 clusters, le premier situé sur le 

chaînon Est et le deuxième situé sur la haute chaîne (tableau 6).  

Le logiciel STRUCTURE ne prenant pas en compte les informations géographiques 

(longitude et latitude) des individus, nous avons également utilisé le logiciel TESS 

qui réalise des analyses spatiales basées sur un modèle bayésien (Chen et al. 

2007). Là aussi, les résultats convergent vers la présence de 2 clusters 

d’individus géographiquement distincts l’un de l’autre (figure 6). 
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La seule hypothèse qui pourrait justifier cette structuration génétique 

‘dichotomique’ semble être la géomorphologie des Pyrénées dont un des traits 

marquants est la vallée du Sègre. Chez les oiseaux, la géomorphologie peut 

constituer une barrière aux flux géniques en fonction des capacités de dispersion 

propres à chaque espèce (Caizergues et al. 2001b; Segelbacher & Storch 2002). 

Ainsi, la vallée du Sègre, d’une largeur de 15/20 km et à une altitude de 1100 m, 

semble constituer une barrière géomorphologique à la dispersion des lagopèdes 

alpins. En effet, l’altitude serait trop faible pour réunir les exigences écologiques 

de l’espèce et sa largeur serait trop importante pour être franchie d’une seule 

traite. Effectivement, les capacités de dispersion du lagopède sont relativement 

limitées. Même si le lagopède alpin est capable de franchir de courtes zones 

d’habitats non favorables, la dispersion maximale observée dépend d’une 

certaine continuité de l’habitat. Il a été montré, par exemple, que les distances de 

dispersion du Lagopus leucurus ne dépassaient pas 29 kilomètres pour les 

femelles (Giesen & Braun 1992) et 8 kilomètres pour les mâles (Giesen & Braun 

1993). Chez le Lagopus muta pyrenaica, ces déplacements peuvent aller jusqu’à 

23 kilomètres (maximum observé) entre zone de reproduction et zone 

fig. 6       Organisation spatiale  
(uperposition) des 2 clusters les 
plus probables, obtenue avec le 
logiciel TESS. 
 Cluster 1 
 

 Cluster 2 
Canigou 

Carança-Puigmal 

Aston 

Campcardos 

Luchon 
Melles 

Ustou Madres 

Haute Chaîne 

Chaînon Est 10 Km 

La vallée du Sègre située entre la 
haute chaîne et le chaînon Est 
représente une barrière 
géomorphologique à la dispersion 
et aux flux géniques pour le 
lagopède alpin des Pyrénées 

Le logiciel STRUCTURE nous 
permet d’assigner les individus 
de notre échantillonnage à un 
nombre de clusters (K) 
déterminé par l’utilisateur. La 
probabilité maximale pour un 
nombre de cluster K est obtenue 
en comparant les probabilités de 
plusieurs valeurs de K, allant, 
dans notre cas, de 1 à 7.

tab. 6   A: Mode de distribution 
des probabilités de K. B: valeurs 
de Q ancestry de chaque massif 
dans les K=2 clusters définis par 
le logiciel STRUCTURE (analyses 
réalisées avec le modèle 
‘admixture’ (100000 itérations et 
20 répétitions : recommendé par 
Evanno et al. en 2005). (Evanno 

0

20

40

60

80

100

120

2 3 4 5 6

Li
ke

lih
oo

d 
(K

)

 2        3        4        5        6 

Li
ke

lih
oo

d 
(K

) 



Chapitre 1 

Nicolas BECH, Génétique de la conservation et du paysage 35

d’hivernage, et sur des habitats favorables et continus (Novoa et al. 2005). Il est 

à noter que cela s’avère plutôt exceptionnel sachant que les moyennes de 

dispersion en milieu favorable pour le Lagopus muta sont de 6.2 kilomètres pour 

les femelles et de 2.6 kilomètres pour les mâles. Ces distances de dispersion 

post natale sont le résultat d’un suivi télémétrique réalisé sur 7 jeunes femelles et 

9 jeunes mâles sur les massifs du Canigou dans les Pyrénées et du Haut Giffre 

dans les Alpes. 

II aurait été intéressant de confronter les données de dispersion de ‘terrain’ avec 

des estimations des capacités de dispersion de l’espèce issues des données 

génétiques. Cependant, notre échantillonnage ne nous a pas permis de réaliser 

cette estimation car il est trop étalé géographiquement et nous n’avons pas 

suffisamment d’individus pour estimer la dispersion à fine échelle. 

 

La vallée du Sègre qui représente au moins 15 kilomètres d’habitat non favorable 

semble constituer une barrière quasi infranchissable pour le lagopède alpin. La 

faiblesse de ces mouvements inter-massifs a très certainement empêché la re-

colonisation du massif du Madres (voir photo ci-contre) depuis la disparition de 

l’espèce dans cette localité dans les années 1980. Ce massif est séparé de la 

haute chaîne par le plateau du Capcir, large de seulement 9 kilomètres et à 1450 

mètres d’altitude. Il se pourrait donc que la vallée du Sègre soit une barrière à la 

dispersion pour le lagopède alpin. Ainsi, afin de voir l’influence de la vallée du 

Sègre sur la dispersion du lagopède alpin, nous avons estimé les flux géniques 

entre chaque population. Ces flux géniques ont été estimés à l’aide du logiciel 

BAYESASS (WILSON & RANNALA 2003) qui détermine, dans un premier temps, les 

caractéristiques ‘génétique’ de chaque population (en fonction des fréquences 

alléliques) et estime dans un deuxième temps la proportion d’allèles partagée 

entre les populations. Les données sont reportées dans le tableau 7. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Nous avons également modélisé l’habitat du lagopède alpin sur un Modèle 

Numérique de Terrain (MNT). Pour cela nous avons utilisé le modèle numérique 

de terrain suivant : SRTM 90m Digital Elevation ; file: srtm_37_03 ; UTM, Zone 

31 nord, WGS84. Ce MNT est modélisé par une grille qui représente le paysage 

de notre zone d’étude. Au sein de cette grille, nous avons attribué une valeur 

tab. 7   Taux de migration (intervalle de confiance, 95%) dans chaque population. Les valeurs en gras représentent la proportion des 
individus assignés à leur propre population. Les valeurs en italiques représentent les taux de migration de part et d’autre de la vallée du 
Sègre. Les analyses ont été menées à l’aide du logiciel BAYESASS (WILSON & RANNALA 2003).

Canigou 

Puigmal 

Campcardos 
Madres 

Vallée du Sègre 

Plateau du Capcir 

15 Km 
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(coût écologique) à chaque cellule. Cette valeur de coût écologique représente 

‘l’effort requis’ pour se déplacer ou rester sur la cellule en question. Pour le 

lagopède alpin, cette carte de coût écologique a été établie en fonction de 

l’exposition et de l’altitude critères qui semblent déterminer le mieux la 

distribution de cette espèce (Gonzalez & Novoa 1989; Novoa & Gonzalez 1988). 

Ainsi, à chaque tranche altitudinale et à chaque exposition correspond une 

valeur de coût déterminée en fonction de la fréquence des observations relevées 

dans l’étude de Gonzalez & Novoa en 1989 (tableaux 8 et 9 page suivantes). 

Une cellule avec un indice de ‘coût écologique’ de 1 est une cellule appropriée 

alors qu’une cellule avec un indice de 10 est une cellule où les conditions sont 

difficiles pour le lagopède alpin. Dans notre cas, l’altitude étant le facteur 

déterminant principalement la répartition des lagopèdes alpins, nous avons 

affecté des coûts deux fois plus élevés pour l’altitude que pour l’exposition. Afin 

de modéliser l’habitat potentiel du lagopède alpin, il suffit de superposer les 

différentes cartes de coûts (altitude et exposition) et d’additionner les indices de 

coût de chaque cellule. L’addition des coûts des différentes cellules de la carte 

donne une ‘carte de coût écologique’ globale. Afin de visualiser cette carte 

globale, il suffit d’assigner une couleur à chaque indice de ‘coût’ et donc à 

chaque cellule de la grille. Un gradient de couleur allant du bleu au rouge a été 

utilisé de façon à obtenir des zones dans le rouge pour un habitat favorable au 

lagopède alpin dans les Pyrénées et des zones dans le bleu/vert pour un habitat 

non favorable (figure 7, page suivante). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Tab 8:   Indices de coût calculés pour chaque tranche altitudinale. Ces indices 
ont été calculés en fonction de la fréquence d’observation de lagopède 
enregistrée dans l’étude de  Gonzales & Novoa en 1989. 
 

  

Tab 9: Indices de coût calculés pour chaque exposition. 
Ces indices ont été calculés en fonction de la fréquence 
d’observation de lagopède enregistrée dans l’étude de  
Gonzales & Novoa en 1989. 
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Fig. 7 : A : Zone d’étude englobant la vallée du Sègre. B: Gradient de couleur correspondant aux différents indices de coût. C: Carte prenant en compte les 
indices de coût selon l’altitude pour le lagopède. D: Carte prenant en compte les indices de coût selon l’exposition pour le lagopède. E: Carte bilan prenant 
en compte les indices de coût selon l’altitude et l’exposition pour le lagopède. F : Modèle Numérique de Terrain focalisé sur la zone d’étude. G: carte de coût 
‘lagopède’ projetée sur le modèle numérique de terrain (F).                   : Vallée du Sègre. 
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Avec des taux de migration proches de zéro, les résultats génétiques des 

analyses de migrations révèlent que le chaînon Est ne reçoit quasiment aucun 

migrant provenant de la haute chaîne. Concernant les populations situées sur la 

haute chaîne, celles-ci se mélangent très peu entre elles mais cette absence de 

flux génique pourrait provenir de la distance géographique qui sépare chacune 

des populations de la haute chaîne. Notons que les analyses détectent un fort 

taux de migration sur la haute chaîne provenant du chaînon Est et notamment du 

Canigou. En effet, le logiciel BAYESASS se base sur les fréquences alléliques afin 

de tirer des caractéristiques génétiques pour chaque population. La population 

installée sur le massif du Canigou révèle un faible nombre d’allèles mais 

fréquemment représentés, ainsi compte tenu de la forte représentation de 

certaines combinaisons, celles-ci se retrouvent assimiler au massif du Canigou. 

Quasiment tous les allèles présents sur le Canigou se retrouvent sur les autres 

massifs mais en moindre fréquence, ainsi les analyses traduisent ce phénomène 

par des migrations ‘aberrantes’ provenant du massif du Canigou. Ainsi, peut-être 

que la méthode employée atteind es limites, particulièrement pour cette 

population isolée installée sur le massif du canigou 

Ces faibles migrations de part et d’autre de la vallée du Sègre semblent être 

dues aux caractéristiques de l’habitat qui ne semble pas être approprié au 

lagopède alpin. En effet, la modélisation de l’habitat indique que la vallée du 

Sègre ne peut pas être fréquentée par le lagopède alpin des Pyrénées, celle-ci 

ne présentant pas les exigences écologiques de l’espèce à cause notamment de 

son altitude trop peu élevée. Il apparaît donc que le chaînon Est se retrouve isolé 

géographiquement de la haute chaîne. Compte tenu de cet isolement, ce 

chaînon Est peut être considéré comme une île au sens biogéographique du 

terme (Blondel 1986; Blondel 1995). Au sein de cette ‘île continentale’, le massif 

du Canigou situé en marge Est de l’aire de distribution présente une faible 

diversité génétique. Ainsi, le maintien de la diversité génétique de la population 

de lagopède alpin située sur ce massif semble être du à un apport d’oiseaux 

venus de massifs périphériques. Un raisonnement similaire a été élaboré sur le 

massif du Puigmal par rapport à la dépression démographique que présentaient 

les populations de lagopède alpin installées sur ce massif (Rabastens 2008). De 

plus, basées sur plus d’individus et plus de marqueurs microsatellites par rapport 

à l’article de l’annexe I4, les nouvelles analyses révèlent un fort taux de migration 

en provenance de la population Carança-Puigmal vers le massif du Canigou. Il 

semblerait donc que la population installée dans la vallée de la Carança joue un 

rôle de population source et que les populations installées sur les massifs 

Canigou et Puigmal soient des populations pouvant être considérées comme des 

puits démographiques. D’un point de vue diversité génétique, il est étonnant de 

voir une population ‘puits’: le Canigou, avec de faible taux de diversité génétique. 

En effet, il est généralement admis que les populations ‘puits’ présentent une 

Le chaînon Est peut être 
considéré comme une île au 
sens biogéographique du terme. 
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forte diversité génétique car elles reçoivent des migrants (et donc potentiellement 

de nouveaux allèles) de toutes les populations ‘sources’ des alentours (Dias et 

al. 1996). Cependant, dans notre cas, seule la population située sur le massif de 

la Carança semble jouer le rôle de population ‘source’. Ainsi à eux seuls, les 

migrants provenant du massif de la Carança ne suffiraient pas à augmenter, de 

façon significative, la diversité génétique de la population située sur le massif du 

Canigou. Ainsi la diversité génétique des populations ‘puits’ dépendrait avant tout 

du nombre de populations ‘sources’ des alentours. 

Compte tenu de la disparition de l’espèce sur les massifs du Madres et de la 

Tosa d’Alp-Sierra del Cadi en Espagne au début des années 80, il semblerait 

que le système source–puits considéré ait été plus étendu au cours de l’histoire 

(figure 8). Il semblerait, en effet, que ce système ‘puit-source’ paie aujourd’hui les 

conséquences d’une fragmentation de l’habitat couplé à une dépression 

démographique généralisée sur l’ensemble des massifs et ayant pour 

conséquences, une réduction des effectifs, du succès de reproduction et par voie 

de conséquences des dispersants potentiels. Cependant, ceci ne reste qu’une 

hypothèse, voir figure 8. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Quel que soit le scénario évolutif, il semblerait qu’une connexion ancienne entre 

la haute chaîne et le chaînon Est ne puisse être rejetée. En effet, malgré des 

évidences d’une séparation actuelle au niveau de la vallée du Sègre, la 

structuration génétique en isolement par la distance et la position intermédiaire, 

dans la distribution de la variabilité génotypique de la population d’Aston (cf. 

analyse Bayésienne et Fst) semblent être le reflet d’une connexion ancienne 
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fig. 8 :    
A. Système ‘Source/Puits’ (pour 
les populations de lagopède 
alpin) tel qu’il devait être avant la 
fragmentation du milieu. 
 
B. Système ‘Source/Puits’  (pour 
les populations de lagopède 
alpin) tel qu’il paraît aujourd’hui. 
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entre les deux chaînons, à une époque où la vallée du Sègre constituait un 

habitat favorable et continu. 

 
VI/ Goulot d’étranglement 
Sur la base des marqueurs microsatellites, nous avons testé un éventuel goulot 

d’étranglement à l’aide du logiciel BOTTLENECK (Cornuet & Luikart 1996). Ce 

logiciel se base sur le principe que lors d’un goulot d’étranglement la population 

en question voit son nombre d’allèle diminuer plus rapidemment que son 

hétérozygotie, entrainant ainsi une différence entre hétérozygotie observée et 

attendue (Cornuet & Luikart 1996). Nous avons utilisé un test de Wilcoxon 

(signed ranks test) afin d’observer d’éventuelles différences entre hétérozygotie 

observée et attendue selon 3 modèles de mutation. Sur les trois modèles, seuls 

les modèles IAM (Infinite Alelle Model) (Kimura & Crow 1964) et TPM (Two 

Phase Model) (Di Rienzo et al. 1994) ont été pris en compte car le modèle SMM 

(Kimura & Ohta 1978) n’est pas vraiment aproprié aux marqueurs microsatellites 

(Ellegren 2000; Estoup et al. 2002) (tableau 8). 

 

 

 

 

 

 

 

Les résultats indiquent qu’un goulot d’étranglement a eu lieu dans chaque 

population. Cette réduction d’effectif se retrouve avec le logiciel MSVAR (STORZ & 

BEAUMONT 2002) et ce, quelque soient les ‘priors’, les ‘hyperpriors’ et les ‘starting 

values’ (n=182 runs) (figure 9). De plus et d’après ce logiciel, ce goulot 

d’étranglement se serait manifesté par une division d’un facteur 30 du nombre 

d’individus. D’après les estimations des tailles de populations, il semblerait que 

les lagopèdes alpins dans les Pyrénées s’organisent actuellement en plusieurs 

populations différentes (caractérisées par des estimations de taille efficace 

différentes) alors qu’avant le goulot d’étranglement, ces individus semblaient 

former une seule grande population (caractérisées par une convergence des 

estimations pour les tailles efficaces ‘ancestrales’). 

 

 

 

 

 

 

 

 

Tab 8 :    Résultats du logiciel 
BOTTLENECK pour les tests de 
Wilcoxon. Ces tests comparent 
l’hétérozygotie observée avec 
l’hétérozygoyie attenue selon les 
modèles de mutation IAM et 
TPM. Avec un seuil de 
significativité fixé à P=0.05, les 
résultats indiquent la présence 
de goulot d’étranglement pour 
toutes les populations. 

Toutes les populations de 
lagopède alpin dans les 
Pyrénées révèlent un goulot 
d’étranglement. 

Ces résultats sont très interessants car en régle générale, les goulots d’étranglement ne sont testé que sur une 

seule population (Craul et al. 2009; Pruett et al. 2010; Storz & Beaumont 2002). Dans notre cas, le goulot 

d’étranglement observé semble avoir touché l’ensemble des populations de lagopède alpin situées sur toute la 

chaine des Pyrénées. A notre connaissance, cette approche multipopulationnelle (via ce logiciel) est unique, ce 

qui donne d’autant plus d’importance à la convergence des signaux et à leur robustesse (0.7 de densité de 

probabilité au minimum). D’un point de vue analytique l’approche multipopulationelle couplée aux différentes 

combinaisons de priors et d’ hyperpriors laisse entrevoir des réplicats à la fois écologiques et statistiques.  
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Pour tenter de dater ce goulot d’étranglement, nous avons utilisé le logiciel 

MSVAR (STORZ & BEAUMONT 2002). D’après les résultats, la dernière chute 

drastique d’effectif aurait eu lieu au cours des 400 dernières années (figure 10). 

Même si la valeur modale suggère une date très récente à environ 163 ans 

(±125 ans), le signal est à nuancer car l’écart type reste relativement fort. Cette 

forte variance (traduite par des courbes plus ou moins ‘applaties’) laisse 

présager que la réduction des effectifs a pu commencer au cours des quatre 

derniers siècles et pourrait se poursuivre encore aujourd’hui. Ainsi, il est difficile 

de donner une date précise du dernier goulot d’étranglement des populations de 

lagopède alpin dans les Pyrénées. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

fig. 9 :   Résultat de MSVAR, la 
figure montre un facteur ~30 
entre la taille de la population 
actuelle N0 (en couleur) 
 
 
 
 
 
 
 
et la taille avant le goulot 
d’étranglement N1 (en noir). On 
observe une bonne convergence 
des 7 populations. Les tracés en 
pointillés représentent la 
distribution des ‘priors’.

Le goulot d’étranglement des 
populations de lagopède alpin 
dans les Pyrénées semble être 
récent et dater d’il y a 163 ans. 
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fig. 10 :    Résultat de MSVAR : la 
figure montre en quelle année a 
eu lieu le goulot d’étranglement 
subi par les populations de 
lagopède alpin des Pyrénées. Le 
maximum de densité de 
probabilité semble indiquer un 
évènement récent : ~150-200 
ans ; les différentes couleurs 
des courbes correspondent aux 
différentes populations. 
 
 
 
 
 
 
 
 
      : Valeur modale (150 ans). 
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Si l’on s’interesse aux 400 dernières années, nous pouvons remarquer qu’au 

cours de cette période, et à l’image du quaternaire, les Pyrénées ont subi des 

fluctuations de température (Calvet, Comm. Pers.). Dans l’histoire évolutive des 

populations de lagopède alpin, ces fluctuations climatiques représentent un 

facteur important car elles peuvent influencer le maintien et la distribution des 

populations. En effet, le lagopède alpin est sensible aux variations de 

températures et son habitat est représenté par les espaces ouverts d’altitude 

conditionnés par la limite supérieure de la forêt, elle-même dépendante au moins 

en partie de la température. 

1600-1800 : Parmi les fluctuations climatiques, le ‘petit âge glaciaire’ fait partie 

des épisodes climatiques qui pourrait potentiellement avoir eu un impact sur les 

populations de lagopèdes alpins. En effet, alors que le climat du ‘petit âge 

glaciaire’ était propice à l’expansion des populations de lagopède alpin, sa fin au 

contraire, a pu entrainer un déclin des populations car confrontées à des 

températures de plus en plus chaudes. 

1800-1850 : Pour palier cette augmentation des températures, les lagopèdes 

alpins ont pu se réfugier un peu plus en altitude. Cependant, le changement de 

climat du début des années 1800 a également été accompagné par un 

changement dans l’utilisation des terres et notamment des espaces ouverts 

d’altitude. Parmi ces changements, l’expansion des activités agropastorales 

représente l’un des bouleversements les plus importants au sein des espaces 

d’altitude. Ainsi, au milieu des années 1800, ces activités connaissent un 

optimum et les milieux montagnards acceuillent des cheptels ovins et bovins 

locaux mais également transhumants (figure 11). Certes, les activités 

agropastorales sont connues pour maintenir les milieux ouverts mais celles-ci 

représentent également une menace pour le succès de la reproduction du 

lagopède alpin (via des piétinements de nid). Ainsi, la fin d’une période 

climatique favorable suivie d’une expansion des activités agropastorales 

néfastes pourrait être à l’origine du goulot d’étranglement qui a eut lieu au sein 

de toutes les populations de lagopède alpin des Pyrénées. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

1850-2000 : A la fin des années 1800, les activités agropastorales diminuent. Cet 

abandon progressif aurait alors pu permettre une reprise du succès reproducteur 

Fig.11 : Evolution du cheptel ovin. 
 
     Moyenne par département 
dans les Pyrénées. 
 
 x Cheptel ovin dans les 
Pyrénées Orientales d’après J. 
Becat (Atlas de Catalunya Nord – 
Terra Nostra – 1977). 
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des populations de lagopède alpin mais cette période est également marquée 

par une augmentation progressive des températures. La limite supérieure de la 

forêt n’étant plus limitée par la pression pastorale, les étages de végétation sont 

soumis aux seules variations de température. Ainsi, cette augmentation des 

températures a pu entrainer une remontée des étages montagnards ayant pour 

conséquence une fermeture des milieux d’altitude. Cette remontée a pu se 

traduire par une fragmentation de l’habitat du lagopède alpin se retrouvant alors 

isolé sur les parties les plus hautes. Dans les Pyrénées, cette hausse des 

températures s’est traduite par une augmentation de 1°C en 100 ans soit 

+0.10°C par décade (figure 12). Ces données locales sont en accord avec 

l’évolution de la température globale de la Terre (Hansen et al. 2006) mais 

également en accord avec l’évolution de la température mondiale enregistrée 

dans les espaces d’altitude (Pepin & Seidel 2005; Vuille & Bradley 2000).  
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Calculé entre 1946 (date de la première température enregistrée sur la station 

météorologique de Tarbes) et 2009, le gradient thermal adiabatique nous a 

donné une valeur de -0.51±0.003°C par tranche altitudinale de 100 mètres. Cette 

valeur est en accord avec la bibliographie de plusieurs sites (Peñuelas & Boada 

2003; Walther et al. 2002) (voir encadré ci-dessous pour les détails du calcul). 

 

Calcul du gradient thermal adiabatique : L’une des principales caractéristiques 

thermiques des milieux montagnards est le gradient thermal adiabatique. En 

effet, en montagne la température baisse au fur et à mesure que l’on s’élève en 

altitude. Afin de calculer le gradient thermal adiabatique au sein des Pyrénées, 

nous avons utilisé les données de température de la station météorologique de 

Tarbes (310 mètres d’altitude) située au pied du Pic du Midi (2 877 m d’altitude) 

voir (figure ci-contre). L’estimation du gradient adiabatique altitudinal est obtenue 

selon la formule ci-dessous. 

 

 

 

 

Fig 12 : Evolution de la 
température moyenne annuelle 
entre 1882 et 2009 sur la station 
météorologique du Pic du midi 
(31T, 266865 E, 4757712 N ; 
2 877m d’altitude), données 
Météo france 

Dans les Pyrénées et depuis 
1882, les températures ont 
augmenté de 1°C en 100 ans 
soit +0.10°C par décade 

Dans les Pyrénées le gradient 
adiabatique est de -0.5°C/100m. 

Tarbes  
31T, 262272 E, 
4790610 N, 310m 

Pic du Midi  
31T, 266865 E, 

4757712 N, 2 877m 

X 100 mètres 
T°C moyenne annuelle de Tarbes - T°C moyenne annuelle du pic du Midi 

Différence d’altitude entre les 2 stations météo (~2570m) 
Gradient thermal adiabatique = 
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Compte tenu du gradient thermal adiabatique (-0.5°C/100m) et de l’augmentation 

des températures enregistrée dans les Pyrénées (1°C), nous proposons que les 

étages de végétation se soient décalés de 200 mètres en altitude depuis 1882. 

De telles élévations ont déjà été rencontrées dans d’autre massif dans les Alpes 

(Lenoir et al. 2008; Walther et al. 2005) ou encore en Espagne dans les 

montagnes Montseny (Peñuelas & Boada 2003). Dans les Pyrénées, les limites 

actuelles de l’étage alpin (espaces ouverts d’altitude), se situent aujourd’hui à 

2100 mètres d’altitude (Del Barrio et al. 1990). Ainsi, nous pouvons évaluer que 

ces limites se trouvaient 200 mètres plus bas en 1882, c'est-à-dire à environ 

1900 mètres. Calculée avec des méthodes de SIG (MapInfo v.7.5), une telle 

élévation aurait engendré une réduction de 49% de l’habitat du lagopède alpin. 

La figure 13 illustre cette élévation dans la partie Est des Pyrénées en fonction 

de l’évolution des températures locales entre 1882 (figure 13B) et 2009 (figure 

13C). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

La comparaison entre des photos aériennes datant de 1954 et de 2004 confirme 

cette tendance à l’élévation et révèle une progression en altitude de la forêt de 

pin à crochets : de 30 à 50 mètres de progression sur les versants Nord et de 

150 à 200 mètres sur les versants Sud (figure 14, photo-interprétation, Vincent 

Parmain, Office National des Forêts). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Fig13 :  A : Carte de la zone d’étude. 
B : Limites inférieures de l’étage alpin (alpine tundra) en 1882 sur le profil topographique du tracé blanc en ‘A’ estimée selon nos calculs. 
C : Limites inférieures de l’étage alpin (alpine tundra) en 2009 sur le profil topographique du tracé blanc en ‘A’ estimée selon nos calculs.

Fig 14 : Cartes de la borne frontière 504 en 1954 (A) et en 2004 (B) : zone située à l’extrémitée Ouest du massif du Puigmal (2000 mètres). Evolution de 
la limite supérieure de la forêt. La courbe rouge correspond à la limite supérieure de la forêt en 1954. La courbe bleue correspond à la limite supérieure 
de la forêt à l’heure actuelle. La partie claire correspond à la surface gagnée par la forêt au cours des  50 dernières années. 

A B
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Sur la base de nos résultats, il est difficile de déterminer quelle est la cause 

précise de l’origine du goulot d’étranglement à l’échelle de l’ensemble des 

Pyrénées. En effet, il est difficile de discerner les effets de l’augmentation de la 

température des effets du changement d’usages des terres (Popy 2008). Même 

si les données restent peu précises sur les 400 dernières années (aussi bien sur 

le nombre et la taille des cheptels ovins et bovins que sur les données de 

températures), nous pouvons cependant dire que l’origine du goulot 

d’étranglement pourrait être la forte pression pastorales des années 1750-1850 

aggravée par la suite par une élévation progressive de la température au XIXième 

et XXième siècle.  

Sur la base de nos résultats, il semblerait donc que les populations de lagopède 

alpin situées sur le chaînon Est soient extrêmement menacées par une 

combinaison de facteurs qui sont : (i) leurs positions en marge d’aire de 

répartition, (ii) leur isolement géographique par rapport aux autres populations et 

(iii) leur appauvrissement génétique. Tous ces facteurs combinés laissent 

présager que les populations de lagopède alpin situées sur le chaînon Est 

pourront, très difficilement, se ‘relever’ et risquent aujourd’hui de tomber dans 

une ‘spirale vers l’extinction’. Ainsi, afin de prendre des mesures de gestion 

adéquates au maintien des populations de lagopède alpin sur ce chaînon Est, un 

programme INTEREG appelé GALIPYR a été accepté. Ce programme 

expérimental propose notamment une translocation d’individus de lagopède 

alpin, de la haute chaîne vers le chaînon Est afin d’assister le flux génique de 

part et d’autre de la vallée et ainsi peut-être relever le potentiel adaptatif des 

populations sur ce chaînon isolé. 

Le détail du projet se trouve en annexe I5. 

 

l’origine du goulot 

d’étranglement pourrait être la 

forte pression pastorales des 

années 1750-1850 aggravée par 

la suite par une élévation 

progressive de la température 

au XIXième et XXième siècle. 

Photo de l’élicoptère utilisé pour le 
projet de translocation d’oiseaux 
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Annexes 
 

Annexe I1 : Détails des années de prélèvement par site d’échantillonage. 
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Annexe I2 : Recensement des marqueurs microsatellites mis en évidence chez les Tétraonidés. 

En gris : marqueurs testés, en noir : marqueurs retenus et polymorphes chez le lagopède alpin. 
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Annexe I3 : Arbre phylogénétique des oiseaux et détail de l’arbre phylogénétique des Ansériformes et galliformes 
d’après Dimcheff et al, (2002). (Dimcheff et al. 2002). 
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Annexe I4 : Article publié dans Animal Conservation. 
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Annexe I5 : Action de translocation de lagopède alpin dans les Pyrénées. 
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CHAPITRE 2 
ETUDE DE LA STRUCTURATION GENETIQUE DES POPULATIONS 
DE PERDRIX GRISE (PERDIX PERDIX) EN FRANCE. 
 
 
 
 
 

CHAPITRE 2 : 
Ce chapitre se focalise sur l’étude de la 

structuration génétique de la perdrix grise en 
France. Cette étude devrait prochainement 

faire l’objet de publication(s) mais l’objectif 
premier de cette étude est de renseigner 

gestionnaires et éleveurs de l’impact des 
lâchers à des fins cynégétiques sur l’identité 

génétique des perdrix sauvages et d’identifier 
le rôle de la fragmentation de l’habitat sur la 

structuration génétique des populations de 
perdrix grise. 

Cette étude a été menée en étroite 
collaboration avec le CNERA petite faune 
sédentaire de plaine et notamment avec la 

collaboration d’Elisabeth BRO 
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I/ Introduction : 
 

‘étude de l’évolution des publications réalisées sur les espèces de 

perdrix entre 1990 et 2009 (utilisation du moteur de recherche 

disponible sur ISI Web of knowledge afin d’obtenir le nombre de 

publications comprenant le mot clé ‘partridge’) nous révèle que sur près de 800 

publications recensées, seules 66 traitent d’un sujet de génétique (mots clés 

‘partridge+genetic’ dans le moteur de recherche). Ceci montre que peu d’études 

sur la génétique ont été menées jusqu’à présent sur le modèle perdrix. En 

affinant les critères de recherche, il apparaît que la plupart des études 

génétiques sur les perdrix ont été réalisées sur le genre Alectoris et plus 

précisément sur les espèces perdrix rouge (Alectoris rufa) et sur la perdrix 

choukar (Alectoris chukar) (Baratti et al. 2004; Barilani et al. 2007a; Barilani et al. 

2007b; Ferrero et al. 2007; Gonzales et al. 2005; Randi 2008; Randi & Bernard-

Laurent 1998; Tejedor et al. 2008; Tejedor et al. 2005). Quelques publications de 

génétique existent néanmoins sur la perdrix grise (Perdix perdix) (figure 1). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

En France, en plus de représenter une sous-espèce endémique classée en 

annexe I de la directive européenne concernant la conservation des oiseaux 

sauvages, la perdrix grise (Perdix perdix) représente l’une des espèces de petits 

gibiers la plus en France. Pour cette raison, des lâchers de perdrix grise 

d’élevage ont été entrepris dès le milieu du XXème siècle un peu partout en 

Europe (Danemark (années 1950), Angleterre (années 1960), France (fin des 

années 1960) ou encore en ex-Tchécoslovaquie (années 1970)) (Birkan 1971). 

Ces  lâchers à des fins cynégétiques ont été effectués pour renforcer les 

populations. La plupart des individus lâchés en milieu naturel sont très 

certainement voués à être tirés au cours de la saison de chasse mais le plus 

souvent ces individus sont condamnés à mourir pendant la période hivernale à 

cause d’une mauvaise adaptation au milieu ou de leur incapacité à se nourrir 

(Guitart & Cassaing 2000). Cependant, il arrive quelque fois que certains 

individus persistent dans le milieu et arrivent à s’intégrer au sein des populations 

autochtones sauvages. Apparaissent alors des descendants hybrides, premier 

signe véritable d’une introgression génétique de perdrix d’élevage dans les 

populations de perdrix sauvages. 

L 

Existence de lâchers de perdrix 
grise d’élevage à des fins 
cynégétiques dans les 
populations sauvages du Bassin 
Parisien et des Pyrénées.
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Les conséquences évolutives de l’introgression génétique par hybridation sont 

vues de manière contrastée par les biologistes selon que l’on considère le point 

de vue des botanistes ou des zoologistes (Barilani et al. 2007b). En biologie 

végétale, l’hybridation introgressive est perçue comme un moteur de la diversité 

génétique favorisant l’adaptation (Barton 2001). En effet, de nombreuses 

espèces dites allopolyploïdes sont le résultat d’une hybridation interspécifique 

(Seehausen 2004). On parle d’ailleurs de ‘vigueur hybride’ qui confère aux 

individus hybrides une plus grande valeur sélective que leurs parents sur de 

nombreux caractères. A l’inverse, les zoologistes considèrent plutôt l’hybridation 

comme un problème. Outre le fait que ce processus crée des difficultés au 

niveau des reconstitutions d’histoire évolutive (notamment des reconstitutions 

phylogénétiques), l’hybridation est souvent perçue comme un mécanisme 

diminuant la valeur sélective des individus au niveau des zones d’hybridation 

(Barton 2001). Selon les cas, ces hybridations peuvent être naturelles ou 

d’origine anthropique. Les cas d’hybridation d’origine anthropique sont de plus en 

plus courants (destruction des habitats et création de zones hybrides, 

introduction de nouvelles espèces…) (Allendorf et al. 2001) et ont inévitablement 

un impact négatif sur la diversité biologique locale et l’intégrité génétique des 

espèces. Chez les galliformes, des cas d’hybridation d’origine anthropique sont 

de plus en plus mis en évidence. En effet, groupe d’oiseaux très prisé par les 

chasseurs, le problème d’hybridation se pose surtout face à l’introduction 

d’individus d’élevages dans des populations autochtones sauvages. L’hybridation 

menace alors la pérennité et l’intégrité génétique de ces taxons (espèces et/ou 

sous-espèces). Suite à des repeuplements à des fins cynégétiques, une 

introgression génétique chez la caille des blés (Coturnix coturnix coturnix) par la 

caille japonaise (C.c. japonica) a par exemple été mise en évidence (Chazara et 

al. 2006). Cette étude a révélé une modification du comportement des individus 

hybrides créant ainsi l’apparition de populations sédentaires ou faiblement 

migratrices qui, sous les latitudes de l’étude, survivent difficilement en hiver. De 

même, des introgressions génétiques chez la perdrix bartavelle (Alectoris 

graeca) et chez la perdrix rouge (A. rufa) par des perdrix choukars (A. chukar) 

ont été observées (Barilani et al. 2007a). Une perte des adaptations locales 

augmentant les risques d’extinction, serait la principale conséquence de cette 

hybridation. Chez la perdrix grise, une hybridation, suite à des lâchers massifs à 

but cynégétique, a très certainement conduit à la disparition de la sous espèce 

Perdix perdix italica (Liukkonen-Anttila et al. 2002). En Finlande, une étude 

récente dénonce une introgression génétique des perdrix sauvages autochtones 

Perdix perdix lucida par des perdrix sauvages de France (Perdix perdix perdix), 

et des perdrix d’élevage de Suède (Perdix perdix perdix) lâchées à des fins de 

repeuplement (Uimaniemi et al. 1999). En France, des cas d’hybridation entre 

perdrix sauvages et perdrix d’élevages ont déjà été mis en évidence. En effet, 

Chez la perdrix grise, une 
hybridation, suite à des lâchers 
massifs à but cynégétique, a 
très certainement conduit à la 
disparition de la sous espèce 
Perdix perdix italica (Liukkonen-
Anttila et al. 2002) 
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sur la base de marqueurs allozymiques (Blanc et al. 1986; Effenberger & 

Suchentrunk 1999) ou mitochondriaux (Gomez-Moliner 2007; Liukkonen-Anttila 

et al. 2002; Martin et al. 2003; Uimaniemi et al. 1999), une introgression de 

gènes de perdrix d’élevage de plaine (Perdix perdix armoricana) a été mise en 

évidence chez les perdrix sauvages des Pyrénées (Perdix perdix hispaniensis).  

Au début de cette thèse, aucune étude utilisant les marqueurs microsatellites 

n’avait été réalisée sur la perdrix grise car aucun marqueur n’étant disponible ; 

seule Selma Mautner avait défini 5 marqueurs microsatellites, dans sa thèse de 

doctorat à l’Université de Vienne, afin d’étudier la relation entre diversité 

génétique et fitness chez des perdrix d’élevages (Mautner 2001). Ces marqueurs 

sont pourtant considérés comme des marqueurs de choix dans l’étude génétique 

des populations (Frankham et al. 2002). En effet, de part leur héritabilité 

mendélienne par rapport aux marqueurs mitochondriaux (à héritabilité 

uniquement maternelle), ou par rapport à leur degré de polymorphisme bien 

supérieur aux marqueurs allozymiques, les microsatellites sont des marqueurs 

de premier choix pour le suivi d’une introgression génétique. Les marqueurs 

microsatellites sont également efficaces dans les analyses de structuration 

génétique des populations naturelles (Frankham et al. 2002). En effet, ceux-ci 

sont suffisamment polymorphes pour évaluer la structuration génétique des 

populations et leur diversité génétique associée. Ces deux paramètres sont des 

éléments importants dans la prise de décision concernant la gestion des 

populations. 

D’après Kuijper et al. (2009) la qualité de l’habitat qui peut influencer la 

structuration génétique des populations est un paramètre vital pour la perdrix 

grise et d’après Effenberger & Suchentrunk (1999) un appauvrissement 

génétique dû à un régime consanguin serait à l’origine du déclin des populations 

de perdrix grise en Autriche. Ainsi, chez la perdrix grise, l’étude de la 

structuration génétique et celle de la diversité génétique des populations sont 

deux approches intéressantes dans la compréhension de l’évolution des 

populations. En Europe, des études de structuration génétique ont déjà été 

effectuées sur la perdrix grise. Sur la base de marqueurs mitochondriaux, une 

première différenciation génétique a été mise en évidence entre les perdrix 

grises de l’Est et de l’Ouest européen. Ainsi, les populations de perdrix grise de 

France, Angleterre, Allemagne, Pologne, Italie et Autriche se différencient 

génétiquement des perdrix grises se trouvant en Finlande, Bulgarie, Grèce et 

Irlande (Liukkonen-Anttila et al. 2002). En France, il apparaît que les perdrix 

grises du Bassin Parisien sont génétiquement distinctes de celles des Pyrénées 

qui révèleraient, de plus, une diversité génétique plus importante (Blanc et al. 

1986; Martin et al. 2003). Enfin, toujours sur la base de marqueurs 

mitochondriaux, des signes de structuration génétique ont été mises en évidence 

par Gomez-Moliner (2007) pour les populations de perdrix grises des Pyrénées. 

(Gomez-Moliner 

2007) 

(Kuijper et al. 
2009) 
(Effenberger &

Une introgression de gènes de 
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Cependant, aucune étude aussi bien dans les Pyrénées que dans le Bassin 

Parisien n’a décrit précisément l’organisation spatiale de la variabilité génétique 

des populations de perdrix grise. 

 

 

Dans ce chapitre nous avons détaillé dans un premier temps la méthode 

employée dans le développement des marqueurs microsatellites. Dans un 

deuxième temps, nous avons étudié l’organisation spatiale de la diversité 

génétique des perdrix grises des Pyrénées et du Bassin Parisien. Enfin, nous 

avons estimé l’impact des lâchers d’individus d’élevage sur la structuration 

génétique des populations sauvages autochtones. 
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II/ Détermination des marqueurs moléculaires : 
Au sein des galliformes, nombreux ont été les microsatellites mis en évidence. 

On dispose ainsi de marqueurs microsatellites pour le grand tétras (Tetrao 

urogallus) (Segelbacher & Höglund 2000), le tétras lyre (Tetrao tetrix) 

(Caizergues et al. 2001a; Piertney & Höglund 2001), le lagopède alpin (Lagopus 

muta) (Bech et al. 2009; Caizergues et al. 2003a; Piertney & Dallas 1997), le 

dindon (Meleagris gallopavo) (Reed et al. 2003; Reed et al. 2000), le poulet 

(Gallus gallus) (Cheng & Crittenden 1994) et la liste n’est pas exhaustive… Ainsi, 

la mise au point de marqueurs microsatellites spécifiques était un préalable pour 

l’étude de l’organisation spatiale et de l’introgression génétique des deux sous-

espèces de perdrix grise en France. Nous avons également développé un 

marqueur moléculaire du sexe, spécifique à la perdrix grise, afin de ‘sexer’ notre 

échantillonnage et d’évaluer un éventuel biais de dispersion lié au sexe. 

 

A/ Détermination des marqueurs microsatellites 
La détermination des marqueurs microsatellites a été réalisée par cross-species 

amplification (ou amplification croisée) qui se substitue à la recherche directe 

dans le génome par diverses techniques onéreuses tel que le criblage de 

banque génomique. L’amplification croisée consiste en l’utilisation de séquences 

microsatellites déjà définies chez des espèces proches du modèle étudié. Chez 

les galliformes, la plupart des études de cross-species amplification sont basées 

sur une sélection aléatoire des marqueurs. La méthode employée dans ce travail 

est novatrice et doit sa singularité dans l’utilisation de données phylogénétiques 

dans le choix des marqueurs. En effet, l’arbre phylogénétique des galliformes 

montre que le poulet (Gallus gallus) est relativement ‘éloigné’ de la perdrix grise 

alors que le dindon (Meleagris gallopavo) est son espèce soeur. Il est donc 

légitime de penser que des séquences identifiées chez le poulet et amplifiables 

chez le dindon (ou inversement), fonctionneront également sur la perdrix. De 

plus, il a été démontré chez les oiseaux que le succès d’une cross-species 

amplification était dépendant de la similarité des séquences du cytochrome b 

(Primmer et al. 2005). Une étude phylogénétique sur ces séquences a montré 

que le dindon et la perdrix étaient très proches (Kimbal et al. 1999), ce qui vient 

conforter notre démarche. Cette approche bénéficie de l’intérêt économique qui 

est porté au poulet et au dindon puisque leur génome est séquencé et annoté 

pour le premier et en cours de séquençage pour le second. Nous avons donc 

accès à un très grand nombre de marqueurs microsatellites présents chez les 

deux espèces(> 700). 

A partir d’une sélection de 138 marqueurs microsatellites identifiés dans des 

études antérieures comme étant amplifiables à la fois chez le poulet et le dindon, 

nous avons pu mettre au point 10 marqueurs polymorphes (MNT12, MNT412, 

ADL292, MNT477, MNT404, MNT45, MCW230, MNT467, ADL260 et MNT408) 

chez la perdrix pour les deux sous-espèces de notre étude P. p. hispaniensis et 

Utilisation de la phylogénie des 
galliformes dans le choix des 
marqueurs microsatellites 
candidats pour la ‘cross species 
amplification’. 
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P. p armoricana (cf. annexe II1) (Bech et al. 2010). Le marqueur MCW230 a par 

la suite été retiré de l’étude pour un mauvais rendement d’amplification PCR. A 

ces 9 marqueurs, nous avons ajouter 2 marqueurs définis chez perdrix rouge 

(Alectoris rufa) (Aru1F25 et Aru1G4) (Ferrero et al. 2007) et un chez le tétras lyre 

(Tetrao tetrix) (BG15) (Piertney & Höglund 2001). Au cours de notre étude, nous 

avons également testé les 5 marqueurs microsatellites décrits et isolés par 

Selma Mautner dans son travail de thèse (LEI30, LEI31, LEI319, ADL142 et 

ADL315) (Mautner 2001). Parmi ces marqueurs, 4 (LEI30, ADL142, LEI31 et 

LEI319) sont venus compléter notre panel de marqueurs microsatellites. A partir 

de ces 16 marqueurs, nous avons mis au point 4 multiplex PCR [(1) 

MNT412+ADL292+BG15+MNT12, (2) MNT477+ADL142+LEI31+LEI319+ 

MNT404 (3) MNT45+LEI30+MNT467 (4) ADL260+Aru1G4+Aru1F25+MNT408]. 

Cela signifie qu’avec seulement 4 PCR, nous avons déterminé le profil génétique 

d’un individu sur 16 marqueurs microsatellites.  

 

B/ Détermination du marqueur du sexe chez la perdrix grise 
Chez les oiseaux, le sexe peut être déterminé en fonction du dimorphisme 

sexuel qui dévoile, la plupart du temps, des différences de couleurs, de plumage, 

de taille…, entre les deux sexes. Cependant, chez beaucoup d’espèces, dont la 

perdrix grise, le dimorphisme est peu marqué et la détermination du sexe, chez 

les jeunes et chez certains adultes, est difficile sur des critères morphologiques 

(Griffiths et al. 1998). C’est pourquoi des études moléculaires ont tenté de 

déterminer le sexe à l’aide des chromosomes sexuels ou hétérosomes. Chez les 

oiseaux, ce sont les femelles qui sont hétérogamétiques ZW alors que les mâles 

sont homogamétiques ZZ. 

Chez les oiseaux, les hétérosomes comprennent une région très conservée 

codant pour une protéine importante dans l’architecture de la chromatine, c’est la 

chromo-helicase DNA binding 1 (CHD1) (Griffiths & Korn 1997). La particularité 

de cette région codante est d’englober une région exonique sur le chromosome 

Z et une région intronique supplémentaire sur le chromosome W. Basé sur ce 

dimorphisme gonosomal un couple d’amorce a été dessiné afin d’amplifier les 

deux régions homologues sur les deux hétérosomes. Ce couple d’amorces, 

appelé P2P8, s’hybrident sur la partie exonique du gène (donc extrêmement 

conservée) et amplifie l’intron sur le chromosome W. Ainsi deux fragments de 

tailles différentes sont attendus chez les femelles (Zexon + Wexon+intron) contre une 

seule taille de fragments pour les mâles (Zexon + Zexon) (Griffiths et al. 1998) (voir 

figure ci-contre). Basé sur une région hyper conservée, ce couple d’amorces est 

applicable chez de nombreuses espèces d’oiseaux. Bien que très utilisé, le 

couple d’amorces P2P8, développé par Griffith et al en 1998, ne fonctionne pas 

sur toutes les espèces d’oiseaux (Dawson et al. 2001). Par conséquent, en 1999, 

d’autres couples d’amorces ont été dessinés autour de la même partie intronique 

du gène : CHD1. On distingue ainsi le couple d’amorces 1237L et 1272H ou 
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encore 2550F et 2718R (Fridolfsson & Ellegren 1999). Plus récemment, Ong & 

Vellayan (2008) ont démontré que ce dernier couple d’amorces (2550F/2718R) 

était utilisable pour sexer bien plus d’espèces d’oiseaux que le couple de 

référence P2P8 de Griffith. Cependant en 2008, Bantock, Prys-Jones & Lee 

montrèrent que ce couple d’amorces ne fonctionnait pas sur de l’ADN de 

muséum ou sur de l’ADN dégradé car la taille du fragment à amplifier était trop 

grande pour être conservée sur de l’ADN dégradé (Bantock et al. 2008).  

Le couple d’amorces P2P8 n’a pas été efficace sur tous les ADNs de perdrix 

grise de notre échantillonage. Compte tenu de la conservation des échantillons 

et de la dégradation potentielle de l’ADN, nous avons dessiné nous même un 

couple d’amorces moléculaires spécifique de la perdrix grise capable de sexer 

notre échantillonnage. Pour cela, nous avons aligné les séquences du gène 

chromo-helicase DNA binding 1 (CHD1) issues de différentes espèces (Bonasa 

umbellus, Gallus gallus, Phasianus colchicus, Acryllium vulturinum, Anas 

platyrhynchos et Tetrao tetrix) avec cinq séquences issues de l’amplification 

d’ADN de perdrix à partir du couple d’amorces P2P8. Sur la base de ce travail, 

nous avons gardé l’amorce ‘reverse’ P8 et nous avons mis en évidence une 

nouvelle amorce ‘forward’ appelée P2-3 (ACTRTCAGATCCAGARTATCT). Ce 

nouveau couple d’amorces nous a permis d’amplifier des fragments de plus 

petites tailles : 250 paires de bases (pb) pour le chromosome Z et 288 pb pour le 

chromosome W (contre des fragments de 298 pb et 377pb amplifiés 

respectivement sur les chromosomes Z et W avec le couple d’amorce P2 P8 

(Griffiths et al. 1998)) et de sexer les deux sous-espèces de perdrix grise en 

France. 

 
III/ Echantillonnage et méthodes d’analyse: 
 

A/ Echantillonnage : 
fin d’étudier la structuration des perdrix en France nous avons extrait 

l’ADN de 739 ailes de perdrix grises (voir photo ci-contre), 134 

provenant du Bassin parisien et appartenant à la sous espèce P. p. 

armoricana et 605 provenant des Pyrénées et appartenant à la sous espèce P. 

p. hispaniensis. Ces 739 individus sauvages se répartissaient en 22 populations, 

dont 5 situées dans le Bassin Parisien et 17 dans les Pyrénées (voir figure 2 et 

3). Nous avons fait en sorte de grouper au moins 10 individus par population, 

chaque population étant définie à dire d’experts sur une localité correspondant à 

des unités géographiques propices à la perdrix grise (cf. unité naturelles, page 

22). 

Cette thèse s’intéressant également à l’introgression génétique de gènes de 

perdrix d’élevage dans les populations sauvages, nous avons également 

échantillonné 134 individus provenant d’élevages. Les élevages échantillonnés 

sont connus pour avoir fourni des oiseaux pour renforcer les populations 

A 
Aile de perdrix 
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sauvages des Pyrénées (Elevages : d’Esterri d’Aneu, d’Andorre et de France, n= 

98) et du Bassin Parisien (Elevages  du Bassin Parisien n= 36) (tableau 1).  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Nous avons également prélevé des échantillons de plumes et de tissus sur des 

specimens anciens de muséums (dans les muséums d’histoires naturelles de 

Toulouse, Perpignan et Banyuls sur Mer) afin d’avoir l’identité génétique des 

perdrix grises pyrénénennes avant les lâchers (n=10) Cependant, malgré bon 

nombre de tests, aucune des techniques d’extraction testées n’a permis 

d’extraire de l’ADN amplifiable par PCR.   

BP1, N=39 
BP2, N=37 
BP3, N=18 
BP4, N=8 

BP5, N=32 

Fig  2  : Répartition des 5 
populations de perdrix grise dans 
le Bassin Parisien. La zone 
couvre un éprimètre de 140 
kilomètres de rayon.

100Km 

FRANCE 

ESPAGNE 30Km 

fig. 3 : Répartition des 17 populations de perdrix grise dans les Pyrénées. La zone d’échantillonnage couvre 270 kilomètres d’Est en Ouest. 

Tab 1 :  Répartition de l’échantillonnage de perdrix grises pour l’étude de structuration génétique en France. 
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B/ Méthodes d’analyses : 

Nous avons testé l’équilibre de Hardy Weinberg avec le logiciel GENALEX 

(PEAKALL & SMOUSE 2006) au sein de toutes les populations et pour chaque 

marqueur. Les éventuels déséquilibres de liaison ont été testés avec le logiciel 

FSTAT (GOUDET 2001) pour chaque paire de marqueurs. La significativité des 

valeurs a été corrigée avec l’approche du q-value (Storey 2002). La présence 

d’allèles nuls ou de faux allèles a également été testée avec le logiciel 

MICROCHECKER (Oosterhout et al. 2004). Sur 16 marqueurs développés 

précédemment, seuls 12 ont été retenus pour notre étude : MNT412, BG15, 

MNT12, MNT477, ADL142, LEI31, LEI319, MNT404, MNT467, Aru1G4, Aru1F25 

et MNT408. L’amplification de ces marqueurs a été réalisée selon le protocole du 

kit multiplex QIAGEN dans un volume final de 10µL et à une température 

d’hybridation de 57°C. 

Suite au génotypage nous avons estimé, dans un premier temps, la diversité et 

la différenciation génétique des différentes populations de perdrix grise afin de 

déterminer la distribution et l’organisation spatiale de la variabilité génétique. 

Dans un deuxième temps nous avons estimé des taux d’introgression de gènes 

de perdrix d’élevages dans les populations sauvages des Pyrénées et du Bassin 

Parisien. 

 

La diversité génétique des populations a été estimée à l’aide deux paramètres : 

la richesse allélique (AR) et l’hétérozygotie attendue (He). Tout comme le Fis, 

ces paramètres ont été calculés à l’aide du logiciel FSTAT version 2.9.3.2 (Goudet 

2001). Ce logiciel nous a également permis d’évaluer les premiers signes de 

structuration génétique via des taux de différenciation génétique entre les 

populations (Fst). Cette différenciation génétique a été estimée selon la méthode 

de Weir et Cockerham (1984). Les seuils de significativité de ces Fst ont été 

évalués avec la correction de Bonferroni 

(http://www.Quantitativeskills.com/sisa/calculations/bonfer.htm). 

La différenciation et la structuration génétique des différentes populations ont 

également été appréhendées à l’aide d’Analyses Factorielle des 

Correspondances (AFC) basées sur la distribution des génotypes de chaque 

individu. Ces AFCs ont été réalisées à l’aide du logiciel genetix (Belkhir et al. 

1996). La structuration génétique des populations à proprement dite a également 

été évaluée à l’aide du logiciel STRUCTURE (Pritchard et al. 2000). En effet, 

utilisant une méthode de classification basée sur les analyses bayésiennes, ce 

logiciel permet d’assigner chaque individu de l’échantillonnage à un nombre (K) 

de clusters déterminé par l’utilisateur. La probabilité maximale pour un nombre 

de cluster K est obtenue en comparant les probabilités de plusieurs valeurs de K 

allant, la plupart du temps dans cette étude, de 1 à 10. Les analyses, utilisant 

STRUCTURE, ont été effectuées avec le modèle ‘Admixture model’, 10000 

http://www.quantitativeskills.com/sisa/calculations/bonfer.htm
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itérations et répliquées 15 fois comme recommandé par Evanno et al. (2005). 

Les graphiques en sortie de ce logiciel STRUCTURE ont été représentés à l’aide du 

logiciel DISTRUCT (Rosenberg 2004). La structuration génétique a également été 

appréhendée avec un test d’isolement par la distance réalisé à l’échelle 

individuelle avec le logiciel ALLELE IN SPACE (Miller 2005). 

L’une des parties traitant des problèmes d’hybridation entre populations 

sauvages et d’élevages, il a été nécessaire de distinguer les individus 

introgressés des individus sauvages et d’élevages. Pour cela nous avons utilisé 

le logiciel HYBRIDLAB V1.0 (Nielsen et al. 2006) afin de créer des hybrides virtuels 

et mieux connaître leur génétique. Par combinaison des logiciels STRUCTURE et 

HYBRIDLAB, nous avons pu distinguer les individus d’élevages, des individus 

sauvages et des individus introgressés, ce qui nous a permis de calculer un taux 

d’introgression génétique au sein de chaque population sauvage. 

(Evanno 
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IV/ Structuration génétique des perdrix grises en France 
 

es premières analyses ont été menées à l’échelle nationale entre les 

deux sous-espèces. Pour cela, nous avons groupé dans deux 

populations différentes, les individus provenant des Pyrénées (n=605) et 

les individus provenant du Bassin Parisien (n=134). Les indices de diversité ont 

révélé un fort degré de polymorphisme au sein de chacune des deux populations 

avec une richesse allélique (AR) variant de  2.922 à 19.981 et une hétérozygotie 

(He) variant de 0.452 à 0.889 (tableau 2). Les tests statistiques n’ont révélé 

aucune différence significative entre les deux sous-espèces quelque soit l'indice 

de diversité : AR [test T (t=0.4613; ddl=22; F=1.073; P=0.9096)], He [test T 

(t=0.1073; ddl=22; F=1.046; P=0.9413)].  

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Concernant la structuration et la différenciation génétique des populations : 

Avec une valeur de Fst de 0.045, la différence génétique entre les deux sous-

espèces est significative (P=0.05). La différence entre les sous-espèces peut 

être visualisée sur l’Analyse Factorielle des Correspondances (figure 4). En effet, 

l’axe 1 de cette AFC (22,36% de l’inertie totale) sépare les perdrix grises des 

Pyrénées des perdrix grises du Bassin Parisien. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Cette nette distinction entre les deux sous-espèces est corroborée par les 

analyses bayésiennes du logiciel STRUCTURE (Pritchard et al. 2000). En effet, ces 

analyses ont révélé une structuration génétique organisée en 2 clusters, le 

premier englobant les individus du Bassin Parisien (avec un taux d’assignation 

L 

Différenciation génétique 
significative (Fst=0.045) entre 
les deux sous-espèces de 
perdrix grise. 

Pas de différence de diversité 
génétique entre les deux 
écotypes de perdrix grise  

tab. 2   Diversité génétique des marqueurs microsatellites utilisés. Hétérozygotie attendue (He) et richesse allélique (AR) pour chaque 
microsatellite et chaque population. 

fig. 4       Analyse Factorielle des 
Correspondances basée sur la 
distribution des génotypes de 
tous les échantillons considérés  
comme sauvages. Les ellipses 
ont été rajoutés a postériori à 
l’aide d’une classification 
hierarchique ascendante. 

Pyrénées 

Bassin Parisien 
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moyen de 0.90±0.01) et le deuxième englobant les individus des Pyrénées (avec 

un taux d’assignation moyen de 0.74±0.25) (figure 5). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Compte tenu de la distinction génétique entre les deux sous-espèces de perdrix 

grise, les analyses de structuration génétique ont été appréhendées à une 

échelle plus fine, c’est à dire celle de la sous espèce. Perdix perdix hispaniensis 

dans un premier temps et P. p. armoricana dans un deuxième temps. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

fig.5  : A : Mode de la distribution des probabilités de K. B : valeurs des Q ancestry de chaque population dans les K=2 clusters définis avec 
la méthode bayésienne. C : Histogramme représentant les valeurs de Q ancestry de chaque individu à chaque cluster. 
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V/ Introgression et structuration génétique des populations de perdrix grise des Pyrénées (P. p. 
hispaniensis) : 
 

Dans les Pyrénées, la sous-espèce P.p. hispaniensis a fait l’objet de 

repeuplements réguliers à des fins cynégétiques. Ces repeuplements ont créé 

une introgression de gènes de perdrix d’élevage au sein des populations 

sauvages. Dans le cadre d’une étude de structuration génétique des populations 

de perdix grises des Pyrénées, il est primordial de s’affranchir des individus 

introgressés qui peuvent modifier le signal génétique des populations ‘sauvages’. 

Cette première partie va donc s’intéresser à l’estimation de l’introgression 

génétique des perdrix grises des Pyrénées afin de retirer les individus 

introgressés et pouvoir étudier, dans un deuxième temps, la structuration 

génétique des perdrix grises sauvages des Pyrénées.  

 

 A/ Introgression génétique des populations de perdrix grise sauvages : 
 

’analyse de la structuration et de l’introgression génétique des perdrix 

grises des Pyrénées a été réalisée sur un total de n=605 perdrix 

pyrénéennes, répartis en 17 populations (massif du Canigou, massif du 

Puigmal, massif du Carlit, Cerdagne (Espagne), Andorre, massif du Madres, Donezan, Mont Tabe, 

Aston, massif des 3 Seigneurs, Ustou, Melles-Luchon, vallée du Gave de Pau, col de l’Aubisque, 

Lescun, Pallars Sobira et Alta Ribagorça) et 98 perdrix issues d’élevages. Ces perdrix 

d’élevages proviennent de deux élevages différents utilisés pour repeupler les 

populations sauvages des Pyrénées. On distingue ainsi plusieurs élevages 

potentiels en France (ayant servi à repeupler les populations d’Andorre, du col 

de l’Aubisque et des Pyrénées Orientales) (photo ci-contre) et un élevage en 

Espagne situé à Esterri d’Aneu. 

D’après nos analyses, les populations pyrénéennes et d’élevages semblent 

constituer chacune un cluster. En effet, les populations pyrénéennes sont 

assignées à 82% ± 11 au premier cluster ou cluster ‘sauvage’ (jaune) et les 

populations d’élevage sont assignées à 93% ± 3 au deuxième cluster ou cluster 

‘élevage’ (rouge) (figure 6). En effet, même s’il n’y a pas de différences 

significatives de diversité génétique entre les populations sauvages et d’élevages 

[He (Friedman, N=11 ; ddl=2; P=0.717), AR (Friedman N=12 ; ddl=2; P=0.067)], 

la différenciation génétique entre perdrix sauvages et perdrix d’élevages est 

significative (Fst= 0.0625, P= 0.017). 

Il est à noter que certaines perdrix pyrénéennes sont fortement assignées au 

cluster ‘élevage’ (rouge). Ces assignations pourraient être une conséquence 

d’une introgression génétique de gènes de perdrix d’élevage dans les 

populations sauvages des Pyrénées.  
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Afin de pouvoir évaluer une éventuelle introgression de gènes de perdrix 

d’élevage dans les populations sauvages de perdrix grise des Pyrénées, il est 

important d’isoler les individus potentiellement introgressés au sein des 

populations sauvages. Pour cela, et comme suggéré dans la littérature (Barilani 

et al. 2007a; Barilani et al. 2007b; Randi 2008; Randi & Bernard-Laurent 1998; 

Roberts et al. 2010) nous avons utilisé les valeurs de Q ancestry obtenues à 

partir du logiciel STRUCTURE pour chaque individu analysé. Afin de séparer 

variabilité génétique commune aux perdrix sauvages et d’élevages et 

introgression génétique, nous avons déterminé une valeur seuil de Q ancestry 

qui nous a permis de considérer statistiquement si un individu était sauvage, 

d’élevages ou introgressé. Pour déterminer cette valeur seuil nous avons généré 

virtuellement des hybrides de première génération à partir de parents sauvages 

(N=286) et d’élevages (N=84). Les parents ont été choisis à partir de la figure 6 

avec des valeurs de Q ancestry >95% à chacun des deux clusters. Tous les 

hybrides générés  par le logiciel (N=100) sont détectés par le logiciel STRUCTURE 

pour des valeurs de Q ancestry comprises entre 90 et 10% quelque soit le 

cluster (figure 7).  

 

 

 

 

 

 

 

 

 Fig.7 : Q ancestry des individus hybrides, générés avec le logiciel HYBRIDLAB, aux clusters ‘sauvages’ et ‘élevage’ des Pyrénées

90% 

10% 

2 

Fig.6 :  A : Mode de la distribution des probabilités de K. B : Valeurs de Q ancestry de chaque population pyrénéenne (sauvage et élevage) dans les 
K=2 clusters définis avec la méthode bayésienne du logiciel STRUCTURE. C : Histogramme représentant les valeurs de Q ancestry de chaque 
individu pour chaque cluster. 
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Nous pouvons donc déterminer que les individus ayant des valeurs de Q 

ancestry compris entre 90 et 10% sont potentiellement des individus introgressés 

et donc issus de croisements entre individus sauvages et individus d’élevages. 

Les individus avec des valeurs de Q ancestry supérieures ou égale à 90% au 

cluster ‘sauvages’ peuvent être considérés comme sauvages alors que les 

individus ayant des valeurs de Q ancestry inférieures à 10% peuvent être 

considérés comme provenant d’élevage (figure 8) 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Les individus potentiellement introgressés (n=229) se retrouvent dans toutes les 

populations sauvages en plus ou moins grand nombre. Ainsi, près de 38% des 

perdrix grises des pyrénées échantillonées dans cette étude présenteraient des 

signes d’introgression génétique. 

 

Fig 8  : Coefficient Q ancestry obtenu à partir du logiciel STRUCTURE. L’histogramme est classé en fonction des valeurs de Q ancestry de 
chaque individu pour chacun des clusters ‘élevage‘ en rouge et ‘sauvage’ en jaune. 

Individus sauvages des 
Pyrénées  

Individus 
D’élevages 

Individus potentiellement introgressés 

90% 

10% 
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B/ Distribution de l’introgression génétique au sein des populations de 

perdrix grise des Pyrénées : 
 

Les valeurs de Fst démontrent qu’il y a une différenciation génétique significative 

entre les populations d’élevages espagnols et français (Fst moyen = 0.04±0.02 *, 

P=0.008). Comme mentionné précédemment ces deux élevages sont connus 

pour avoir été utilisés pour des repeuplements au sein des populations de 

perdrix grise des Pyrénées. Ainsi nous avons représenté la part de chacun des 

deux élevages (français ou espagnol) dans chaque population sauvage des 

Pyrénées. La distribution de cette introgression est illustrée par la figure 9. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

L’empreinte génétique des perdrix élevages (et donc potentiellement d’une 

introgression génétique) se retrouve principalement dans les populations de 

Pallars Sobirà, Cerdagne, Andorre et sur le Col de l’Aubisque. Ces résultats sont 

concordants avec les pratiques de lâchers largement répandues jusqu’à 

récemment sur ces populations. Notons également que les populations situées 

en Andorre et en Cerdagne révèlent une introgression génétique venant à la fois 

des élevages espagnols et Français. Compte tenu de leur position géographique 

cela ne semble pas étonnant mais mérite une attention particulière quant à la 

coordination des gestionnaires franco-espagnols et andorrans. 

 

L’étude suivante propose donc, l’analyse de la structuration génétique des 

individus sauvages des Pyrénées (n=376) sans tenir compte des individus 

introgressés (n=229). 

  

B

fig.9 :     A : Distribution de l’introgression génétique au sein des populations de perdrix grise des Pyrénées.  
B : Représentation sur carte de ces proportions 

Frontière France-Espagne 
 
   Proportion génétique sauvage 

P. génétique d’élevage Espagne 
P. génétique d’élevage France 

A
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C/ Structuration génétique des populations de perdrix grise sauvages : 
 

ans tenir compte des individus introgressés, les premières analyses de 

diversité génétique indiquent qu’il n’y a pas de différence significative 

dans la distribution de la diversité génétique au sein des populations 

pyrénéennes (He, test de Friedman, N=12, ddl=16, P=0.493), (AR, test de 

Friedman, N=12, ddl=16, P=0.452) (tableau 3). En revanche, les analyses de 

structuration génétique révèlent des différenciations génétiques significatives 

entre certaines populations (Fst moyen de 0.041±0.029) (tableau 4). Ces 

différenciations significatives montrent un premier signe de structuration 

génétique des perdrix grises des Pyrénées. 

 

 

 

 

 

 

  

  

 

 

 

 

 

 

De plus, ces distances génétiques (Fst) sont positivement corrélées avec les 

distances géographiques euclidiennes révélant un isolement par la distance 

(figure 10). 

 

 

 

 

 

 
 
 
 
 
 
 

 

 

D’après les analyses bayésiennes, cette structuration génétique est caractérisée 

par la présence de 3 clusters d’individus (figure 11). 

S 

Fig 10 :    Test de Mantel, 
régression linéaire entre 
distances génétiques par paire 
d’individus et distances 
géographiques euclidiennes. 
(r²= 0.0091; p=0.0009). 

Tab.3  Diversité génétique (He) et Richesse allélique (AR) moyen pour chaque population de perdrix grise des Pyrénées sauvages. 

Tab.4    Valeurs de Fst (différenciation génétique) estimées entre chaque paire de population (diagonale inférieure). La diagonale supérieure représente la 
significativité des valeurs e Fst, * désignent les valeurs de Fst significatives (p=0.000368 après correction de Bonferroni), NS : non significatif, NA : non disponible. 
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La structuration génétique déduite de  la figure 11 n’est pas très marquée ; ceci 

pourrait être dû au fait que le logicel STRUCTURE ne réagit pas très bien face à 

des structurations génétiques organisées en isolement par la distance. Une autre 

représentation de la structuration génétique des Pyrénées a été obtenue à l’aide 

d’une AFC (figure 12). Cette AFC (29% de l’inertie totale) distingue 3 groupes de 

populations : un premier composé uniquement de la population située sur la 

vallée du Gave de Pau, un deuxième englobant la population du Canigou et le 

troisième englobant les autres populations pyrénéennes (figure 12). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

fig. 12   Analyse Factorielle 
des Correspondances basée 
sur la distribution des 
génotypes de tous les 
individus sauvages des 
Pyrénées. Les ellipses ont été 
déterminées a postériori à 
l’aide d’une classification 
hierarchique ascendante. 

Fig.11 : A Mode de la distribution des probabilités de K. B : Valeurs de Q ancestry pour chaque population pyrénéenne (individus sauvages) 
dans les K=3 clusters définis avec la méthode bayésienne. C : Histogramme représentant les valeurs de Q ancestry de chaque individu à 
chaque cluster. 
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L’isolement par la distance est connue chez de nombreux galliformes. Cette 

structuration génétique spatiale (dite de ‘voisinage’), caractérisée par des flux 

géniques de proximité  est souvent expliquée par le comportement des oiseaux 

qui limitent leurs mouvements aux localités proches. L’estimation des capacités 

de dispersion de l’espèce à l’aide de l’outil génétique semble confirmer ce 

résultat. En effet, une autocorrélation spatiale réalisée à l’aide du logiciel 

GENALEX (Peakall & Smouse 2006) a révélé des capacités de dispersion 

relativement faibles (figure 13). Cette analyse, basée sur 263 individus (115 

femelles et 148 mâles) répartis sur 1900 km², a révélé que les perdrix ne 

dispersent pas au-delà de 23 kilomètres pour les mâles et 12 kilomètres pour les 

femelles. Ces distances de dispersion sont estimées en distances dites de 

‘moindre coût’, c'est-à-dire des distances calculées en fonction de la 

géomorphologie du paysage et des exigences écologiques de la perdrix grise 

des Pyrénées (annexe II2). Ces distances de moindre coût sont positivement 

corrélées avec les distances euclidiennes. En effet les distances de moindre cout 

sont 4 fois supérieure en moyenne aux distances linéaires euclidiennes. Ainsi les 

mâles et les femelles disperseraient à environ 6 et 3 kilomètres en distances 

linéaires/euclidiennes. Dans les deux cas, sur la base des résultats génétiques, il 

semblerait que la tendance aille vers un biais de dispersion sexuel en faveur des 

mâles de perdrix grise. Ce biais de dispersion sexuel est surprenant pour une 

espèce de galliformes. En effet, ceux-ci sont connus pour avoir un biais de 

dispersion en faveur des femelles, les mâles étant plus phylopatriques 

(Caizergues et al. 2003a). Même si ces résultats ne semblent pas être soutenus 

par les analyses du module ‘biased dispersal’ du logiciel FSTAT, les études 

directes de télémétrie semblent confirmer ces estimations avec des distances 

moyennes de dispersion post-natales ne dépassant pas les 4 km (Novoa 1998) 

et un biais de dispersion en faveur des mâles. En effet, sur le massif du Carlit 

(Pyrénées Orientales), les distances de dispersion post-natales de 4 jeunes 

femelles ont été respectivement de 0.4, 0.5, 0. 8 et 1 km contre 3.5 et 10.6 

kilomètres pour deux jeunes mâles (Novoa, données non publiées).  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Les faibles capacités de 
dispersion (6 kilomètres) 
entraînent une structuration des 
populations de perdrix grise des 
Pyrénées organisées en 
isolement par la distance

Fig 13 : Autocorrélations 
spatiales chez les femelles (A) et 
les mâles (B) de perdrix grise 
des Pyrénées. En abscisse, les 
distances géographiques de 
‘moindre coût’. En ordonnées, le 
r de Wang : indice de distance 
génétique calculé par paire 
d’individus (si r >0 alors individus 
génétiquement proches si r <0 
alors individus génétiquement 
différents). La courbe bleue 
représente l’évolution du r avec 
la distance géographique. Les 
courbes en pointillés rouges 
représentent  les limites de 
l’intervalle de confiance à 95 % 
pour l’hypothèse nulle selon 
laquelle il n’y a aucune 
structuration génétique (r=0). 
La flèche indique la distance de 
dispersion pour le sexe en 
question. 
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VI/ Structuration génétique des populations de perdrix grise du Bassin Parisien (P. p. armoricana) 
 

’analyse de la structuration génétique des perdrix grises du Bassin 

Parisien a été réalisée sur un total de 134 individus répartis en 5 

populations (BP1, BP2, BP3, BP4, BP5), 25 individus d’élevage (BP6) et 

11 individus issus d’un conservatoire (BP7) (définition : encadré ci-contre). 

Dans un premier temps, nos analyses montrent qu’il n’y a pas de différence 

significative de diversité génétique entres les populations sauvages, d’élevages 

et du conservatoire (He, test de Friedman, N=12, ddl=6, P=0.072), (AR, test de 

Friedman, N=12, ddl=6, P=0.399) (tableau 5). En revanche, les analyses de 

structuration génétique révèlent des différenciations génétiques significatives 

entre certaines populations (Fst moyen de 0.041±0.029) (tableau 6). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Malgré certaines différences significatives entre populations (Fst moyen : 

0.023±0.01), les analyses bayésiennes du logiciel STRUCTURE, ne semblent pas 

détecter de structuration génétique marquée au sein de notre échantillonnage 

(K=1). De la même manière, un test de Mantel ne révèle pas d’isolement par la 

distance au sein du Bassin Parisien (figure 14). En effet, il n’y a pas de 

corrélation entre distances génétiques et distances géographiques euclidiennes 

(r²= 0.006;P= 0.98) et de ‘moindre coût écologique’ (r²= 0.0000017, P=0.2511). 

Les distances ont été calculées dans un habitat auquel nous avons attribué de 

forts coûts écologiques aux couverts urbain et forestier (figure 15 et annexe II2). 
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tab. 6 : Valeurs de Fst estimées 
entre chaque paire de population 
(diagonale inférieure). 
Significativité des Fst (diagonale 
supérieure), * désignent les 
valeurs de Fst significatives (p= 
0.0024 après correction de 
Bonferroni), NS : non significatif. 

tab. 5    Valeurs de diversité génétique (He) et de richesse allélique (AR) pour chacune des populations sauvages et élevages du Bassin 

Un conservatoire est une 
structure qui consiste à élever 
en élevage des perdrix grises de 
souche sauvage. 

Fig 14:  Test de Mantel, 
régression linéaire entre distances 
génétiques et distances 
géographiques euclidiennes. 
Corrélation testée avec le logiciel 
Alleles In Space (Miller 2005) à 
l’échelle individuelle (r²= 0.006;P= 
0.98). 
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N’ayant pas de structuration génétique au sein du Bassin Parisien, nous n’avons 

pas pu obtenir d’estimation de la distance de dispersion avec l’outil génétique. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

100Km 

fig.15   Distances de moindre coût 
écologique évaluées entre chaque 
paire d’individus (étoiles vertes). 
Les zones grisées représentent 
l’habitat non favorable à la perdrix 
grise de plaine (couverts urbain et 
forestier). 
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VI/ Bilan sur la structuration génétique des perdrix grises en France. 

 
A/ Impact des lâchers sur la structuration génétique : 

 

ne Analyse Factorielle des Correspondances a été réalisée sur 

l’ensemble de notre échantillonnage afin d’observer d’éventuel 

rapprochement de populations (figure 16). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Cette AFC permet de distniguer trois ensembles de populations : les perdrix des 

Pyrénées, celles du Bassin Parisien + l’ensemble des élevages à l’exception de 

celui d’Esterri d’Aneu et enfin les perdrix d’élevages d’esterri d’Aneu. 

 
Dans les Pyrénées : 
D’après la figure 17, force est de constater que les lâchers dans les Pyrénées 

ont été réalisés à partir de perdrix provenant de deux élevages différents : (i) un 

élevage ‘français’ se rapprochant génétiquement des perdrix du Bassin Parisien 

et (ii) un élevage espagnol (situé à Esterri d’Aneu). Il est donc logique de 

constater que ces lâchers sont un facteur génétiquement structurant des 

populations sauvages de perdrix grise. Ainsi des populations telles que celles 

situées sur le col de l’Aubisque ou encore du côté espagnol en Cerdagne et au 

Pallars Sobirà se retrouvent légèrement détachées du noyau pyrénéen. Ce 

mélange de sous-espèces différentes en milieu naturel semble inquiétant pour 

l’intégrité génétique des perdrix grises sauvages des Pyrénées. En effet, le fait 

d’être en captivité, et notamment en l’absence de parents, confère aux oiseaux 

d’élevages des modifications tant phénotypiques que comportementales (Guitart 

& Cassaing 2000). Parmi ces modifications, nous pouvons souligner l’absence 

U 

La position marginale des 
populations d’élevages aussi 
bien dans le Bassin Parisien 
que celle d’Esteri d’Aneu 
pourrait s’expliquer par une 
dérive génétique intrinsèque 
aux élevages. Une autre 
hypothèse serait un biais 
d’échantillonage qui 
n’engloberait que des individus 
proches génétiquement (de la 
même famille par exemple).  

Fig 16 : Analyse Factorielle des Correspondances basée sur la distribution des génotypes de tout notre l’échantillonnage. Les ellipses ont 
été rajoutées a postériori à l’aide d’une classification hierarchique ascendante. 
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d’apprentissage de l’alimentation et de la nutrition ainsi que l’absence d’un 

comportement inné de fuite face à un prédateur. Ceci confère une moins bonne 

adaptation aux individus d’élevage lorsqu’ils sont lâchés en milieu naturel 

(Guitart & Cassaing 2000). Ainsi, comme c’est le cas chez la caille des blés 

(Chazara et al. 2006), une hybridation entre perdrix sauvages et perdrix 

d’élevages pourrait conférer une moins bonne adaptation au milieu pour les 

descendants hybrides et donc une contrainte pour la pérennité de la perdrix grise 

des Pyrénées. 

Il est vrai que l’hybridation peut être le moteur d’une diversification génétique 

entraînant une meilleure valeur adaptative (Randi & Bernard-Laurent 1998). 

Cependant, pour la perdrix grise des Pyrénées, outre le fait que les individus 

lâchés proviennent d’élevages, les deux sous-espèces sont allopatriques et 

possèdent chacune des habitats particuliers et donc une écologie bien différente. 

Par conséquent, il est difficile d’envisager cette hybridation comme un moteur 

d’évolution adaptative. 

Il semblerait que la distribution géographique de l’introgression génétique se 

cantonne aux populations repeuplées (col de l’Aubisque, Andorre, Pallars Sobira 

et Cerdagne). Une explication de la faible proportion d’individus introgressés 

dans les autres populations serait la faible dispersion des perdrix grises qui 

limitent ainsi la propagation des gènes d’élevage dans le milieu. De plus, la 

contribution des oiseaux d’élevage à l’introgression génétique des populations 

sauvages dépend surtout de la quantité d’oiseaux lâchés, car ces derniers ont un 

faible taux de survie post-lâchers (Claude NOVOA Comm. Pers.). Ceci pourrait 

expliquer les taux d’introgression élevés que l’on trouve au niveau des 

populations de l’Aubisque, Andorre, Cerdagne et Pallars Sobira, populations qui 

sont connues pour faire l’objet de lâchers réguliers. 

 

Dans le Bassin Parisien 
Dans le bassin Parisien, les individus d’élevages lâchés en milieu naturel ne sont 

pas un facteur génétiquement structurant des populations sauvages. Ceci peut 

être expliqué par le fait que, contrairement aux Pyrénées, les individus lâchés 

dans le Bassin Parisien appartiennent a priori à la même sous espèce : P.p. 

armoricana (d’après l’AFC de la figure 17).  

L’absence de différence de diversité génétique entre populations sauvages et 

d’élevage, pourrait provenir du fait que les individus lâchés étaient issus de 

plusieurs populations d’élevage et donc potentiellement de plusieurs origines. 

Ceci aurait pour conséquence une augmentation des indices de diversité 

génétique et notamment une augmentation des valeurs de richesse allélique. 
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En France 
Ayant une origine se rapprochant génétiquement des perdrix sauvages du 

Bassin Parisien, les lâchers de perdrix grise d’élevage dans les Pyrénées 

pourraient homogénéiser les populations en France et ainsi abaisser la valeur de 

différenciation génétique (Fst) entre les deux sous-espèces (Pyrénées et Bassin 

Parisien). Nous avons donc reconsidéré, sans les individus introgressés, la 

différenciation génétique entre les deux sous-espèces. Les nouvelles analyses 

ont révélé une plus grande valeur de différenciation génétique entre les 

populations du Bassin Parisien et les populations des Pyrénées (Fst=0.061*, 

P=0.05 sans les individus introgressés contre Fst=0.045*, P=0.05 avec les 

individus introgressés). 

 
 

B/ Impact du paysage sur la structuration génétique 
 

Au sein des Pyrénées, nous pouvons remarquer que les perdrix sauvages 

révèlent un patron en isolement par la distance à la différence de celle du Bassin 

Parisien. L’une des hypothèses pouvant expliquer cette différence de 

structuration pourrait être la structure de l’habitat, fragmenté dans les Pyrénées 

et beaucoup plus homogène dans le Bassin Parisien. Nous pouvons donc 

supposer que les échanges, entre les noyaux de populations, se font beaucoup 

plus facilement dans le Bassin Parisien que dans les Pyrénées. 

Lorsque l’on enlève les couverts forestier et urbain dans le Bassin Parisien et 

que l’on calcule, en fonction de l’altitude et de l’exposition (annexe II2), une 

fraction d’habitat favorable de la perdrix grise dans les Pyrénées, il apparaît que 

l’habitat de la perdrix grise est beaucoup plus homogène dans le Bassin Parisien 

que dans les Pyrénées (figure 17 + encadré ci-dessous). Les perdrix grises 

auraient donc besoin d’habitats favorables (corridors écologiques) entre les 

‘patchs’ d’habitats favorables. 

 

Avec les techniques de SIG il a été possible de calculer une proportion d’habitat 

favorable dans un périmètre donné. Sur une zone de 26 569.5 Km², le calcul 

révèle une proportion d’habitat favorable d’environ 88% dans le Bassin Parisien 

contre seulement 21% dans les Pyrénées. 

 

 

 

 

 

 

 
 
 

Fst=0.061*, P=0.05 sans les 
individus introgressés contre 
Fst=0.045*, P=0.05 avec les 
individus introgressés 
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Ainsi, la faible fragmentation du milieu au niveau du Bassin Parisien ne semble 

pas influencer la structuration génétique des populations de perdrix grise.  

Cependant, même si nous pouvons imaginer une grande population de perdrix 

grise, génétiquement homogène dans le Bassin Parisien, il n’en reste pas moins 

que, comme dans les Pyrénées, il existe des barrières à la dispersion et aux flux 

géniques. En effet, nous avons utilisé le logiciel ALLELE IN SPACE (Miller 2005) afin 

de construire un réseau de distances génétiques entre nos différents 

échantillons. Ce réseau dessine des connections entre les échantillons 

génétiquement les plus proches. En cas de distances génétiques similaires 

(entre deux paires d’individus), le réseau dessine une deuxième connexion 

reliant alors la deuxième paire d’individus. Ce réseau est représenté sur la figure 

18. Nous pouvons remarquer que peu de diagonales (voire aucune) coupent la 

l’agglomération Parisienne et que les ‘connexions génétiques’ entre les individus 

semblent s’organiser en anneau autour de cette agglomération. Ainsi, même s’il 

ne semble pas y avoir de structuration génétique vraiment marquée, 

l’agglomération Parisienne représente un obstacle infranchissable pour les 

perdrix grises. Cette barrière à la dispersion pourrait expliquer la significativité 

des valeurs de Fst entre certaines populations situées de part et d’autre de 

l’agglomération.  

Habitat potentiel 
Habitat non favorable à la perdrix grise 

Fig 17 :  Habitat de la perdrix grise en France. Cadre bleu : habitat de l’écotype de montagne (P.p. hispaniensis). Cadre Rouge : habitat 
de l’écotype de plaine (P.p. armoricana). 
       

45ème parallèle 
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100Km 

Agglomération de Paris 

fig.18  Réseau de distance 
génétique entre les différents 
échantillons. Ce réseau 
représente les connections 
entre les échantillons 
génétiquement les plus proches. 
Réseau réalisé avec le logiciel 
ALLELE IN SPACE.

BP1, N=39
BP2, N=37
BP3, N=18
BP4, N=8
BP5, N=32
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Annexe II1 : Article accepté dans Genetics and Molecular Research 
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Annexe II2 : Calcul des chemins de moindre coût 
Pour cette étude, nous avons calculé les chemins dits de ‘moindre coût’ pour la perdrix grise dans les 

Pyrénées. Ces chemins de moindre coût ont pour objectif de modéliser des déplacements d’animaux dans 

un patchwork d’habitat plus ou moins favorables. Ce chemin de moindre coût est calculé à travers une 

grille. Chaque cellule de la grille est marquée par une valeur de coût écologique représentant par exemple 

la demande énergétique requise pour se déplacer à travers la cellule (la résistance aux déplacements, les 

risques de mortalité associés, la nourriture…). 

Dans un premier temps, nous avons utilisé un Modèle Numérique de Terrain (SRTM 90m Digital Elevation ; 

file: srtm_37_03) rendu accessible par la NASA depuis sa ‘Shuttle radar Topography Mission’ et 

implémenté dans le logiciel ArcGis. Nous avons utilisé le système de coordonnées : Universal Transverse 

Mercator (UTM, Zone 31 nord, WGS84). Sur la base de la bibliographie et des exigences écologiques de la 

perdrix grise des Pyrénées, nous avons réalisé des cartes de coût en fonction de l’exposition et de l’altitude 

(tableaux A et B ci-dessous). En effet, la perdrix grise des Pyrénées affectionne particulièrement les 

versants allant de Sud-est à Sud-ouest et la tranche altitudinale comprise entre 1800 et 2300 mètres 

(Gonzalez & Novoa 1989; Novoa & Gonzalez 1988). Ainsi, nous avons attribué un indice de coût à chaque 

versant et à chaque tranche altitudinale en fonction des préférences de la perdrix. L’altitude étant le facteur 

principal déterminant la répartition des perdrix grises, nous avons affecté des coûts deux fois plus élevés 

que pour l’exposition Un habitat avec un indice de 1 est un habitat approprié alors qu’un habitat avec un 

indice de 10 est un habitat où les conditions sont difficiles pour la perdrix grise. Afin de visualiser les ‘cartes 

de coût’, il suffit d’assigner une couleur à chaque indice de coût. Un gradient de couleur allant du bleu 

(défavorable) au rouge (favorable) a été assigné à chaque indice de coût (figure I). L’addition des 

différentes cartes de coût donne la carte de coût bilan. Cette carte de coût bilan est ensuite implémentée 

dans le logiciel ArcView 3.2 de façon à pouvoir utiliser l’extension informatique PATHMATRIX qui permet de 

calculer les distances de moindre coût par paire d’individus (Ray 2005). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Tab A:   Indices de coût calculés pour chaque tranche 
altitudinale. Ces indices ont été calculés en fonction de la 
fréquence d’observation de lagopède enregistrée dans 
l’étude de  Gonzalez & Novoa en 1989. 
 
  

Tab B:  Indices de coût calculés pour chaque 
exposition. Ces indices ont été calculés en 
fonction de la fréquence d’observation de 
lagopède enregistrée dans l’étude de  Gonzalez 
& Novoa en 1989. 
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Fig. I :   A : indices de coût accordé à chaque tranche altitudinale et (B) chaque versant en fonction des exigences écologiques de la perdrix grise des 
Pyrénées (d’après (Gonzalez & Novoa 1989)). C : Carte bilan des indices de coût. D: Modèle Numérique de Terrain (en 3D) sur lequel on va projeter la carte 
bilan de coût. E : carte de coût ‘perdrix grise’ projetée sur le modèle numérique de terrain (E). F : Projection des individus de notre échantillonnage. G : 
Distances de moindre coût modélisées sur la carte. 
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DISCUSSION GENERALE 

omme son nom l’indique, la génétique de la conservation se place dans 

l’ère de la pluridisciplinarité et confronte à la fois terrain et laboratoire, 

gestionnaires et chercheurs, ainsi qu’écologie et génétique. Dans un 

milieu où les avancées technologiques ne cessent de progresser le biologiste de 

la conservation peut se retrouver face à un certain nombre de problèmes liés à 

l’évolution rapide de la technologie dans chacun des domaines de la génétique 

de la conservation.  

Les outils génétiques ne cessent d’évoluer depuis leur apparition au début des 

années 1950 (confère introduction). Cependant, les avancées scientifiques et 

technologiques qui tendaient, à la fin du XXème siècle, à rapprocher différentes 

disciplines, tendent aujourd’hui à les marginaliser en ne les rendant accessibles 

qu’à un public averti voire élitiste. Que ce soit en biologie moléculaire ou en 

informatique, les avancées ont été telles, ces dernières années, qu’elles ont 

favorisé la formation de différentes branches à l’intérieur des différentes 

disciplines. A l’heure du séquençage massif et des méthodes moléculaires 

poussées de protéomique, génomique et transcriptomique, l’écologue, le 

naturaliste ou le taxonomiste pourraient se voir marginalisés par ces avancées 

technologiques qui tendent à devenir des disciplines propres et pourraient faire 

oublier les principes profonds de l’Ecologie.  

En parallèle, les logiciels informatiques d’analyse génétique ne cessent de se 

développer. On voit ainsi apparaître depuis quelques années des logiciels 

destinés non seulement à un public averti (sans interface graphique) mais 

également à un public muni de ressources/clusters informatiques. Selon moi, ces 

logiciels pourraient s’assimiler à des adolescents. En effet, à l’image des 

adolescents, des logiciels comme par exemple MSVAR (Storz & Beaumont 2002) 

ou encore IMA (Hey & Nielsen 2004) montrent beaucoup d’ambition et un énorme 

potentiel. Cependant, comme des adolescents, ces logiciels aussi prometteurs 

que capricieux, demandent autant de ressources informatiques que d’attention et 

de temps à l’utilisateur. Les résultats crédibles et interprétables ne sont obtenus 

qu’après l’exploration de différentes possibilités de paramètres a priori  (les 

‘PRIORS’). Il faut parfois des mois pour obtenir un résultat… 

A la vue des problèmes engendrés pas les avancées technologiques, 

moléculaires comme informatiques, nous pouvons craindre un fossé entre les 

différentes branches des différentes disciplines : entre biologistes moléculaires et 

écologistes, entre généticiens des populations et ‘SIGistes’, chacun devant faire 

face à la fois aux concepts et techniques passés et aux avancées 

technologiques actuelles… 

A l’heure de la pluridisciplinarité, des personnes à l’interface sont indispensables 

entre les différentes disciplines que seul le manque de communication -et non 

les avancées technologiques tend à séparer. 

C 
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I/ Le lagopède alpin, bilan et perspectives 
 

A/ Appauvrissement génétique et structuration génétique des 
populations de lagopède alpin des Pyrénées 
 

u cours de notre étude, menée sur le lagopède alpin des Pyrénées, 

nous avons développé par amplification croisée (cross-species 

amplification) de nouveaux marqueurs microsatellites amplifiables 

chez cette espèce (tableau 1). Bien que certains d’entre eux aient déjà été 

utilisés sur d’autres espèces de lagopède (Lagopus lagopus scoticus, par 

exemple), d’autres en revanche proviennent d’autres espèces de galliformes et 

viennent donc alimenter la liste de marqueurs disponibles pour le lagopède alpin. 

Ces marqueurs ont tous été enregistrés dans la base de données de ‘Molecular 

Ecology Ressources’.  

 

 

 

 

 

 

 

 

Sur ces 14 marqueurs microsatellites, seuls 13 nous ont permis d’appréhender 

(i) la distribution de la variabilité et (ii) la structuration génétique des populations 

de lagopède alpin dans les Pyrénées. 

 

(i) En Europe, une première étude réalisée par Caizergues et al. (2003a), a mis 

en évidence, chez le lagopède alpin, une absence de structuration et un 

appauvrissement génétique des populations pyrénéennes par rapport aux 

populations alpines et scandinaves. L’une des hypothèses avancées dans ce 

travail pour expliquer la séparation géographique entre les populations de 

lagopède alpin des Alpes et des Pyrénées propose une remontée en altitude de 

l’espèce suite au retrait des glaces de la dernière glaciation (Caizergues et al. 

2003a). Cet isolement post-glaciaire aurait limité le nombre d’individus 

fondateurs des populations pyrénéennes. Ainsi, ce goulot d’étranglement aurait 

eut pour conséquence un appauvrissement génétique des populations 

pyrénéennes. Cet effondrement des effectifs aurait été compensé, dans les 

Alpes, par un habitat favorable et des effectifs globalement plus grands. 

Cependant, compte tenu de la persistance des populations de lagopède alpin 

dans les Pyrénées, nous pouvons supposer que ce goulot d’étranglement, 

survenu il y a près de 10 000 ans, se soit traduit par une disparition du fardeau 

A 

tab 1:    Liste des marqueurs 
microsatellites développés par 
amplification croisée chez le 
lagopède alpin. 
Noms des marqueurs, numéro 
d’accession GenBank et numéro 
MENotes. 



Discussion  générale 

Nicolas BECH, Génétique de la conservation et du paysage 106

génétique (purge des allèles délétères, généralement récessifs). En effet, 

comme cela a été le cas pour les populations de guépards en Afrique (Menotti-

Raymond & O'Brien 1993), les populations de lagopède alpin dans les Pyrénées 

se seraient alors maintenues avec un niveau modéré de diversité génétique qui 

aurait persisté au sein de la population. Cependant, même si ce goulot 

d’étranglement pourrait expliquer l’appauvrissement génétique général des 

populations de lagopède alpin dans les Pyrénées, ce goulot d’étranglement 

ancien ne peut pas expliquer à lui seul la forte perte de diversité génétique des 

populations installées sur le chaînon Est. En effet, si cette perte de diversité 

génétique était le résultat d’un goulot d’étranglement aussi ancien, les 

populations de lagopède alpin auraient sans doutes déjà disparues de ce 

chaînon Est. Ainsi, il se pourrait que les populations de lagopède alpin dans les 

Pyrénées aient connu ou connaissent actuellement un ‘deuxième’ goulot 

d’étranglement beaucoup plus récent. L’hypothèse d’un goulot d’étranglement 

récent est confirmée par les analyses génétiques qui détectent un effondrement 

des effectifs au cours des 400 dernières années. La méthodologie utilisée ne 

détectant que le dernier goulot d’étranglement il se pourrait donc que le signal 

d’un effondrement ancien des populations soit masqué par celui plus récent 

(voire qu’il n’ait pas eu lieu). Au début de l’holocène, les Alpes et les Pyrénées 

ont constitués deux refuges différents pour les espèces adaptées au froid 

(Taberlet et al. 1998). Ainsi, il se pourrait que l’histoire évolutive des populations 

de lagopède alpin dans les Pyrénées et dans les Alpes ne soit pas la même. 

Dans cet optique, l’hypothèse avancée sur un goulot d’étranglement ancien 

(début de l’holocène) pourrait ne pas être adaptée aux populations de lagopède 

alpin des Pyrénées. 

 

(ii) Concernant la structuration génétique intrinsèque aux Pyrénées, nos résultats 

nuancent ceux de Caizergues et al, en 2003. En effet, basés sur une seule 

population des Pyrénées (Aston), ces auteurs ne décelaient pas de structuration 

génétique dans les Pyrénées alors que nos résultats révèlent notamment un 

isolement par la distance. La structuration en isolement par la distance est 

connue chez de nombreux galliformes de montagne (Caizergues et al. 2003a; 

Caizergues et al. 2003b; Piertney et al. 1998). Cette structuration spatiale dite de 

‘voisinage’ est souvent expliquée par le comportement des oiseaux qui limitent 

leurs mouvements aux localités proches. Les suivis par radio-pistage du 

lagopède alpin tant dans les Alpes que dans les Pyrénées semblent valider ces 

faibles capacités de dispersion. Il a récemment été montré qu’il existe une fidélité 

des individus à la fois aux sites d’hivernage et aux sites de nidification (Novoa et 

al. 2005). Cette étude a montré que trois poules ont passé deux hivers 

consécutifs dans des sites éloignés de seulement quelques centaines de mètres 

et qu’une autre poule a niché à quatre reprises dans une zone comprise dans un 

La structuration génétique des 
populations de lagopèdes alpins 
dans les Pyrénées est marquée 
par un isolement par la distance. 
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rayon d’environ 100 mètres. Même si l’outil génétique de cette thèse n’a pas 

révélé de biais de dispersion entre les mâles et les femelles de lagopède alpin, il 

est avéré que les jeunes mâles de cette espèce révèlent un caractère 

phylopatrique (Caizergues et al. 2003a). Ce comportement, mis en 

évidence chez la plupart des galliformes de montagne, peut générer des fixations 

d’allèles alors homozygotes (Caizergues & Ellison 2002). Certes, cette fixation  

peut être le résultat d’une adaptation et peuvent donc être localement 

avantageux (Shields 1982), mais chez le lagopède d’Ecosse (Lagopus lagopus 

scoticus), un tel comportement engendre une dépression de consanguinité 

empêchant la panmixie dans la population mâle (Piertney et al. 1998). Chez le 

lagopède alpin, un taux élevé de dispersion des femelles adultes (Caizergues et 

al. 2003a) semble compenser cette perte de variabilité génétique couvrant ainsi 

les effets délétères d’un régime consanguin. Globalement, la phylopatrie des 

mâles et la forte dispersion des femelles induiraient un biais de dispersion 

génétique entre les deux sexes : les mâles étant plus apparentés entre eux que 

les femelles entre elles (Caizergues et al. 2003a). Malheureusement, notre 

échantillonnage, non approprié, ne nous a pas permis de tester cette hypothèse. 

En effet, afin d’estimer, par la génétique, un biais de dispersion potentiel entre 

les sexes, il est recommandé d’avoir un gros échantillonnage sur un nombre 

restreint de populations, sur une petite zone géographique, en fonction des 

capacités de dispersion de l’espèce en question. Ceci permet de s’assurer 

d’avoir des individus dispersants dans le pool d’individus échantillonnés et 

d’avoir une bonne estimation des fréquences alléliques dans chaque population 

(Jérôme Goudet, Comm. Pers.). Cependant, il est difficile d’envisager un tel 

échantillonnage pour le lagopède alpin compte tenu des difficultés 

d’échantillonnage de l’espèce sur nos massifs, difficultés liées à la rareté de 

l’espèce et aux conditions de terrain. La question d’un biais de dispersion entre 

les sexes chez le lagopède alpin devra donc être plutôt abordée par le marquage 

(télémétrie ou autre méthode de marquage). 

 

B/ Effet d’une barrière géomorphologique au sein des Pyrénées sur la 
structuration génétique 
 

a structuration génétique des populations de lagopède alpin dans les 

Pyrénées est marquée par la présence d’une barrière à la dispersion : la 

vallée du Sègre ou ’fosse de Cerdagne’. Cette barrière constitue un 

obstacle pour les flux géniques et empêche les migrations de lagopèdes de part 

et d’autre de la vallée. Chez les galliformes, groupe généralement caractérisé 

par de faibles capacités de dispersion, la géomorphologie peut constituer une 

barrière aux flux géniques en fonction des exigences écologiques des espèces. 

Par exemple, chez le grand tétras (Tetrao urogalus) et le tétras lyre (Tetrao 

tetrix), les crêtes rocheuses élevées constituent des obstacles à la migration et 

L La vallée du Sègre représente 
un obstacle aux flux génique 
pour les populations de 
lagopède alpin. 
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limitent ainsi les flux géniques (Caizergues et al. 2001b; Segelbacher & Storch 

2002). Ceci n’est pas le cas chez le lagopède alpin, capable de traverser ces 

crêtes rocheuses. A l’inverse, les vallées peuvent être un facteur structurant des 

populations de lagopède (Cassar 2007; Shepard & Burbrink 2008). Dans notre 

étude, la vallée du Sègre, d’une largeur de 15 km et haute de 1100 m, constitue 

une barrière géomorphologique à la dispersion. En effet, l’altitude est trop faible 

pour réunir les conditions écologiques favorables à l’espèce (température, 

nourriture…) et la vallée semble trop large pour être franchie par le vol d’un 

lagopède alpin. Effectivement, les capacités de dispersion du lagopède sont 

relativement limitées (moyennes de dispersion post-natale pour le Lagopus 

muta: 6.2 kilomètres pour les femelles et 2.6 kilomètres pour les mâles) (Desmet 

et al. 2005). De plus, en haute Savoie, les suivis d’oiseaux équipés d’émetteurs 

ont permis de mettre en évidence que les lagopèdes étaient capables de franchir 

de courtes zones d’habitats non favorables (une femelle a franchi la vallée de 

l’Arve large de 6 kilomètres et d’altitude 500 mètres (Desmet et al. 2005)). L’une 

des conséquences directes de cette barrière à la dispersion est sans aucun 

doute l’isolement géographique du chaînon se situant à l’Est de la vallée. Cet 

isolement géographique pourrait être une conséquence d’un décalage de biome 

en altitude. En effet, conditionnés par la température, les étages de végétations 

grimpent en altitude au rythme du réchauffement climatique (Korner & Paulsen 

2004). Dans un contexte d’augmentation des températures depuis la fin du petit 

âge glaciaire, nous pouvons imaginer que la forêt (notamment de pins à 

crochets) a peu à peu envahi la vallée pour finalement former une barrière 

infranchissable par les lagopèdes alpins. Cette progression en altitude des 

étages de végétation aurait pu être limitée par les activités agropastorales 

capables de compenser cette élévation, mais ces activités ont diminué au 

moment où les températures commençaient à augmenter. En plus de la perte de 

la diversité des cultures en montagne, deux conséquences principales ont 

découlées rapidement de l’abandon des activités agropastorales. Après une 

fermeture des milieux via une colonisation de plantes opportunistes, la prairie a 

laissé rapidemment place à l’industrie forestière. La seconde conséquence 

concerne le développement du tourisme hivernal via l’expansion des stations 

touristiques. Ces deux conséquences ont conduit respectivement à la fermeture 

des milieux, à l’augmentation des densités de prédateurs généralistes et à 

l’intrusion massive de l’homme au sein des territoires autrefois favorables aux 

galliformes de montagne. 

Quel que soit le scénario retenu, nos analyses indiquent que la vallée du Sègre 

représente une barrière aux flux géniques et que le chaînon Est peut être 

considéré comme une île au sens biogéographique du terme (Blondel 1986; 

Blondel 1995). Conséquence de cet isolement géographique, les populations de 

lagopède alpin installées sur ce chaînon révèlent un appauvrissement génétique 
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plus marqué. Compte tenu de l’estimation de la date du dernier goulot 

d’étranglement (récent) et de la rapidité de la perte de diversité génétique, il est à 

prévoir que prochainement, ces populations se retrouvent piégées dans un 

vortex d’extinction, d’autant plus que le succès de reproduction dans les 

populations de lagopède alpin des Pyrénées est en moyenne meilleur sur les 

populations de la Haute-chaîne (Andorre et d’Aston) que sur le chaînon Est 

(Claude Novoa, Comm. Pers.).  

 
C/ Etude complémentaire de l’impact des infrastructures humaines sur 

l’avifaune en montagne. 
ur la base des marqueurs microsatellites, développés pour le lagopède 

alpin, une autre étude est en cours de valorisation (annexe C1). Le 

polymorphisme du panel de marqueurs microsatellites est tel qu’il nous a 

permis l’identification génétique d’un individu et donc la possibilité de réaliser du 

suivi moléculaire (molecular tracking). Dans cette étude, nous proposons 

d’emprunter les méthodes d’enquête utilisées par la police scientifique afin de 

mieux évaluer l’impact des infrastructures humaines sur la mortalité de l’avifaune 

de montagne. 

Cette étude est actuellement soumise à la revue ‘Conservation genetics’ (annexe 

C1).  

 

L’avifaune est confrontée à un certain nombre d’infrastructures qui peuvent avoir 

des effets négatifs sur le comportement et/ou la démographie des populations. 

Parmi ces infrastructures, nous pouvons distinguer les éoliennes (Barrios & 

Rodriguez 2004; Desholm 2009; Johnson et al. 2002) ou encore les lignes à 

haute tensions (Bevanger & Broseth 2001). En montagne, ce sont principalement 

les infrastructures liées aux stations de ski qui posent problème (Arlettaz et al. 

2007; Negro et al. 2009; OGM 2006; Patthey et al. 2008; Rolando et al. 2007; 

Thiel et al. 2008; Watson & Moss 2004). En France, le réseau de stations de ski 

est le plus grand de la planète et coïncide dans les Pyrénées avec l’habitat du 

lagopède alpin, de la perdrix grise et du grand tétras (Ménoni et al. 2006). 

Caractérisés par de véritables rideaux de câbles, les téléskis représentent une 

véritable menace pour l’avifaune de montagne et notamment pour ces 

galliformes. Certaines stations de ski prennent des mesures compensatoires en 

essayant de rendre plus visible les câbles les plus dangereux à l’aide d’un 

dispositif de couleur, d’un bandeau rouge (voir photo ci-contre). Cependant, 

toutes les stations n’adoptent pas ces mesures et tous les câbles de téléski ne 

sont pas systématiquement marqués. 

Le 10 juin 2008, sur la station de ski du Puigmal (Pyrénées Orientales), une 

poule de lagopède alpin est retrouvée gisant sur le sol (31T, 425238 E, 4692134 

N). A 650 mètres de là, se trouve le téléski du Mont Serrat connu pour sa 

dangerosité sur l’avifaune. A priori le téléski n’est pas le responsable de la mort 

S 
Le polymorphisme du panel de 
marqueurs microsatellites est tel 
que la probabilité d’avoir deux 
individus avec le même profil 
génotypique est proche de 0% 
(PI unbiaised=1.216E-12 ; 
estimation réalisée avec le 
logiciel GIMLET v.1.3.2 (Valière 
2002)) 
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de la poule. En effet, l’estimation des taux de mortalité suite à des collisions avec 

des câbles de téléskis n’est évaluée que d’après le nombre d’oiseaux retrouvés 

morts à l’aplomb du câble. Ce principe part de l’hypothèse qu’un oiseau blessé 

ne peut pas parcourir de grandes distances après une collision. Cependant, 3 

jours plus tard, quelques plumes de lagopède alpin sont retrouvées à l’aplomb du 

téléski (figure 2). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Sur la base de l’outil moléculaire, nous avons comparé le sexe et le profil 

génotypique de la poule retrouvée morte et des plumes retrouvées sous les 

câbles de téléski. Les résultats nous ont formellement indiqué que les plumes et 

la poule possédaient le même sexe et le même profil génotypique. Ainsi, il 

semblerait que cet oiseaux ait parcouru une distance d’au moins 650 mètres 

après la collision. Les estimations des taux de mortalité dues aux infrastructures 

pourraient donc être sous-estimées car basées seulement sur les individus 

retrouvés mort à l’aplomb de la structure. 

 
 

D/ Bilan et perspectives pour la conservation du lagopède alpin 
n Amérique du Nord, l’isolement géographique d’une population de 

tétras de prairie (Tympanuchus cupido) a conduit à une perte de 

diversité génétique constatée qui s’est traduite par une baisse du taux 

d’éclosabilité des oeufs et donc une baisse de la fertilité (Bouzat et al. 1998). La 

translocation d’individus en provenance d’une population génétiquement plus 

diversifiée a permis d’améliorer le taux d’éclosabilité et la fertilité de la population 

cible (Westemeier et al. 1998). 
Plus récemment, dans l’archipel des îles Aléoutiennes, 75 lagopèdes alpins 

capturés sur l’île d’Attu ont été transférés avec succès sur l’île voisine d’Agattu, 

où l’espèce avait disparu (Kaler 2007). Quatre ans après les premières 

E 

Fig. 1: Station de ski du Puigmal 
 
A. Place et photo de la poule de 
lagopède alpin retrouvée morte 
(31T, 425238 E, 4692134 N). 
 
B. Photo du téléski ‘Mont Serrat’ 
connu pour être dangeureux pour 
l’avifaune car situé en crête. 
 
C. Photo d’une plume retrouvée 
à l’aplomb du téléski 
 
La représentation schématique 
de la station de ski a était 
modifiée à partir de 
0Hhttp://www.puigmal.fr/ 
 

: Zone FreeRide de la  
station 
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translocations, un suivi montre une bonne persistance de la population 

réintroduite (Kaler et al. 2010). Même si en Amérique du Nord, la conservation 

des populations de Tétraonidés fait souvent appel aux translocations d’individus 

sauvages d’une ou plusieurs populations sources vers une population cible 

(Connelly 1997), en Europe, ces méthodes n’avaient jamais été entreprises, au 

moins en ce qui concerne le lagopède alpin. A la suite de nos résultats, l’ONCFS 

a proposé un projet expérimental de translocation de lagopède alpin de part et 

d’autre de la vallée du Sègre. Ces translocations permettraient ainsi d’assister le 

flux génique de part et d’autre de cette vallée. A terme, le but de ces 

translocations serait de freiner la perte de diversité génétique des populations de 

lagopède alpin situées sur ce chaînon Est et ainsi d’assurer le maintien de leur 

potentiel adaptatif. 

L’action de translocation d’individus depuis les populations de la Haute-Chaîne 

vers le noyau oriental Puigmal-Canigou a été une des actions retenues dans le 

cadre du Projet européen « GALLIPYR – Réseau Pyrénéen des Galliformes de 

Montagne », coordonné par le GEIE FORESPIR. Cette action de translocation 

réunit 3 des 9 partenaires du Projet GALLIPYR : la Généralité de Catalogne 

(Espagne), le Gouvernement d’Andorre et l’Office National de la Chasse et de la 

Faune Sauvage, ce dernier assurant la coordination de l’action. 

A l’heure actuelle, onze oiseaux ont été transférés. Après quelques mouvements 

erratiques, tous se sont bien installés dans le milieu et certains ont même 

participés à la reproduction dès la saison suivant la translocation. Sur chaque 

oiseau transloqué, un prélèvement de plume a été réalisé. Ces prélèvements 

ouvrent des perspectives quant aux suivis génétiques des individus transloqués. 

En effet, il sera maintenant intéressant de suivre l’évolution du succès de ces 

translocations à travers l’évolution du succès reproducteur et l’évolution de la 

diversité génétique des populations de lagopède alpin installées sur ce chaînon 

Est. Une augmentation de l’échantillonnage permettrait de peut-être confirmer 

cet éventuel biais de dispersion. 

Un projet INTEREG, nommé 
GALLIPYR, propose de 
transloquer des lagopèdes 
alpins de part et d’autre de la 
vallée du Sègre afin de 
réhabiliter la diversité génétique 
sur le chaînon Est isolé.
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II/ La perdrix grise : Bilan et perspectives 
 

A/ Mise au point de marqueurs moléculaires 
ans un contexte où des lâchers d’individus d’élevages étaient réalisés 

pour repeupler les populations de perdrix grise sauvages, Blanc et al,. 

(1986) ont réalisé la première étude génétique sur la perdrix grise des 

Pyrénées. Cette étude, basée sur des allozymes, a révélé une hybridation 

potentielle entre les perdrix sauvages des Pyrénées et des perdrix d’élevage. 

Plus tard en 2003, Martin et al, ont tenté d’évaluer cette hybridation génétique à 

l’aide de marqueurs mitochondriaux. Cependant, ces marqueurs n’étant transmis 

que par la mère, si l’individu introduit est un mâle, il nous est impossible de 

suivre une hybridation sur la base de marqueurs mitochondriaux. Ces marqueurs 

permettent uniquement un suivi de l’hybridation génétique sur les lignées 

femelles. 

Le premier résultat de notre étude a été l’identification, par cross-species 

amplification, de  12 marqueurs microsatellites amplifiables sur le genre Perdix 

(tableau 2).  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Plus polymorphes que les marqueurs mitochondriaux et mieux adaptés à une 

étude de génétique de la conservation, ces marqueurs microsatellites nous ont 

permis d’appréhender la structuration génétique des populations de perdrix grise 

dans le Bassin Parisien et dans les Pyrénées et de tenter d’évaluer 

l’introgression génétique au sein des populations sauvages. En effet, les 

marqueurs microsatellites, transmissibles à la descendance par les 2 parents, 

fournissent un bon moyen d’évaluer et de suivre l’introgression génétique de 

perdrix d’élevage au cours des générations successives de perdrix sauvages. 

 

Un autre couple d’amorce a également été mis au point afin de sexer les 

échantillons de perdrix grise. Ce couple d’amorce a permis également le sexage 

d’individus de lagopède alpin et pourrait potentiellement être appliqué à d’autres 

espèces, augmentant ainsi le panel d’espèces d’oiseaux ‘sexables’ par l’outil 

moléculaire. 

 

D 

tab 2:     Liste des marqueurs 
microsatellites développés par 
amplification croisée chez le 
lagopède alpin. 
Noms des marqueurs, numéro 
d’accession GenBank et 
numereau MENotes. 
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B/ Etude de la structuration génétique : 
 

usqu’à présent l’étude de référence en terme de structuration génétique 

concernant la perdrix grise en France était celle de Martin et al. (2003). 

Cette étude avait mis en évidence quatre points importants, à savoir : 

(i) la sous-espèce P. p. hispaniensis représente une entité génétique à part 

entière, ce qui est en accord avec son phénotype et son écologie.  

(ii) Les Pyrénées sont la zone où la diversité génétique est la plus forte avec un 

ratio quatre fois supérieur à celui de plaine. Ce résultat avait également été 

obtenu par Blanc et al. (en 1986). 

(iii) L’introgression de gènes de perdrix grise de plaine (P. p. armoricana et/ou P. 

p. perdix) issue des lâchers d'oiseaux d'élevage, à des fins cynégétiques, 

pourrait à terme menacer l’identité, la diversité génétique et les potentialités 

évolutives et adaptatives de la sous-espèce P. p. hispaniensis. 

(iv) Avec une distribution haplotypique aléatoire, il n’y aurait pas de structuration 

génétique à l’échelle des Pyrénées. 

 

Analyses présentées dans cette thèse. 

(i) Comme l’ont montré Martin et al, en 2003 et compte tenu de nos valeurs de 

Fst significatives, les deux sous-espèces de plaine et de montagne représentent 

bien des entités génétiques distinctes. A la vue de leurs exigences écologiques 

et de leurs phénotypes respectifs, ce résultat est cohérent. 

(ii) Concernant la diversité génétique, les statistiques descriptives qui découlent 

de notre étude viennent nuancer certains résultats avancés précédemment par 

Martin et al. (op.cit.). D’après nos analyses il n’y a effectivement, pas de 

différence significative de diversité génétique entre les deux sous-espèces. 

L’absence de différence au niveau des diversités génétiques représente 

cependant un point positif pour les populations de perdrix grise des Pyrénées qui 

présentent des densités de populations bien inférieures à celles enregistrées sur 

les populations de perdrix grise du Bassin Parisien (Claude Novoa, Comm. 

Pers.). En effet, dans le Bassin Parisien nous sommes en présence de 

populations à fortes densités, parfois plus de 40 couples aux 100 hectares alors 

que dans les Pyrénées, les populations de perdrix grise présentent des densités 

généralement inférieures à 5 couples aux 100 hectares. 

 Martin et al. (2003) mais également Novoa et al. en 2005 émettaient déjà des 

réserves quant à leurs résultats et soupçonnaient un biais dans leur 

échantillonnage beaucoup plus important dans les Pyrénées que dans le Bassin 

Parisien.  

 

(iii) Dans leur étude Martin et al. (op. cit.), soupçonnaient la présence d’une 

hybridation entre perdrix d’élevage et perdrix sauvages des Pyrénées. 

J 

Les deux écotypes de plaine et 
de montagne représentent bien 
des entités génétiques à part 
entière. 

il n’y a pas de différence de 
diversité génétique entre les 
deux écotypes.  
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Avec près de 38% d’individus introgressés au sein de notre échantillonage, nos 

résultats viennent confirmer la présence de génotypes d’individus d’élevage au 

sein de certaines populations sauvages. Les lâchers d’individus d’élevage 

deviennent un facteur de structuration génétique pour les populations de perdrix 

grise des Pyrénées et peuvent donc potentiellement le devenir dans le Bassin 

Parisien. Dans les Pyrénées, cette structuration génétique due aux individus 

lâchés est plus ou moins attendue compte tenu de la distance génétique qui 

existe entre les individus sauvages et ceux d’élevages. En effet, d’un point de 

vue génétique, les perdrix utilisées pour repeupler les Pyrénées sont 

apparentées à la sous-espèce P.p. armoricana que de P.p. hispaniensis. 

(iv) dans les Pyrénées, le retrait des individus introgressés a permis de mettre en 

évidence une structuration génétique organisée en isolement par la distance 

(IBD) mais pas au sein de celles du Bassin Parisien. Trois hypothèses non 

exculisves pourraient expliquer cette différence de structuration génétique entre 

les deux sous-espèces : (i) la fragmentation du paysage, (ii) la démographie des 

populations et/ou (iii) une homogénéisation des perdrix grises du Bassin 

Parisien. En effet, cette différence de structuration pourrait être mise en relation 

avec la différence de fragmentation des deux habitats, plus importante dans les 

Pyrénées. Il est dommage de ne pas connaître les distances de dispersion de la 

perdrix grise dans le Bassin Parisien car nous aurions pu les comparer avec les 

estimations réalisées dans les Pyrénées. Cette comparaison nous aurait permis 

de savoir si l’absence de structuration génétique dans le Bassin Parisien est due 

à de plus importantes capacités de dispersion intrinsèques à la sous espèce de 

plaine ou plutôt à l’homogénéité du milieu qui pourrait être un facteur 

compensateur des faibles capacités de dispersion caractéristiques des 

galliformes. 

Une autre explication à cette différence de structuration génétique entre les 

perdrix grises du Bassin Parisien et celles des Pyrénées pourrait être d’ordre 

démographique. En effet, les fortes densités rencontrées dans les populations du 

Bassin Parisien pourraient favoriser un brassage et donc une homogénéisation 

génétique plus importante que dans les Pyrénées. Au contraire, les populations 

pyrénéennes sont connues à la fois pour leurs faibles densités et pour leurs 

fluctuations d'abondance très marquées (Novoa 1998). Ainsi, on pourrait avancer 

que, sur un massif donné, la reconstitution d'une population qui suit 

l'effondrement local de ses effectifs se fait à partir d'un petit noyau d'oiseaux 

fondateurs favorisant ainsi une structuration génétique des populations de 

perdrix grise des Pyrénées (C. Novoa, Comm. Pers.). 

Enfin, une dernière hypothèse propose une homogénéisation génétique des 

perdrix du Bassin Parisien suite à la banalisation des lâchers de perdrix 

d’élevages. Ces dernières joueraient alors le rôle d’homogénéisateurs 

génétiques entre les différentes populations. 

Il existe bien une introgression 
génétique de perdrix d’élevage 
au sein des populations de 
perdrix sauvages. 

Il existe une structuration 
génétique au sein des 
populations de perdrix sauvages 
des Pyrénées (IBD). Cette 
structuration génétique ne se 
retrouve cependant pas chez les 
populations sauvages du Bassin 
Parisien 
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C/ Perspectives chez la perdrix grise : 
 
a première perspective pour la gestion des perdrix grises en France 

concerne la gestion des lâchers d’individus d’élevage au sein des 

populations sauvages. En effet, dans un contexte de sauvegarde de 

l’identité génétique des sous-espèces il serait judicieux de mieux raisonner la 

pratique de l’élevage et des lâchers. 

Concernant la pratique des lâchers dans les Pyrénées, la réglementation a 

évolué au cours de ces dernières années interdisant sur les 6 départements 

pyrénéens les lâchers de perdrix grises d’élevages. Ainsi il serait judicieux de 

coordoner les règlementations concernant les lâchers au sein des différents pays 

et principautés car les lâchers sont encore autorisés sur l’Andorre et la 

Catalogne espagnole.  

Concernant les élevages, l’une des solutions déjà envisagée par les éleveurs et 

responsables cynégétiques, est de réaliser non pas des élevages au sens 

classique du terme mais plutôt des ‘conservatoires de souches’. Pour palier à la 

régression des populations naturelles de perdrix, de nombreuses associations 

cynégétiques ont eu recours aux lâchers de perdrix d’élevages d’origines, la 

plupart du temps, méconnues. L’impact possible de l’introgression des 

populations naturelles par ces génotypes allochtones a conduit certains 

responsables à faire évoluer la notion classique d’élevage vers la notion de 

‘conservatoires de souches’. Ces conservatoires désignent des élevages créés à 

partir d’individus sauvages et locaux, le plus souvent par la récupération de 

pontes d’oiseaux sauvages abandonnées ou de jeunes individus capturés en 

nature. Pour la perdrix grise, de tels conservatoires existent déjà en Catalogne 

sur la commune d’Esterri d’Aneu pour la sous-espèce P. p. hispaniensis et dans 

le Bassin Parisien pour la sous-espèce P.p. armoricana. L’intérêt de ces 

conservatoires serait de pouvoir reconstituer des populations éteintes ou de 

renforcer des populations marginales à l’aide de génotypes d’origine locale. 

Ainsi, les politiques de gestion de ces conservatoires répondraient plus à un 

souci de conservation et de gestion des populations sauvages plutôt que de 

production d’oiseaux destinés à être lâchés à des fins cynégétiques. De plus, ces 

conservatoires viendraient alors supprimer le problème d’introgression génétique 

engendrée par les lâchers actuels. Cependant, un suivi génétique au cours des 

générations reste nécessaire dans les conservatoires. En effet, dans les 

conservatoires et selon le succés de la reproduction, des goulots d’étranglement 

pourraient apparaître à chaque génération. Ces goulots d’étranglement 

pourraient être responsables d’une perte de diversité génétique pouvant 

entraîner une modification de certains traits de vie (Blanc et al. 1986). 

 

L 
Des conservatoires de souches 
pour renforcer les populations 
marginales et atténuer les 
fluctuations démographiques 
des populations. 
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J’ai contribué à une étude mêlant suivi de diversité génétique et de traits de vie 

au cours des générations d’une souche de parasite de laboratoire. Cette étude a 

révélé une perte de diversité génétique au cours du temps, liée à des goulots 

d’étranglement successifs et associée dans le passage en laboratoire, à une 

modification du trait de vie mesuré, le parasite étudié infestant moins son hôte 

(annexe C2). 

 
 
 

III/ Histoire des populations de galliformes dans les Pyrénées : passé, 
présent, futur… 
 

l y a 10 000 ans, au début de l’holocène, le retrait des glaces (suite à la 

période glaciaire) a contraint les espèces adaptées au froid à rechercher 

des habitats répondant à leurs exigences écologiques. Ainsi, ces espèces 

ont trouvé refuge à des latitudes plus nordiques ou dans des refuges d’altitude 

(Bech et al. 2009; McCarty 2001; Parmesan & Yohe 2003; Taberlet et al. 1998). 

Les galliformes des Pyrénées, pour la plupart présents à l’ère glaciaire, n’ont pas 

échappé à cette règle et ont emprunté plusieurs voies de colonisation dans le but 

de retrouver des habitats favorables. Ces voies de colonisation ont été à l’origine 

de la création de sous-espèces géographiquement distinctes. Pour le lagopède 

alpin et le grand tétras, on distingue ainsi des populations d’altitude et des 

populations de zones peu élevées (situées pour la plupart en Scandinavie). Pour 

la perdrix grise, espèce moins adaptée aux froids extrêmes, les populations 

d’altitude et de plaine se distinguent aussi l’une de l’autre, mais la distance 

séparant les deux écotypes est plus petite (entre les Pyrénées et le 45ème 

parallèle) que pour les deux autres galliformes. 

Aujourd’hui, les Pyrénées représentent la limite sud des aires de distribution 

européenne des galliformes de montagne ; ces espèces se trouvent ainsi 

confrontées à un certain nombre de facteurs biotiques et abiotiques. Ces 

facteurs peuvent influencer la distribution et la structuration génétique des 

espèces. Parmi ces facteurs la fragmentation du paysage (et donc de l’habitat) 

semble être à l’origine des structurations génétiques organisées en isolement par 

la distance chez la perdrix grise (Perdix perdix hispaniensis), le grand tétras 

(Tetrao urogallus) (Regnaut 2004) et le lagopède alpin (Lagopus muta pyrenaica) 

(Bech et al. 2009). Ces structurations génétiques trouveraient également leurs 

origines dans une succession de goulots d’étranglement historiques ayant 

entraîné des variations de flux géniques entre les différents noyaux de 

populations. Les résultats de Sébastien Régnaut (2004) sur la structuration 

génétique des populations de grand tétras pyrénéennes, suggère l’existence 

d’un goulot d’étranglement responsable d’un effondrement des effectifs de grand 

tétras dans les Pyrénées (Regnaut 2004). Ce goulot d’étranglement trouverait 

I Un passé, un présent et un 
avenir commun pour les 
populations de galliformes dans 
les Pyrénées. 
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son origine, en 1850, dans l’exploitation anthropique des milieux d’altitude et plus 

précisément dans la déforestation massive due essentiellement aux activités 

pastorales et à l’industrie métallurgique. Concernant ces activités pastorales, 

celles-ci auraient également impacté les populations de lagopède alpin et 

potentiellement de perdrix grise présentes sur l’étage alpin ou sur la ‘zone de 

combat’ (écotone entre l’étage sub-alpin et l’étage alpin). Cependant, au début 

des années 1900, ces pratiques ont de plus en plus régressé laissant place à la 

reconquête des versants par la forêt. Bien que cette reforestation des milieux ait 

favorisé l’expansion des populations de grand tétras dans les Pyrénées, celle-ci 

a également été accompagnée par la colonisation des milieux d’altitude par des 

plantes opportunistes telles que le rhododendron (Rhododendron ferrugineum). 

Cette fermeture des landes d’altitude s’est traduite localement par une baisse de 

la qualité des habitats de reproduction favorables aux galliformes de montagne. 

A ceci, s’est ajouté un réchauffement des températures qui a également favorisé 

l’élévation des étages de végétation et donc la fermeture des milieux en altitude. 

De nos jours, malgré la volonté de redynamiser le pastoralisme, les activités 

agro-pastorales peinent à contenir la dynamique végétale et la température ne 

cesse d’augmenter. Les populations de lagopède alpin et de perdrix grise voient 

leurs habitats respectifs régresser et se fragmenter de plus en plus. Le grand 

tétras, quant à lui, connaît, depuis son apogée dans les années 1960, un 

deuxième déclin qui semble s’être accentué au cours des années 1990 en dépit 

d’une augmentation de son habitat potentiel. Ce déclin serait dû à un autre 

secteur d’activité anthropique lié au tourisme. En effet, de nombreuses études 

citées dans cette thèse démontrent notamment l’impact des infrastructures des 

stations de ski sur l’avifaune montagnarde (voir annexe C1). Ces aménagements 

touchent également les hautes altitudes et pourraient être responsables en partie 

d’un déclin de certaines populations isolées de lagopède alpin. 

Dans un futur proche, si les activités anthropiques (reprise des activités 

agropastorales, aménagement des stations de ski…) n’évoluent pas, alors 

l’élévation des étages de végétation sera uniquement conditionnée par le climat. 

D’après les données prédictives de différents services météorologiques, il 

semblerait que la température continuera d’augmenter au cours des 100 

prochaines années. En effet, d’après les différents scénarios de changement 

climatique, modéré ou intensif, de météo France, la température devrait 

continuer à se réchauffer et pourrait augmenter de +1.41°C à +1.93°C en 2055 et 

de +2.15°C à +3.32°C en 2085 respectivement. Ce scénario de réchauffement 

(0.23°C à 0.37°C par décade) est ainsi deux fois supérieur à celui enregistré au 

cours du XXème siècle. Ces projections de températures enregistrées par Météo 

France sur l’est des Pyrénées sont en accord avec les projections envisagées 

dans les zones montagneuses (Nogués-Bravo et al. 2008; Nogués-Bravo et al. 

2007). Une telle augmentation des températures devrait se traduire pour la 
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perdrix grise par une augmentation des zones séparant les populations de 

plaines et les populations de montagnes. De plus cette augmentation de 

température devrait s’accompagner d’un relèvement des étages de végétation en 

altitude. D’après le gradient thermique adiabatique (-0.5°C/100 mètres) et en 

considérant ces prévisions de réchauffement, la limite entre l’étage alpin et 

l’étage subalpin devrait se situer en 2055 à une altitude d’environ 2400 mètres (si 

l’on considère le scénario modéré) (figure 2). 

 

 
 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Fig. 2 : 
A : Carte de la zone d’étude. 
B : Prédiction de l’évolution des températures sur la partie Est des Pyrénées selon le scénario modéré de Météo France. 
C : Limite inférieure de l’étage alpin (alpine tundra) en 1882 sur le profil topographique du tracé blanc en ‘A’. 
D : Limite inférieure de l’étage alpin (alpine tundra) en 2009 sur le profil topographique du tracé blanc en ‘A’. 
E : Limite inférieure de l’étage alpin (alpine tundra) en 2055 sur le profil topographique du tracé blanc en ‘A’. 
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Perspective à débattre… 
 

’après les données prédictives de météo 

France sur l’évolution des températures 

futures, il semblerait que l’élévation de la 

limite supérieure de la forêt soit telle qu’elle 

dépasserait la hauteur du Pla Guillem (~2300 

mètres) en 2055.  

Vaste pla d’altitude caractéristique des Pyrénées 

Orientales, le Pla Guillem sépare le massif du 

Canigou du massif Carança-Puigmal. Pour le 

lagopède alpin, particulièrement inféodé aux 

espaces ouverts d’altitude, ce Pla Guillem 

correspond à un véritable corridor écologique 

naturel permettant le passage entre les massifs du 

Canigou et de Carança-Puigmal (figure ci dessous). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

(Cornuet & Luikart 1996) 

 

 

 

A l’heure actuelle, il est intéressant d’observer une 

perte de richesse allélique significative (P=0.019) 

pour la population installée sur le massif du Canigou 

par rapport à celle située sur le massif de Carança-

Puigmal. En effet, cette perte de richesse allélique 

n’étant pas associée à une perte d’hétérozygotie 

(voir tableau 4 du chapitre 1 et bech et al, 2009), 

celle-ci laisse présager un goulot d’étranglement 

dans un avenir proche au niveau de la population du 

Canigou (Cornuet & Luikart 1996). Ce goulot 

d’étranglement n’étant pas décelé par la méthode 

Cornuet & Luikart 1996 (logiciel BOTTLENECK), nous 

pouvons imaginer que le goulot d’étranglement n’est 

pas encore détectable au sein de la population du 

Canigou. Une extrapolation nous pousserait même à 

dire que la future fragmentation du paysage 

commence à se faire ressentir au sein des 

populations de lagopède alpin situées sur le massif 

du canigou. Ceci vient confirmer la position du 

lagopède en tant qu’espèce indicatrice (espèce 

sentinelle) de l’évolution des milieux montagnards. Il 

semblerait donc judicieux d’étudier la génétique 

(notamment les indices de diversité génétique tel 

que la richesse allélique et l’hétérozygotie) des 

espèces sentinelles et de s’en servir d’outil de 

prédiction de l’évolution de leur habitat. 

 

Aujourd’hui, nous faisons appel à l’écologie du 

paysage pour aider à comprendre et à expliquer des 

processus micro-évolutifs (flux de gène, 

différenciation génétique entre populations…). Peut–

être que demain, l’interprétation des données de 

génétique et des micro-processus évolutifs associés 

nous servira à prédire les phénomènes macro-

évolutifs intervenant à l’échelle des paysages… 

D 

Distances de moindre coût (tracés violets) tracées entre 
chaque paire d’individus en fonction de la géomorphologie du 
milieu, voir figure 8 du chapitre 1. 

Canigou 

Carança-Puigmal 

Pla Guillem 

N
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IV/ Conclusions : 
 

ne première menace au maintien des populations : l’isolement 
géographique 
 

Le premier ennemi du maintien des populations naturelles est l’isolement 

géographique. En effet empêchant les flux géniques de circuler librement, cet 

isolement laisse la population en question génétiquement autonome. Cette 

autonomie génétique peut entraîner une dépression de consanguinité menaçant 

ainsi la population qui tendrait à tomber dans un vortex d’extinction. 

Pourquoi tenter alors de maintenir une population de lagopède alpin 
installée sur un chaînon isolé et qui montre déjà des signes 
d’appauvrissement génétique? 
 

Avant de répondre à cette question, il important de revenir sur la définition 

première du terme ‘biodiversité’, trop longtemps galvaudé et amalgamé à la 

richesse spécifique à un moment ‘T’. 

D’après le professeur Pierre Henry Gouyon, la biodiversité n’est pas un chiffre 

mais plutôt un processus (comm. Orale ECOLOGIE 2010) au cours duquel 

certaines étapes peuvent se perdrent et/ou disparaîtrent et au cours duquel 

l’échec de certaines étapes peut recentrer l’intérêt sur d’autres. A l’image d’un 

processus, et en écologie évolutive, la disparition d’une espèce devenue, ici et 

maintenant, mal adaptée à son milieu peut permettre le développement d’autres 

espèces via l’exploitation des niches laissées vacantes. De cette façon, après 

chacune des 5 grandes crises que la biodiversité ait connues depuis la création 

de la Terre, le nombre d’espèces s’est toujours rétabli. 

La biodiversité ne représente donc pas un état ou encore une image instantanée 

du processus mais bien plutôt le processus lui-même. Comme tout processus, la 

biodiversité possède sa propre vitesse d’évolution et c’est bien là le centre de 

toutes les préoccupations. Effectivement, ce n’est pas l’état actuel du processus 

biodiversité qui est préoccupant mais plutôt son évolution et plus précisément la 

rapidité avec laquelle le nombre d’espèces en danger augmente. 

 

Par conséquent, pourquoi aujourd’hui investir dans le maintien d’une population 

génétiquement isolée et géographiquement perdue ? En d’autres termes : 

pourquoi un projet de translocation de lagopède alpin ? 

Bien que traitant d’une espèce endémique, cette question doit être appréhendée 

à une échelle plus large que le contexte dans lequel elle se trouve. En effet, bien 

que prenant des mesures de gestion qui semblent être espèce-centrées, cette 

démarche de translocation a pour but de freiner et donc de ralentir tout le 

processus d’extinction d’espèces. Cette décélération aurait pour objectifs le 

U 
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maintien du fonctionnement de l’écosystème et par voie de conséquence le 

maintien des services écosytémiques qui façonnent notre quotidien. Ainsi, un 

projet de translocation serait favorable à la biodiversité (au sens processus du 

terme).  

Un second argument en faveur de la translocation de lagopèdes dans les 

Pyrénées est le ‘principe de précaution’, principe décisionnel selon lequel 

« l'absence de certitude, compte tenu des connaissances scientifiques et 

techniques du moment, ne doit pas retarder l'adoption de mesures effectives et 

proportionnées visant à prévenir un risque de dommages graves et irréversibles 

à l'environnement à un coût économiquement acceptable» (Loi Barnier en 1995). 

Un troisième et dernier argument en faveur d’un projet de translocation 

concernant le lagopède alpin, est que cette espèce est une espèce indicatrice de 

l’évolution des milieux montagnards. Maintenir cette espèce permettra donc une 

meilleure visibilité et compréhension de l’évolution de ce type de milieux. 

 

Un deuxième menace au maintien des populations : l’homogénéité 
génétique… 
 

Le deuxième ennemi du maintien des populations naturelles est l’homogénéité 

génétique. L’homogénéité peut être une conséquence d’adaptations locales 

ayant conduit à des fixations d’allèles dans la population. Même si ces 

complexes peuvent être localement avantageux à un moment T, il se pourrait, 

qu’au moment T+1, ces mêmes complexes deviennent ‘mal adaptés’ et 

représentent un frein à l’évolution des individus. Dans ce sens, l’homogénéité 

génétique représentant une menace au maintien des populations naturelles, le 

maintien de la diversité génétique apparaît comme nécessaire.  

En 1914, l’effet hétérosis ou vigueur hybride apparaît avec le scientifique George 

Harrison Shull (1874-1954) qui dénote des avantages physiologiques dûs à l’état 

hétérozygote. Plus précisément, ces avantages physiologiques seraient liés à la 

disparition du fardeau génétique. Ainsi, afin d’éviter une homogénéité génétique, 

les individus de chaque espèce se sont adaptés. Chez les oiseaux, et 

notamment chez le lagopède alpin, les biais de dispersion sexuel ainsi que les 

caractères phylopatriques empêcheraient la consanguinité. Chez la rousserole 

des Seychelles (Acrocephalus sechellensis), la femelle choisira de changer de 

partenaire pour un mâle ayant une plus forte diversité de Complexe Majeur 

d’Histocompatibilité (CMH) que son mâle initial (Richardson et al. 2005). La 

dissimilarité génétique entre les partenaires sexuels et non la simple diversité 

génétique d’un des individus du couple peut également être importante et 

maximise la diversité génétique de la descendance (Foerster et al. 2003). Chez 

un parasite (Schistosoma mansoni), la femelle change de partenaire pour un 
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mâle génétiquement plus dissimilaire à elle que ne l’est le partenaire initial, 

favorisant ainsi la diversité génétique de sa descendance (Beltran et al. 2008).  

Cependant, trop de dissimilarité génétique peut entrainer une incompatibilité. Le 

croisement de certaines lignées entre elles peut, de temps en temps, entraîner 

des coûts dûs à une dépression ‘d’outbreeding’. En effet, par recombinaison, 

cette dépression ‘d’outbreeding’ peut rompre des complexes alléliques 

localement adaptées ou encore rompre des complexes de gènes co-adaptés. 

Ainsi, cette recombinaison hasardeuse rendrait périlleuse toute hybridation non 

raisonnée. 

Dans notre cas, la perdrix présente un risque d’homogénéité génétique en 

élevage et de dépression ‘d’outbreeding’ dans les Pyrénées via les lâchers de 

perdrix d’élevages (aujourd’hui réglementé voire interdit). 

En élevage, le risque est de créer des lignées consanguines accumulant un 

certain fardeau génétique. Pour les perdrix grises, ces individus d’élevage sont 

voués à être lâchés en nature. Il est donc important de faire attention à la fois au 

maintien de la diversité génétique en élevage et à la quantité de lâchers 

effectués en nature. En effet, des lâchers massifs d’oiseaux d’élevages en nature 

peuvent entraîner, par introgression génétique, une homogénéité des 

populations naturelles qui serait néfaste à leur maintien. C’est la raison pour 

laquelle de plus en plus d’éleveurs ‘retrempent’ (selon leur expression) leurs 

stocks avec des individus sauvages afin de maintenir une certaine diversité 

génétique au sein de l’élevage.  

Un autre problème, cependant, pour la perdrix des Pyrénées, réside dans le fait 

que les populations de perdrix servant aux élevages et aux lâchers sont de sous-

espèce différente de celle des Pyrénées (excepté pour l’élevage d’Esterri 

d’Aneu). Ceci ne serait pas grave si les deux sous espèces ne pouvaient pas se 

reproduire (incompatibilité entre les deux sous espèces). Ca l’est davantage si 

les deux sous-espèces arrivent à s’hybrider. Deux conséquences peuvent 

apparaître alors. La première est que l’intégrité génétique de la population de 

perdrix grise de montagne pourrait être perdue avec tout ce que cela implique en 

terme d’adaptation aux milieux montagnards. Une seconde conséquence serait 

une homogénéisation des populations de plaine et des Pyrénées à plus long 

terme.  Les conservatoires de souches pourraient à l’avenir pallier ces deux 

problème… 
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Sempre endavant… 
 



  

 

 
 
 
 
 
 

 
 

 

Génétique de la conservation et du paysage 
Etude des Populations de Lagopède alpin et de Perdrix grise en France 

 
Le lagopède alpin (Lagopus muta) et la perdrix grise (Perdix perdix) atteignent dans les 

Pyrénées les limites méridionales de leurs aires de répartition mondiale. Les populations 

pyrénéennes de ces deux sous-espèces (Lagopus muta pyrenaica et Perdix perdix 

hispaniensis) sont donc en situation d'isolat biogéographique. Les deux espèces sont 

d'excellents bio-indicateurs de l'évolution des milieux ouverts d'altitude. Sous la pression 

conjuguée des contraintes environnementales et anthropiques, ces milieux connaissent 

actuellement une évolution sensible caractérisée par un relèvement altitudinal des étages de 

végétation et donc un rétrécissement de l'habitat disponible pour les espèces d’altitude. La 

régression des activités agro-pastorales accentue ce phénomène généralisé de reforestation 

des milieux. Une conséquence attendue de ces bouleversements est l'augmentation du 

degré de fragmentation des habitats notamment pour les populations d’altitude. Au-delà de 

l’influence du paysage sur la structuration des populations, un autre facteur pourrait 

structurer les populations de perdrix grise : les lâchers d’individus d’élevage dans des 

populations sauvages. Dans cette thèse, nous nous intéressons à la structuration 
génétique du lagopède alpin des Pyrénées et de la perdrix grise en France afin d’aider 
à la décision des plans de conservation. 
 
Mots clés : Galliformes de montagne, Génétique de la Conservation, Microsatellites, 
Génétique du Paysage, Sky Island, Introgression Génétique. 


