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INTRODUCTION

La recolonisation naturelle de ses anciens territoires par la loutre d’Europe, en
Auvergne comme dans le reste de la France, est suivie activement sur le terrain, notamment
par la recherche d’indices de présence (épreintes, traces de pas entre autres) ou le recensement
des observations directes et des cas de mortalité. En Auvergne, une des premicres actions
concretes de la déclinaison régionale du Plan National d’ Actions pour la loutre a d’ailleurs été
la publication d’une mise a jour de la carte de répartition de 1’espéce.

Cette recolonisation naturelle améne les naturalistes et les scientifiques a étudier les
populations sources, puis les corridors de dispersion, afin d’évaluer et de quantifier au mieux
les dynamiques locales de populations (a 1’échelle de sous populations ou de noyaux
historiques, de bassins versants ou de régions administratives). L’une des méthodes de suivi
est I’analyse génétique effectuée a partir de féces de loutres (épreintes), ou de tissus, ce
second type d’échantillons fournissant des résultats plus fiables. Les méthodes modernes
d’analyse génétique (comme 1’é¢tude du polymorphisme des microsatellites d’ADN)
permettent une identification au niveau individuel, mais aussi 1’étude des filiations, ou des
dynamiques de populations locales. Selon les échelles géographiques de travail, il est ainsi
possible, en théorie (2 condition de récolter des échantillons exploitables de 1I’ensemble des
individus), de connaitre le nombre d’individus dans une zone donnée, d’établir les modalités
de la reproduction (par exemple, nombre de femelles et de jeunes lors d’un cycle annuel), de
suivre 1’émancipation d’individus en recherche de territoire, d’étudier le déclin éventuel de
populations isolées, ou de constater I’arrivée d’individus issus de populations extérieures sur
un territoire, signe de brassage des populations. Ce dernier aspect est extrémement intéressant,
dans la perspective d’évaluation de la contribution de certaines populations a la recolonisation
globale de la loutre en France, d’étude de la fonctionnalit¢ de corridors biologiques de
dispersion, ou d’évolution de la diversité génétique intrinséque de I’espece, globalement assez
pauvre au sein du continent suite aux dynamiques post-glaciaires.

Le Massif central a longtemps hébergé et abrite encore un des bastions de survie de la
loutre en France (I’autre se trouvant sur la facade atlantique), réparti sur une partie des régions
administratives du Limousin et de 1’Auvergne, et sur les bassins hydrographiques amont de
I’Allier, de la Dordogne et de certains de leurs affluents. Ce noyau « continental » s’est
considérablement développé, I’ensemble du Massif central géographique étant aujourd’hui
quasiment recolonisé, et alimente le mouvement national de répartition, tous azimuts.

Cependant, la contribution relative des loutres issues des différents bassins est encore



méconnue, de méme que les dynamiques locales. Plusieurs études sont en cours, concernant
entre autres le noyau « Atlantique » de la population nationale d’une part, et une partie du
noyau « Massif central » d’autre part. Les individus issus du bassin de 1’Allier, et par
extension de la Loire amont, ne sont pour le moment pas encore étudiés sur cet aspect de
diversité génétique.

Ce travail, mené en parallele d’une ¢étude toxicologique de 1’espece réalisée sur le
bassin de la Loire depuis 2004, a donc visé€ a appréhender la diversité génétique des loutres
découvertes en Auvergne, notamment sur le bassin de la Loire, en lien avec 1’extension
constatée et suivie de cette population vers 1’aval (régions Centre, Bourgogne, Pays de la
Loire). L’objectif général est d’évaluer la diversité génétique des loutres présentes, de mettre
en évidence une dynamique de population, puis, en croisant les résultats avec ceux a venir
correspondant a d’autres populations, de mettre en évidence sur le plan génétique le
croisement des loutres issues des deux noyaux nationaux de populations. A terme, la diversité

génétique de ’ensemble de la population de loutres en France pourrait ainsi étre connue.

MATERIEL ET METHODES

Echantillonnage des individus

Les échantillons de loutres utilisés pour cette étude ont consisté en des prélévements
de tissu musculaire (généralement issus des membres), prélevés lors des autopsies menées au
Muséum d’Orléans, dans le cadre de 1’étude toxicologique de la loutre d’Europe coordonnée
par VetAgro Sup depuis 2004. Les loutres ont été collectées par un vaste réseau de personnes
et de structures réparties au sein du bassin de la Loire et des marais de 1’ouest atlantique,
coordonnées par ’ONCFS (réseau mammiféres du bassin de la Loire) et le Muséum
d’Orléans. Les prélevements ont été effectués a I’aide de matériel stérilisé, et les fragments de
tissus ont €été conservés soit en éthanol (70° au moins) soit au congélateur.

Des échantillons provenant de 145 loutres ont été utilisés pour cette étude. La grande
majorité des individus a été collectée au bord de routes suite a des collisions routieres sur la
zone d’étude. Sur ces 145 individus, 122 provenaient de la frange nord-ouest de la répartition
de I’espece (bassin de la Loire aval, Marais poitevin, bassin de la Sévre, cote atlantique), ou
les densités de populations sont importantes, 16 du Massif central (noyau « continental » de
répartition de 1’espéce), 2 des marais de la Brenne (un des secteurs de France pouvant étre

recolonisé par des individus issus des deux principaux noyaux de populations et donc illustrer



leur jonction). A titre comparatif par rapport au bassin de la Loire, 3 individus issus
d’Aquitaine (partie sud du noyau atlantique de population) ont également été utilisés. Enfin,
pour comparaison, des tissus provenant d’un individu collecté au Maroc lors d’une étude de
répartition et de régime alimentaire de 1’espéce ont également été utilisés. La carte ci-dessous

rassemble les différentes provenances géographiques des individus.
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Carte 1. Origine des loutres analysées.

Extraction et amplification

L’analyse a été conduite par 1’Unité de Recherches Zoogéographiques de 1’Université
de Liege (Belgique), sous la coordination du Professeur Roland Libois, la technique et
I’analyse des résultats y étant éprouvée depuis plusieurs années, a travers des travaux portant
sur la loutre ou encore le vison d’Europe.

A partir des échantillons de tissus, I’extraction de ’ADN a été traitée par un kit Qiagen

(Dneasy Tissue kit) suivant les instructions de la firme. La qualité de I’ADN a été controlée



avec un spectrophotometre UV VIS Biospec nano (Shimadzu). Dix microsatellites ont été
utilisés pour cette étude : Lut435, Lut604, Lut701, Lut715, Lut717, Lut733, Lut782, Lut818,
Lut832 et Lut902. Chaque paire d’amorces a ét¢ marquée par fluorescence (6 FAM). Les
microsatellites ont ét¢ amplifiés dans un volume de 10ul avec 1pl d’ADN (concentration
2uM), les amorces de 2uM et la PCR Master Mix (Qiagen). L’amplification a été réalisée sur
un thermocycleur (GeneAmp PCR System 2700 : Applied Biosystems) avec un protocole
précis : dénaturation pendant 15 min a 95°C, 40 cycles a 94°C pendant 30s, puis 60°C

pendant 90s pour I’hybridation et, finalement, une élongation de 10 min a 72°C.

Analyse des microsatellites

Le logiciel MICROCHECKER version 2.2.3 a été utilisé pour détecter les erreurs de
génotypage (alleles nuls, alleles « drop out »). Pour décrire la diversité génétique, le nombre
total d’alleles a été utilisé, ainsi que la richesse allélique (le nombre d'alléles par locus : nA),
le coefficient de consanguinité (F) pour ’ensemble des microsatellites en utilisant le logiciel
FSTAT version 2.9.3.2. La déviation par rapport a I’équilibre de Hardy-Weinberg (HWE),
I’hétérozygotie attendue (H.) et observée (H,) et le déséquilibre de liaison (LD) ont été
estimés avec le logiciel GENEPOP version 4. La correction de Bonferroni a été appliquée.

Par ailleurs, la structure génétique de la population frangaise a ét¢ analysée par une
méthode de groupement bayésien (logiciel STRUCTURE version 2.3.1.). Elle simule la
partition des populations distinctes sur base des génotypes multilocus des individus
échantillonnés. Cette méthode utilise la chaine de Markov par la technique de Monte-Carlo
pour diviser 1'échantillon en groupes (clusters) ou la panmixie est respectée avec une
probabilité postérieure maximum. Chaque groupe possede une fréquence allélique particulicre
et donc une distance par rapport a 1’équilibre de Hardy-Weinberg : il faut que la distance soit
minimisée. Plusieurs simulations ont été réalisées, allant d’un seul ensemble jusqu’a 8
groupes (1<K<8). Pour chaque simulation, les parametres utilisés ont été une période initiale
de pré-chauffage de 250000 itérations, suivie de 3.000.000 d'itérations, répété cinq fois afin
de vérifier la répétabilit¢ du résultat. La probabilité postérieure a été calculée afin de
déterminer la simulation la plus réaliste. Ensuite, chaque individu a été assigné a un des
groupes simulés si la probabilité d’y appartenir était d’au moins 80% (g>0,8). Des méthodes
statistiques descriptives ont été utilisées afin de comparer les résultats obtenus par l'inférence
bayésienne, notamment [’analyse des correspondances multiples a partir des genotypes
multilocus (logiciel GENETIX). Le logiciel BOTTLENECK (version 1.2.02.) sera utilis¢

pour détecter un éventuel goulot génétique dans la population. Nous prendrons plusieurs



hypothéses de modeles de mutation des microsatellites : un modele avec alléles infinis (MAI),
un modele avec mutation pas a pas (stepwise) (MMS) et modele avec 2 phases (TPM avec
90% de MMS et avec une variance de 12). La significativité¢ sera testée avec le test de

Wilcoxon (séries appariées).

RESULTATS
Structure de I’échantillon

Un total de 145 loutres a été génotypé avec succes avec les 10 microsatellites. La
loutre de génotype marocain a seulement été utilisée pour la comparaison avec les loutres
issues de France. Les classes d'dge de chaque individu ont ét¢ déterminées sur la base d'une
inspection visuelle, de la taille et de la masse, et de la morphologie dentaire, en partie
controlée par analyse odonto-chronologique. Le sex-ratio global était de 51% de maéles et
49% de femelles. La structure des classes d'dge rassemblait 100 adultes (55 males et 45
femelles), 26 jeunes individus (11 males et 15 femelles), 15 sub-adultes (6 males et 9

femelles) et 4 loutres d'age inconnu.

Diversité génétique

La diversité génétique estimée de l'ensemble des échantillons est illustrée dans le
tableau 1 ci-dessous. Le logiciel Microchecker n'a pas détect¢ de décrochage allélique
particulier. Cependant, trois marqueurs microsatellites (Lut435, Lut604 et Lut818) ont été
caractérisés par une fréquence élevée d'alléles nuls, et les données génotypiques de ces loci
n’ont pas été¢ incluses dans l'analyse génétique ultérieure. Tous les loci analysés restants
¢taient polymorphes. La richesse allélique variait de quatre a six alleles par locus, et le
nombre moyen d'alleles était de A = 4,7 (tableau 1). Un allele privé a été trouvé au locus
Lut902 dans loutres individuels d'Aquitaine, de la Brenne et du Massif central seulement.

Aucun de loci étudiés ne s’est avéré en déséquilibre de liaison. Les hétérozygoties
attendues et observées étaient modérément €levées (respectivement H. = 0,62 = 0,08 et H, =
0,64 + 0,13) sans écart significatif par rapport a 1’équilibre de Hardy-Weinberg. Cependant,
lors du calcul concernant chaque locus indépendamment, un déficit faible mais significatif
d’hétérozygotie a été détecté a deux loci (Lut715 et Lut782), ce qui suggere l'existence d'une

structure génétique au sein de la population francaise, résultant de I'effet de Wahlund.



Locus A H, H, F,
Lut701 6 0,71 0,74 -0,036
Lut715 4 0,58 0,52 0,074*
Lut717 5 0,72 0,69 0,026
Lut733 5 0,59 0,63 -0,063
Lut782 5 0,53 0,52 0,026*
Lut832 4 0,68 0,66 0,036
Lut902 4 0,54 0,73 -0,349

Multilocus 4.7 0,62 0,64 -0,004

Tableau 1: diversité génétique de la loutre d’Eurasie en France, estimée par 7 microsatellites.
A : nombre d’alleles par locus ; H. : Hétérozygotie attendue ; H, : hétérozygotie observée, Fi :
coefficient de consanguinité et test de déficit d’hétérozygotie (seuil p < 0,05).

Structure génétique de la population

Les statistiques appliquées au groupement bayésien, réalisées avec le logiciel

STRUCTURE ont suggéré la présence de deux groupes distincts (K=2, voir tableau 2). Avec

le modele LOCPRIOR, un groupe correspond a la sous-population de la cote atlantique et le

deuxiéme groupe correspond au Massif central et a la population de la Brenne (groupe du

Centre de la France). Etonnamment, un individu présentant une signature différente a été

trouvé dans le groupe de I'Atlantique. Il correspondait a une loutre trouvée morte dans le

Marais Poitevin (marais de Vendée), qui pourrait étre attribuée au groupe du Centre de la

France (Massif central et Brenne) (qi = 0,83).

K Moyenne LnP(K) AK
1 -3296 -
2 -3249 63.81
3 -3286 3.05
4 -3269 1.24
5 -3285 1.25
6 -3347 2.60
7 -3528 0.70
8 -3653 3.31

Tableau 2 : Résultats de la simulation de regroupement bayésien effectuées sur les génotypes
de loutres par le logiciel STRUCTURE. K : nombre de groupes présumés ; Moyenne Ln P(K) : valeur
moyenne du Ln de la probabilité de K ; AK : méthode Evanno (non applicable a K =1).

Les deux individus de la Brenne ont été clairement attribués au groupe du Centre de la

France (proportion d'adhésion de 92% pour le groupe Brenne prédéfini). Concernant le

groupe prédéfini du Massif central, la proportion d'adhésion au groupe du Centre de la France

était de 89%.




Enfin, les trois loutres de la région Aquitaine n’ont pu étre clairement attribués a 1'un
ou l'autre des deux groupes simulés, mais semblent étre plus proches des loutres du Centre de
la France (proportion de 1'adhésion de 0,67 au groupe Centre et 0,33 au groupe de la cote
atlantique, bien qu'aucun des trois individus n’ait affiché un g> 0,8). I1 faut toutefois souligner
que sans le modéle LOCPRIOR, les échantillons ne peuvent pas étre rassemblés en groupes
génétiques distincts.

Les résultats de 1’analyse factorielle des correspondances sur la base de variations
alléliques de sept microsatellites sont présentés sur la figure 1. Le premier axe explique 8,17%

de la variance totale et le second 7,81%.

Groupe Centre Groupe Atlantique

FC Il (7.81%)
o

..'|
FC1(8.17%)

Figure 1. Analyse factorielle des correspondances (AFC) basée sur la variation allélique de 7
microsatellites de la population de loutres de France. Les carrés vides représentent les individus du
groupe du Centre de la France (n=18), les carrés sombres représentent ceux issus des zones humides
de la cote atlantique (n=122).

L’analyse factorielle des correspondances des génotypes individuels avec le logiciel
STRUCTURE selon le modeéle LOCPRIOR montre que les deux groupes sont assez
génétiquement distincts, mais se recoupent avec un chevauchement d’une partie des groupes
issus du groupe du Centre de la France et de 1’Atlantique respectivement. Le groupe du
Centre de la France est plus significativement dispersé que le groupe de 1’Atlantique,
davantage aggloméré. Deux des loutres issues de la région Aquitaine n’ont pu étre reliées a un
quelconque groupe et se trouvent donc représentées au centre de I’ensemble du groupe.

La méme analyse, effectuée cette fois en comparant le groupe complet de loutres
issues de France continentale (Massif central, Brenne et ouest atlantique d’une part, et
I’individu issu de la population marocaine d’autre part, montre que ce dernier est

génétiquement tres différent des loutres issues de France (figure 2).
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Figure 2. Analyse factorielle des correspondances (AFC) basée sur la variation allélique de 7
microsatellites de loutres d’Europe. Les carrés vides représentent les individus issus de France
continentale (n=145), le carré sombre représente la loutre provenant du Maroc (n=1).

Les deux groupes présumés ont montré une divergence de fréquence allélique faible
mais significative entre eux (Fy = 0,040; intervalle de confiance a 95% : 0,009 a 0,073,
d’aprées 1000 boot-straps).

La procédure proposée par Cornuet et Luikart (1996) a été utilisée pour tester une
baisse récente de la taille de la population. La population francaise a montré un taux
d’hétérozygotie significativement ¢élevé par rapport aux nombres attendus, sous I'hypothése
d'un IAM (Infinite Allele Model, p = 0,004) ou d’un TPM (Two-Phase Mutation Model, p =
0,004), mais pas dans I'hypothése d'un SSM (Single Step Mutation model, p = 0,148). Ce

résultat suggere que la population francaise de loutres a subi une baisse récente.

DISCUSSION
Structure de I’échantillon

Les différents secteurs géographiques a partir desquels ont été collectés les différents
¢chantillons comprennent toutes les principales zones occupées par les populations de loutres
stables et viables en France (a l'exception de la Bretagne). L'échantillon global est cependant
assez déséquilibré (la plus grande partie correspondant a la région de la cote atlantique), et les
individus analysés n’ont pas été choisis aléatoirement, mais au sein d’un ensemble constitué

par les loutres trouvées mortes en nature. Les résultats doivent donc étre analysés avec la



prudence statistique nécessaire. Cependant, compte tenu de la situation de 1’espéce en France,
il n’était bien slr pas question, tant pour des raisons ¢thiques, légales que pratiques,
d’organiser un échantillonnage aléatoire. Par ailleurs, le choix de tissus pour les analyses s’est
avéré sans doute plus approprié pour de vastes surfaces géographiques (i.e. potentiellement
des populations différentes au sein de grandes régions administratives) que celui d’épreintes,
dont I’étude s’avere adaptée pour le dénombrement d’individus localisés, les études de
filiation ou la fréquentation de sites particuliers.

Tous les individus analysés dans cette étude ont été découverts suite a des collisions
routieres (Lemarchand et Boulade, 2015). Une partie d’entre eux, et notamment les subadultes
en situation d’émancipation (tout particulierement les males) sont, dans leur dispersion au sein
d’un espace qui leur est méconnu, davantage susceptibles d'étre blessés ou tués par les
voitures, ceci pouvant amener a une analyse génétique déformée. Les conditions saisonniéres
ont également une influence sur la mortalité routiére de 1’espéce. Pendant 1’automne et en
hiver en effet, la mortalité est généralement plus importante, en raison de niveaux d’eau
souvent plus €levés lors de ces saisons, aux périodes d’émancipation des jeunes nés au cours
de I’été, ainsi qu’a la coincidence de 1'heure de pointe des déplacements automobiles avec la
partie crépusculaire de 1’activité des loutres. Les routes peuvent également étre situées dans
les zones d’habitats favorables ou les densités de populations sont ¢levées, comme par
exemple dans une partie du Marais Poitevin et des marais atlantiques, ce qui augmente
¢galement le risque des collisions.

De méme, les études de mortalité concernant la loutre ont souvent rapporté que les
déces d’individus résultant des activités humaines (comme la circulation routiére)
concernaient généralement les males, dont les domaines vitaux et les déplacements sont plus
importants que chez les femelles. Cela n’a pas été observé dans cette étude, dans laquelle le
sex-ratio s’est trouvé quasiment a 1’équilibre (51% de males), ce qui correspond a d’autres
observations effectuées en Europe ces dernieres années (sex-ratio entre 50 et 61% en faveur
des males).

Dans la mesure ou les populations prospéres et fonctionnelles présentent généralement
un sex-ratio a I’équilibre, on peut en déduire que le statut global des populations et les

densités de populations influencent davantage ce paramétre qu’un éventuel biais de collecte.



Diversité génétique

Bien que seulement 7 loci ont été analysés, plutdt que 10, les résultats sont en accord
avec ceux rapportés ailleurs dans la littérature. Le nombre moyen d'alléles par locus (A = 4,7)
est faible, mais similaire a celui précédemment rapporté pour le Parc national des Cévennes
(A = 4, Janssens et al. 2008) et pour la cote atlantique (A = 4,8). Ce résultat est par ailleurs
proche de celui d'autres populations européennes (A = 4,9, Mucci et al. 2010).

Les valeurs d’hétérozygotie observées et attendues (respectivement H, = 0,64 et He =
0,62), sont considérées comme modérées, et en accord avec celles observés dans d'autres
populations européennes. La valeur de H. est similaire a celle trouvée dans les populations de
loutres de pays européens proches, comme 1I’Allemagne (H. = 0,65; Honnen et al. 2010),
I’Espagne (H. = 0,64) et le Portugal (H. = 0,60; Mucci et al. 2010), mais légérement plus
¢levée que celle rapportée dans d'autres études menées en France : H. = 0,52 dans la
population du sud du Massif central (Janssens et al. 2008) et H. = 0,59 dans la population de
la cote atlantique (Mucci et al. 2010). Toutefois, la faible valeur rapportée par Janssens et al.
(2008) était un résultat probablement spécifique a cette population, résultant d'un événement
de colonisation récente par des loutres formant une population nouvellement créée dans les
Cévennes, avec une diversité génétique généralement plus faible.

Bien que la valeur globale du coefficient de consanguinit¢ Fi; n’indique aucune
consanguinité significative (voir tableau 1), le déficit hétérozygote observé a deux loci est

évocateur de l'existence de la structure génétique des populations de loutres en France.

Structure génétique de la population

Le regroupement bayésien effectué¢ sans tenir compte de 1’origine des individus, ainsi
que les méthodes de I’analyse factorielle des correspondances utilisées pour déterminer la
structure génétique des loutres frangaises ont fourni des résultats convergents, ce qui suggere
que la structure de la population est trés faible. Lors du minimum de la répartition et de la
densité de populations de la loutre d’Europe en France, le flux de geénes entre les populations
de la cote atlantique et du Massif central a pu étre considérablement réduit, voire stoppé
(noyaux distincts et séparés), augmentant ainsi leurs différences génétiques régionales.
Néanmoins, la distance génétique entre ces sous-populations est tres faible comparé a d'autres
populations étudiées (voir tableau 3 ci-dessous), avec le brassage génétique suggéré par
I’AFC (figure 1). Le chevauchement entre les deux sous populations pourrait expliquer
pourquoi le regroupement bayésien n'a pas trouvé de structure particuliére de la population

sans information préalable sur 'origine des individus. Ceci apparait en phase avec 1'idée qu'il



y avait peut-étre un certain degré de connectivité entre elles avant la recolonisation globale
(Robitaille et Laurence 2002). En effet, les derni¢res données historiques disponibles
concernant la répartition de 1’espece dans les régions Limousin, Poitou-Charentes et
Auvergne indiquent que la déconnexion entre les deux sous-populations a eu lieu plus
tardivement, par rapport au reste de la population de France, ce qui peut sans doute expliquer

la faible distance génétique (Lemarchand et Bouchardy, 2011).

Pays N F, P value
France (présente étude) 2 0.040 <0.05
Suéde (Tison et al. 2015) 2 0.154 0.0002
Royaume-Uni (Hobbs et al. 2011) 4 0.100-0.280 | <0.001
Royaume-Uni (Stanton et al. 2014) 4 0.22-0.298 <0.001
Nord-est Allemagne, Danemark & sud Su¢de (Honnen et al. 2010) 3 0.183-0.311 0000
République Tcheéque et Slovaquie (Hajkova et al. 2006) 4 0.057-0.167 | <0.0001
Suede et Finlande (Honnen et al. 2015) 6 0.036-0.210 <0.05
Isra€l (Cohen et al. 2013) 3 0.087-0.123 | <0.001

Tableau 3. Comparaison des intervalles de F obtenues dans différentes études de la structure
génétique de la loutre eurasienne.

Les résultats bayésiens, y compris ceux tenant compte de l'information préalable sur
l'origine géographique des individus, sont partiellement en accord avec I'étude paneuropéenne
de Mucci et al. (2010), qui ont trouvé au moins trois sous-populations génétiquement
distinctes en France. Cependant ces auteurs n'ont pas prélevé d’échantillons dans le Centre de
la France, et leurs trois groupes étaient situés le long de la cote atlantique, de la Bretagne au
nord-ouest a I’ Aquitaine, au sud-ouest. Dans la présente étude, aucun des échantillons n’a été
prélevé en Bretagne (nord-ouest) ou un groupe distinct est connu. Le groupe décrit ci-dessus
dans la zone de la cote atlantique correspond au second groupe présumé décrit par Mucci et
al. (2010). Enfin, le troisiéme groupe décrit par Mucci et al. (2010) correspond
géographiquement a 1'Aquitaine. Les individus analysés dans la présente étude issus de cette
dernicre région ne peuvent pas étre clairement attribuées a la population de la cote atlantique
ou a la population du Centre (voir ci-dessus), mais des travaux récents ayant montré des liens
génétiques étroits avec des individus issus du sud du Limousin suggerent la présence d’un

autre de groupe de populations dans le grand sud-ouest de la France (Caublot et al. 2013).




Déclin de la population

Les tests de présence d’un goulot génétique d'étranglement a 1'aide des modeles IAM
et TPM tendent a montrer un déclin récent des populations de loutres en France, le second
modele étant connu pour fournir le meilleur ajustement avec des données issues de
microsatellites et leur processus de mutation (Williamson-Natesan 2005). De la méme
manicre, la signature génétique d'un déclin récent a été trouvé dans les populations de la
République tcheéque et de la Slovaquie (Hajkova et al. 2006), ainsi que dans la population du
land de Schleswig-Holstein, une zone récemment recolonisée dans le nord-ouest de
I'Allemagne (Honnen et al. 2010). Il est certes connu et largement documenté que les
populations de loutres ont fortement diminué au cours des derniéres décennies dans la plupart
des régions d'Europe, mais encore peu d'é¢tudes ont apporté une caractérisation génétique de
cet événement, a des échelles géographiques différentes.

Il a par ailleurs été suggéré que les loutres européennes avaient souffert d'un déclin
naturel des populations, il y a environ 4000 ans, en raison d'événements fondateurs associés
aux processus de recolonisation post-glaciaires de I'Europe du Nord (Randi et al. 2003). Par
ailleurs, Pertoldi et al. (2001) ont également suggéré que le déclin historique de la population
de loutres du Danemark il y a 2 a 3000 ans pourrait avoir résulté de perturbations humaines.
L’ ¢étude génétique des populations peut donc contribuer a une meilleure compréhension des

dynamiques de populations passées, actuelles et sans doute futures.

CONCLUSION

Comme dans tous les autres pays européens, les loutres d’Europe vivant en France ont
connu une diminution sévere de leur aire de répartition et de leurs effectifs jusque dans les
années 1980, leur statut s’étant progressivement amélioré depuis leur protection légale. Le
déclin et le morcellement des populations en noyaux séparés ont abouti a une certaine
différenciation génétique entre ces derniers. Cependant, les résultats de cette étude suggerent
que les loutres frangaises ne sont pas fortement structurées en sous-populations
géographiquement distinctes sur le plan génétique. Les deux groupes présumés, correspondant
aux deux dernieéres populations en France dans le Massif central (incluant 1’Auvergne
géographique) et le long de la fagade atlantique, sont partiellement mélangés et semblent étre
génétiquement proches (Fy = 0,040).

Le processus de recolonisation naturelle se poursuit depuis plus de 30 ans, et les
loutres issues de la cote, des marais de 1’ Atlantique d’une part et des régions du Massif central

d’autre part ne semblent pas restées totalement isolées. Bien qu’un brassage génétique soit



certainement en cours, comme cela a été suggéré dans des études antérieures suite a la mise en
¢vidence de I’expansion et de la jonction de populations autrefois isolées (Reuther et
Krekemeyer 2004; Rosoux et Green 2004, Lemarchand et Bouchardy, 2011), il est
probablement encore insuffisant pour homogénéiser génétiquement toutes les populations.
Cependant, compte tenu de 1’expansion de 1’espéce, observée dans de nombreux endroits en
France, cette homogénéisation génétique complete est susceptible d'étre observée a l'avenir.

Bien que la loutre d’Europe ait récemment ¢largi son aire de répartition en France a
une grande moitié sud-ouest du pays et y connaisse une dynamique favorable, elle reste une
espece menacée a 1’échelle du continent, et sa conservation demeure donc une préoccupation,
la dynamique naturelle de I’espéce étant globalement faible (Kruuk, 2006). A long terme, les
activités humaines (induisant par exemple la dégradation des habitats, leur pollution et leur
contamination ou celle des proies de 1’espeéce) pourraient ralentir cette expansion, ou
empécher des populations de loutres stables et fonctionnelles de loutres de se maintenir
(Robitaille et Laurence 2002; Reuther et Krekemeyer 2004; Lemarchand et al 2007, 2010,
2011a,b, 2013, 2014).
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