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Action 3.4.4 « Programme de conservation ex-sitlad&erdrix grise »

Etat de conservation de la diversité génétiqguepdesilations sauvages de perdrix grises des

Pyrénées et des perdrix grises de I'élevage d’'iEstédmeu (Pallars Sobira, Catalogne)

Nicolas BecH’ , Jérome Boissiél, Aida Tarragé Guarrty, Ramon Martinez-ViddP et
Claude. Novo&®

Wyniversité Perpignan Via Domiti& Generalitat de Cataluny&Office National de la

Chasse et de la Faune Sauvage

I/ Introduction : lAchers et introgression génétigte :

En Europe, la perdrix gris@érdix perdiy représente I'une des especes de petit gibier les
plus prisées. Pour cette raison, des lachers dkeip@rises d’élevages ont été entrepris des le
milieu du XXM siécle un peu partout en Europe [au Danemark (snannées 1950), en
Angleterre (dans les années 1960), en France &df#s tles années 1960) ou encore en ex-
Tchécoslovaquie (dans les années 1970)] (Birkanl)19es lachers ont été effectués a des
fins cynégétiques pour renforcer les populatiorianedies.

La plupart des individus lachés en milieu natuggitdrés certainement voués a étre tirés au
cours de la saison de chasse suivante, mais lesplugent, ces individus sont condamnés a
mourir pendant la période hivernale a cause denewvaise adaptation au milieu ou de leur
incapacité a se nourrir (Guitart, Cassaing, 20@®pendant, il arrive quelque fois que
certains individus persistent dans le milieu etvant a s’intégrer au sein des populations
autochtones sauvages. Apparaissent alors des desternybrides, premier signe véritable
d’une introgression génétique de perdrix d’élevdaes les populations de perdrix sauvages.
D’'un point de vue général, outre le fait que I'higltion crée un risque majeur pour
lintégrité génétique des taxons concernés, I'hjditibn est souvent percue comme un
mécanisme diminuant la valeur sélective des indwidu niveau des zones d’hybridation
(Barton, 2001). Ainsi, suite a des repeuplementiesfins cynégétiques, des introgressions
génétiques chez la perdrix bartaveldettoris graeca et chez la perdrix rougé\( rufa) par
des perdrix choukarsA( chukaj ont été observées (Barilast al, 2007). La principale
conséquence de ces introgressions génétiques saraitperte des adaptations locales
augmentant les risques d’extinction.

Chez la perdrix grise, une hybridation, suite a ldekers massifs a but cynégétique, a tres
certainement conduit & la disparition de la sopeesPerdix perdix italica(Liukkonen-
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Anttila et al, 2002). En France, des cas d’hybridation entrdrpegrises sauvages et perdrix
grises d'élevages ont déja été mis en évidence.efi#t, sur la base de marqueurs
allozymiques (Blancet al, 1986; Effenberger, Suchentrunk, 1999) ou mitodhni@mix
(Gomez-Moliner, 2007; Liukkonen-Anttilet al, 2002; Martinet al, 2003; Uimaniemgt al,
1999), une introgression de génes de perdrix dégjewde plaineRerdix perdix armoricang

a été détectée chez les perdrix sauvages des Bgréférdix perdix hispaniensis
Cependant, au début du présent travail, aucune étiltsant les marqueurs nucléaires n’avait
éte réalisée sur la perdrix grise, faute de manmgu@unicrosatellites) disponibles. Seule Selma
Mautner avait défini 5 marqueurs microsatellitesaditi sa these de doctorat a I'Université de
Vienne afin d’étudier la relation entre diversigngtique et valeur sélective chez des perdrix
grises d’élevages (Mautner, 2001).

Les marqueurs nucléaires microsatellites sont déngs comme des marqueurs de choix dans
'étude génétique des populations (Frankhetnal, 2002). En effet, de part leur héritabilité
mendélienne par rapport aux marqueurs mitochondriga héritabilité uniquement
maternelle), ou par rapport a leur degré de polpmisme bien supérieur aux marqueurs
allozymiques, les marqueurs microsatellites sostrdarqueurs de premier choix pour le suivi
d'une introgression génétique. De plus, ces mamgueuicrosatellites sont également
efficaces dans les analyses de structuration ggreétles populations naturelles (Frankretm
al., 2002).

Le premier objectif de cette étude est d'établuy $a base de marqueurs nucléaires
microsatellites, un diagnostic de lintrogressicgnétique des perdrix grises des Pyrénges.
Une estimation du taux d’introgression génetique plerdrix grises des Pyrénées ainsi gue
des analyses a la fois de la distribution de dettegression et de son origine ont donc |été
entreprises a l'aide de I'outil moléculaire.
Le deuxiéme objectif est d’établir, a I'aide desnme& marqueurs, un diagnostic de I'état| de
conservation de la diversité génétique des pegtises du centre d’élevage d’Esterri d’Aneu

(Pallars Sobira, Catalogne).
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[/ Développement de margueurs nucléaires microsaliges :

Cette étude a tout d'abord fait I'objet de la mige point de marqueurs nucléaires

microsatellites amplifiables chez la perdrix griSeiwr plus de 150 marqueurs microsatellites
testés en ‘amplification croisée’, seul un panelldanarqueurs a été retenu pour I'étude. Sur
ces 12 marqueurs, 10 ont fait I'objet d’une pultimadans la revue ‘Genetics and Molecular

Research’ (Beckt al, 2010).

Les résultats des analyses issues de ces marquelggaires sont venus compléter les travaux

préecédemment réalisés a I'aide des marqueurs mailésienzymatiques et mitochondriaux.

[1l/ Estimation de l'introgression génétique des pedrix grises sauvages des Pyrénées

= Echantillonnage :
Afin de réaliser cette étude nous avons extraibNM\de 703 échantillons d’ailes, de sang ou
de plumes. Cet échantillonnage était constitué @ ferdrix grises sauvages pyrénéennes
(réparties en 17 populations) et de 98 perdrixegrid’élevages. Parmi ces dernieres, 41
perdrix proviennent de 3 populations d'élevagesmdass (ayant servi a repeupler les
populations situées dans les Pyrénées Orientadegdises, en Andorre et sur le col de
'Aubisque). Les 57 autres perdrix grises d’élevageviennent du centre d’élevage situé a
Esterri d’Aneu (individus de 2003 a 2009). Ce cemfelevage est connu pour étre a la base
de plusieurs opérations de repeuplement dans leén&gs Catalanes (Pallars Sobira,

Cerdagne...).

= Comparaison entre perdrix grises d’élevages et agas :
Les premiéres analyses nous ont permis de releverdifference génétique significative
entres les perdrix grises sauvages des Pyréndes pérdrix grises d'élevages (Fst=0.0625,
P=0.017). Cette différenciation est telle que leslividus peuvent étre classés en 2
ensembles génétiques: ‘sauvages’ et ‘élevages’figuire 1. Sur cette figure nous pouvons
apercevoir que les individus (représenté par ldenoes) sauvages sont majoritairement
associés a un ensemble génétique représenté pauleur jaune alors que les individus
d’élevages semblent plutot assimilés a 'enseméteétique représenté par la couleur rouge.
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Figure 1 : Figure réalisée a partir du logiggRUCTURE(PRITCHARD ET AL, 2000), chaque colonne de I'histogramme représemte u
individu. Chaque individu est assigné a une degdpiilations sauvages pyrénéennes ou a I'un ddté4detits élevages.

Il est & noter que certaines perdrix sauvages pgrétes sont fortement assignées au cluster
‘elevage’ (rouge). Ces assignations sont une cams@g d’une introgression de genes de

perdrix d’élevage dans les populations sauvage®yenées.

=>» Estimation de l'introgression génétique des perdpilses pyrénéennes :
Nous avons fait appel a des méthodes de statistiquenous ont permis de distinguer, au
sein des populations sauvages pyrénéennes, lesidingli véritablement sauvages, les

individus hybrides et les individus lachers (etlgvés en nature), voir figure 2 a et b.
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Figure 2b : Individus statistiquement hybrides achés au sein des 17 populations sauvages deé

Pyrénées.

Les individus potentiellement introgressés (n=229Yyetrouvent dans toutes les populations
sauvages dans des proportions variées. Ainsi, ssundssif Pyrénéen, prés de 38% des
individus sont introgréssés par des génes de paltfievages. Cette nouvelle estimation est
supérieure au taux d’introgression génétique dedripegrises des Pyrénées initialement
estimé a 12,2% (Matrtiat al, 2003).
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Cette différence est due au type de marqueurs milaiées utilisés. En effet, les marqueurs
mitochondriaux, employés dans I'étude de Martirale{2003), sont connus pour avoir une
héritabilité exclusivement maternelle masquantidnsignal génétique de l'introgression sur
les lignées males. L’'estimation de l'introgressg#métique s’en voit ainsi forcément sous-
estimée.

La distribution géographique et les taux d'intraggien génétique sont représentés dans la

figure 3.
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Figure 3 : a. Distribution de I'introgression géqée (%) au sein des populations de perdrix grisssPyrénées.
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b. Représentation sur carte de cette introgragginétique.

Cependant, il existe une différence génétique fogive entre les perdrix d’élevages
espagnols et les perdrix d’élevages francais (Fgtem = 0.054 , P=0.05). Ainsi nous avons
représenté la part de chacun des deux élevagesdisaou espagnol) dans chaque population

sauvage des Pyrénées, voir figure 4.
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Canigou  Puigmal Carlit Cerdagne Andorre Madres  Donezan  Mont Tabe Aston

Sauvages 0.947 0.952 0.944 0.816 0.8596 0.979 0.933 0.964 0.974
0.023 0.009 0.018 0.083 0.035 0.007 0.005 0013 0014
Elevage France 0.030 0.028 0.038 0101 0.089 0.014 0.00& 0.017 0.01
3 Seigneurs  Ustou  MellesLuchon Vallée du Gave Col de I'Aubisque Lescun Pallars Sobira  Alta Ribagorca
Sauvages 0.979 0.965 0.951 0,982 0.649 0.991 0.797 0.983
Elevage Espagne 0.009 0.020 0.012 0.013 0.012 0.006 0.184 0.013
Elevage France 0.012 0.012 0.036 0.005 0.339 0.003 0.019 ooog @
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Figure 4 : a. Distribution de l'introgression gégée (%) au sein des populations de perdrix gessPyrénées.
b. Représentation sur carte de cette intregregénétique.
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L’empreinte génétique des perdrix d’élevages seuge principalement dans les populations
de Pallars Sobira, Cerdagne, Andorre et sur le d@»oll'’Aubisque. Ces résultats sont
concordants avec les pratiques de lachers largemdpandues jusqu’a récemment sur ces
populations. Notons également que les populationges en Andorre et en Cerdagne
révelent une introgression génétique venant aisadies élevages espagnols et Francais.

Il existe plusieurs facteurs permettant d’expliglaefaible proportion d’individus introgressés
dans les autres populations : (1) la faible digpardes perdrix grises qui limiterait en effet, la
propagation des genes d’élevage dans le milieR)de (faible taux de survie post-lachers des
oiseaux d’élevage (Guitart, Cassaing, 2000, CI&N@®¥OA Comm. Pers.), la contribution de
ces oiseaux a l'introgression génétique des papuksauvages dépend surtout de la quantité
d’oiseaux lachés. Ceci pourrait expliquer les tdlimtrogression élevés que l'on trouve au
niveau des populations de I'Aubisque, Andorre, @greé et Pallars Sobira, populations

connues pour faire I'objet de lachers réguliers.
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=>» Origine de la différenciation entre perdrix d’éleyes francais et espagnols :

La difféerenciation génétique entre les perdrix eMgges francais et les perdrix d’élevages
espagnols s’explique par la proximité génétique perdrix d’élevages francais avec les
perdrix grises sauvages situées dans le Bassisiétarvoir figure 5. En effet, sur cette figure,

il apparait que les perdrix lachées du c6té frangapparentent plus a des perdrix grises de
plaine P.p. armoricand qu'a des perdrix grises de montagiep( hispaniens)s Ces deux
sous-especes sont allopatriques et possédent dgsness écologiques bien différentes.
Ainsi, I'hybridation entre perdrix grises sauvagegochtones et perdrix grises d’élevage de
plaine représente un risque majeur quant a I'm&gyenétique de la sous-espde.
hispaniensis En revanche, I'élevage d’Esterri d’Aneu a étdiséaau moins pour partie, a
partir de perdrix grises sauvages capturées emendans ce sens cet élevage ne présente pas
de risque majeur pour I'intégrité génétique deslpeigrises sauvages repeuplées. Cependant,
la position éloignée de ce centre d’élevage suypldm factoriel de la figure 5 révele une
certaine divergence génétique des perdrix en daptpar rapport aux perdrix sauvages des
Pyrénées. Cette divergence pourrait étre due adériee génétique intrinseque a I'élevage
résultant potentiellement d’'un effet de consangéini
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Figure 5 : Analyse Factorielle des Correspondaf&E€) réalisée avec le logiciglENETIX (Belkhir et al, 1996) sur la base
de la distribution des génotypes de chaque indiieis étoiles représentent les populations de pegdses lachées dans les
Pyrénées. Les cercles noirs représentent les pgmmdade perdrix grises sauvages des Pyrénées.cémdes blancs

représentent les populations de perdrix grises agmsy situées dans le Bassin Parisien. Les ellipsesté rajoutées

posterioria I'aide d’'une classification hiérarchique ascenda

8/13



|\V/ Structuration génétiqgue des populations de perdx grises sauvages dans les Pyrénées :

Les méthodes statistiques nous ayant permis dénglist les individus sauvages des
individus introgréssés, nous avons pu lancer ledyaes de structuration génétiqgue des
perdrix grises des Pyrénées sans tenir compte rafigidus introgressés. Les premiers
résultats indiquent qu’il n'y a pas de différendgngficative dans la distribution de la

diversité génétique au sein des populations pyreree(He, test de Friedman, N=12, ddI=16,
P=0.493), (AR, test de Friedman, N=12, ddI=16, B5P). En revanche, les analyses de
structuration génétique réveélent des différenanstigénétiques significatives entre certaines
populations (Fst moyen de 0.041+0.029). De plus,distances génétiques sont positivement
corrélées avec les distances géographiques eunieBerévelant un isolement par la distance,

voir figure 6.

o a0 IIZIEIEI 1EIEI‘EIEIEI 15EIIEIEIEI ZDD‘DDD EEEIIEIEIEI
Distances géographiques euclidiennes (métres)

Figure 6 : Test de Mantel réalisé avec le logigialELE IN SPACE (Miller,

2005). Régression linéaire entre distances géreigar paire d'individus

et distances géographiques euclidiennes (r2= 0;G3491.0009)

L’isolement par la distance est connu chez de nembmalliformes (Bechet al, 2009;
Caizergue®t al, 2003; Caizerguest al, 2001). Cette structuration génétique spatiate, dk
‘voisinage’, caractérisée par des flux géniquespdximité, est souvent expliquée par le
comportement des oiseaux qui limitent leurs mouvemmaux localités proches. Les distances
de dispersion enregistrées par la télémétrie duéga a I'aide de I'outil génétique semblent
confirmer ce résultat. En effet, dans l'état actdels connaissances, les distances de
dispersion post-natale des jeunes perdrix griséterminées par le radiopistage ou la
génétique, ne dépasseraient pas 11 kilometres.
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V/ Etat de conservation de la diversité génétiqueas perdrix grises de I'élevage d’Esterri

d’Aneu :

Pour réaliser le suivi de la diversité génétique pierdrix grises de I'élevage d’Esterri d’Aneu
au cours du temps, nous avons scindé I'échantdigaren deux ensembles. Ces ensembles
ont été réalisés a partir de I'année de naissamcehaque individu. Ainsi, le premier
ensemble englobe les perdrix nées entre 2003 & @0& deuxiéme les perdrix nées entre
2007 et 20009.

La diversité génétique a été appréhendée a I'adddedix indices de diversité génétique que
sont : la richesse allélique (AR) et I'hnétérozygdtie).

Les premiers résultats indiquent qu'il y a une @&k diversité génétique significative entre
les perdrix nées entre 2003 et 2005 et les perdées entre 2007 et 2009. Cette
appauvrissement génétique pourrait s’expliquerymarégime consanguin résultant de l'arrét
des ‘retrempages’ (apport d’individus sauvagesyein de I'élevage. Comparativement aux
diversités génétigues moyennes calculées sur plgsieentres d’élevages francais (ayant
servis a repeupler les populations de perdrix grswées dans les Pyrénées et le Bassin
Parisien) ainsi que sur des populations sauvagesPgenées, I'élevage d’Esterri d’Aneu
présente aujourd’hui des diversités génétiquegiafées alors gu’entre 2003 et 2005 ces
diversités génétique faisait partie des plus éleveeir figure 7. Il est a noter cependant que
le regroupement, au sein de I'échantillonnageahitie perdrix issues de différents élevages a
pu augmenter artificiellement la richesse alléligles populations d’élevages. Il en est de

méme pour les populations sauvages.

8 - “P<0.05 Richesse allélique | g75 - *P<0.05 Hétérozygotie
|

0_65—""{" """" ] """" o S
0.6 l ] J

0.55 4

0.5

Estarr 20032005 Este-ri 2007-2008 Populztions SYrénéas sallagas Esterri 2003-2005Esterri 2007-2009  Populations Pyrénées
©oorages d'eélevagss sauvages

Figure 7 : indices de diversité génétique pourfdepulations d’Esterri 2003-2005, d’Esterri 2007-200e différents

élevages et des perdrix pyrénéennes sauvagesghes kn pointillée gris représentent les moyexieeschesse allélique
et d’hétérozygotie. La significativité du test enEsterri 2003-2005 et Esterri 2007-2009 a éténéstia I'aide d'un test de
Wilcoxon implémenté dans le logiciel SPPS.
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Cet appauvrissement génétique entre 2003-20050&t2009 s’est accompagné d’une
différenciation génétique significative. Cette diffnciation a été estimée a environ 2% et
serait due a une dérive génétique intrinsequdevbge.

=>» Conclusion:
Situé au cceur des Pyrénées et fondé a partir didperauvages des Pyrénées le centre
d’élevage d’Esterri d’Aneu représente un intéréit tparticulier pour les opérations de
renforcement des populations de perdrix grises demdPyrénées. Cependant, sa position
marginale sur le plan factoriel couplé a un appasement génétique au cours des derniéres
années soulévent des inquiétudes pour de fututerddic En effet, méme si les perdrix
d’élevages actuelles sont les descendantes depsedivages pyrénéennes, il n'en est pas
moins qu’elles sont devenues au cours du tempereiffes génétiquement des perdrix
sauvages actuelles. Ainsi, la poursuite des lach@artir de ce ‘stock’ d’élevage pourrait se
traduire par une hybridation entre perdrix d'élevdgchées et perdrix sauvages pouvant
conduire a une perte des adaptations locales etridque d’appauvrissement des populations
de perdrix sauvages.
Des préconisations peuvent étre envisagées. Laignemréconisation consisterait a recréer
un nouveau stock reproducteur a partir des quelmaiadus sauvages qui sont actuellement
conservés au centre séparément des oiseaux d'éle@agstock devrait étre, autant que
possible, retrempé régulierement avec des individasvages afin d’éviter, comme
préecédemment, une divergence génétique intrinsgdjékevage.
Une autre préconisation pourrait étre de recorestiun stock reproducteur a partir des
individus d’élevages les plus proches génétiquenaest perdrix sauvages. La aussi des
« retrempages » réguliers a partir d’'individus s@@s seraient déterminants pour le maintien

de la diversité génétique de I'élevage.

Dans tous les cas, étant donné que toutes les gimmd naturelles de perdrix grises des
Pyrénées comportent un certain niveau d’introgoessil ne sera pas possible de faire
disparaitre entierement cette introgression de gengerdrix d’élevages dans les populations
sauvages comme celles d’élevages, un fond d'irgssjon génétique relictuel étant attendu.
Néanmoins, nous pouvons nous attendre a un anenésg de ces taux d’introgression
génetique au fil des générations si les perdrixledages lachées se rapprochent

génetiqguement d’un profil ‘pyrénéen’.
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