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I/ Introduction : lâchers et introgression génétique :  

En Europe, la perdrix grise (Perdix perdix) représente l’une des espèces de petit gibier les 

plus prisées. Pour cette raison, des lâchers de perdrix grises d’élevages ont été entrepris dès le 

milieu du XXème siècle un peu partout en Europe [au Danemark (dans les années 1950), en 

Angleterre (dans les années 1960), en France (dès la fin des années 1960) ou encore en ex-

Tchécoslovaquie (dans les années 1970)] (Birkan, 1971). Ces lâchers ont été effectués à des 

fins cynégétiques pour renforcer les populations naturelles. 

La plupart des individus lâchés en milieu naturel sont très certainement voués à être tirés au 

cours de la saison de chasse suivante, mais le plus souvent, ces individus sont condamnés à 

mourir pendant la période hivernale à cause de leur 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.  

D’un point de vue général, outre le fait que l’hybridation crée un risque majeur pour 

l’intégrité génétique des taxons concernés, l’hybridation est souvent perçue comme un 

mécanisme diminuant la valeur sélective des individus au niveau des zones d’hybridation 

(Barton, 2001). Ainsi, suite à des repeuplements à des fins cynégétiques, 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., 2007). La principale 

conséquence de ces introgressions génétiques serait une perte des adaptations locales 

augmentant les risques d’extinction. 

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-



3 / 13 
 

Anttila et al., 2002). En France, des cas d’hybridation entre perdrix grises sauvages et perdrix 

grises d’élevages ont déjà été mis en évidence. En effet, 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 détectée chez les perdrix sauvages des Pyrénées (Perdix perdix hispaniensis). 

Cependant, au début du présent travail, aucune étude utilisant les marqueurs nucléaires n’avait 

été réalisée sur la perdrix grise, faute de marqueurs (microsatellites) disponibles. Seule Selma 

Mautner avait défini 5 marqueurs microsatellites durant sa thèse de doctorat à l’Université de 

Vienne afin d’étudier la relation entre diversité génétique et valeur sélective chez des perdrix 

grises d’élevages (Mautner, 2001).  

Les marqueurs nucléaires microsatellites sont 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 marqueurs microsatellites sont des marqueurs de premier choix pour le suivi 

d’une introgression génétique. De plus, ces marqueurs microsatellites sont également 

efficaces dans les analyses de structuration génétique des populations naturelles (Frankham et 

al., 2002). 

 

Le premier objectif de cette étude est d’établir, sur la base de marqueurs nucléaires 

microsatellites, un diagnostic de l’introgression génétique des perdrix grises des Pyrénées. 

Une estimation du taux d’introgression génétique des perdrix grises des Pyrénées ainsi que 

des analyses à la fois de la distribution de cette introgression et de son origine ont donc été 

entreprises à l’aide de l’outil moléculaire.  

Le deuxième objectif est d’établir, à l’aide des mêmes marqueurs, un diagnostic de l’état de 

conservation de la diversité génétique des perdrix grises du centre d’élevage d’Esterri d’Aneu 

(Pallars Sobirà, Catalogne). 
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II/ Développement de marqueurs nucléaires microsatellites : 

Cette étude a tout d’abord fait l’objet de la mise au point de marqueurs nucléaires 

microsatellites amplifiables chez la perdrix grise. Sur plus de 150 marqueurs microsatellites 

testés en ‘amplification croisée’, seul un panel de 12 marqueurs a été retenu pour l’étude. Sur 

ces 12 marqueurs, 10 ont fait l’objet d’une publication dans la revue ‘Genetics and Molecular 

Research’ (Bech et al., 2010). 

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

précédemment réalisés à l’aide des marqueurs moléculaires enzymatiques et mitochondriaux. 

 

III/ Estimation de l’introgression génétique des perdrix grises sauvages des Pyrénées. 

� Échantillonnage : 

Afin de réaliser cette étude nous avons extrait l’ADN de 703 échantillons d’ailes, de sang ou 

de plumes. Cet échantillonnage était constitué de 605 perdrix grises sauvages pyrénéennes 

(réparties en 17 populations) et de 98 perdrix grises d’élevages. Parmi ces dernières, 41 

perdrix proviennent de 3 populations d’élevages français (ayant servi à repeupler les 

populations situées dans les Pyrénées Orientales françaises, en Andorre et sur le col de 

l’Aubisque). Les 57 autres perdrix grises d’élevage proviennent du centre d’élevage situé à 

Esterri d’Aneu (individus de 2003 à 2009). Ce centre d’élevage est connu pour être à la base 

de plusieurs opérations de repeuplement dans les Pyrénées Catalanes (Pallars Sobirà, 

Cerdagne…). 

 

� Comparaison entre perdrix grises d’élevages et sauvages : 

Les premières analyses nous ont permis de relever une différence génétique significative 

entres les perdrix grises sauvages des Pyrénées et les perdrix grises d’élevages (Fst=0.0625, 

P=0.017). Cette différenciation est telle que les individus peuvent être classés en 2 

ensembles génétiques: ‘sauvages’ et ‘élevages’ voir figure 1. Sur cette figure nous pouvons 

apercevoir que les individus (représenté par les colonnes) sauvages sont majoritairement 

associés à un ensemble génétique représenté par la couleur jaune alors que les individus 

d’élevages semblent plutôt assimilés à l’ensemble génétique représenté par la couleur rouge. 

 

 

 

 

 



5 / 13 
 

 

 

 

 

 
Figure 1 : Figure réalisée à partir du logiciel STRUCTURE (PRITCHARD ET AL., 2000), chaque colonne de l’histogramme représente un 
individu. Chaque individu est assigné à une des 17 populations sauvages pyrénéennes ou à l’un des 4 différents élevages. 
 

Il est à noter que certaines perdrix sauvages pyrénéennes sont fortement assignées au cluster 

‘élevage’ (rouge). Ces assignations sont une conséquence d’une introgression de gènes de 

perdrix d’élevage dans les populations sauvages des Pyrénées. 

 

� Estimation de l’introgression génétique des perdrix grises pyrénéennes : 

Nous avons fait appel à des méthodes de statistiques qui nous ont permis de distinguer, au 

sein des populations sauvages pyrénéennes, les individus véritablement sauvages, les 

individus hybrides et les individus lâchers (et prélevés en nature), voir figure 2 a et b. 

 

 
Figure 2a : Individus statistiquement sauvages au sein des 17 populations sauvages des Pyrénées. 
 

 

 

 

Figure 2b : Individus statistiquement hybrides ou lâchés au sein des 17 populations sauvages des 
Pyrénées. 
 

Les individus potentiellement introgressés (n=229) se retrouvent dans toutes les populations 

sauvages dans des proportions variées. Ainsi, sur le massif Pyrénéen, près de 38% des 

individus sont introgréssés par des gènes de perdrix d’élevages. Cette nouvelle estimation est 

supérieure au taux d’introgression génétique des perdrix grises des Pyrénées initialement 

estimé à 12,2% (Martin et al., 2003).  
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Cette différence est due au type de marqueurs moléculaires utilisés. En effet, les marqueurs 

mitochondriaux, employés dans l’étude de Martin et al. (2003), sont connus pour avoir une 

héritabilité exclusivement maternelle masquant ainsi le signal génétique de l’introgression sur  

les lignées mâles. L’estimation de l’introgression génétique s’en voit ainsi forcément sous-

estimée. 

La distribution géographique et les taux d’introgression génétique sont représentés dans la 

figure 3. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

  

 

 

Figure 3 : a. Distribution de l’introgression génétique (%) au sein des populations de perdrix grises des Pyrénées. 

   b. Représentation sur carte de cette introgression génétique. 

 

Cependant, il existe une différence génétique significative entre les perdrix d’élevages 

espagnols et les perdrix d’élevages français (Fst moyen = 0.054 , P=0.05). Ainsi nous avons 

représenté la part de chacun des deux élevages (français ou espagnol) dans chaque population 

sauvage des Pyrénées, voir figure 4. 
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Figure 4 : a. Distribution de l’introgression génétique (%) au sein des populations de perdrix grises des Pyrénées.  
     b. Représentation sur carte de cette introgression génétique. 
 

L’empreinte génétique des perdrix d’élevages 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.  

Il existe plusieurs facteurs permettant d’expliquer la faible proportion d’individus introgressés 

dans les autres populations : (1) la faible dispersion des perdrix grises qui limiterait en effet, la 

propagation des gènes d’élevage dans le milieu et (2) le faible taux de survie post-lâchers des 

oiseaux d’élevage (Guitart, Cassaing, 2000, Claude NOVOA Comm. Pers.), la contribution de 

ces oiseaux à l’introgression génétique des populations sauvages dépend surtout de la quantité 

d’oiseaux lâchés. Ceci pourrait expliquer les taux d’introgression élevés que l’on trouve au 

niveau des populations de l’Aubisque, Andorre, Cerdagne et Pallars Sobirà, populations 

connues pour faire l’objet de lâchers réguliers. 

 

 

 

 

 

 

a 

b

Frontière France-Espagne 
 
   Proportion génétique sauvage 

P. génétique d’élevage Espagne 
P. génétique d’élevage France 
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� Origine de la différenciation entre perdrix d’élevages français et espagnols : 

La différenciation génétique entre les perdrix d’élevages français et les perdrix d’élevages 

espagnols s’explique par  la proximité génétique des perdrix d’élevages français avec  les 

perdrix grises sauvages situées dans le Bassin Parisien, voir figure 5. En effet, sur cette figure, 

il apparait que les perdrix lâchées du côté français s’apparentent plus à des perdrix grises de 

plaine (P.p. armoricana) qu’à des perdrix grises de montagne (P.p. hispaniensis). Ces deux 

sous-espèces sont allopatriques et possèdent des exigences écologiques bien différentes. 

Ainsi, l’hybridation entre perdrix grises sauvages autochtones et perdrix grises d’élevage de 

plaine représente un  risque majeur quant à l’intégrité génétique de la sous-espèce P.p. 

hispaniensis. En revanche, l’élevage d’Esterri d’Aneu à été réalisé, au moins pour partie, à 

partir de perdrix grises sauvages capturées en nature. Dans ce sens cet élevage ne présente pas 

de risque majeur pour l’intégrité génétique des perdrix grises sauvages repeuplées. Cependant, 

la position éloignée de ce centre d’élevage sur le plan factoriel de la figure 5 révèle une 

certaine divergence génétique des perdrix en captivité par rapport aux perdrix sauvages des 

Pyrénées. Cette divergence pourrait être due à une dérive génétique intrinsèque à l’élevage 

résultant potentiellement d’un effet de consanguinité. 

Figure 5 : Analyse Factorielle des Correspondances (AFC) réalisée avec le logiciel GENETIX (Belkhir et al., 1996) sur la base 

de la distribution des génotypes de chaque individu. Les étoiles représentent les populations de perdrix grises lâchées dans les 

Pyrénées. Les cercles noirs représentent les populations de perdrix grises sauvages des Pyrénées. Les cercles blancs 

représentent les populations de perdrix grises sauvages situées dans le Bassin Parisien. Les ellipses ont été rajoutées a 

posteriori à l’aide d’une classification hiérarchique ascendante. 
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IV/ Structuration génétique des populations de perdrix grises sauvages dans les Pyrénées : 

Les méthodes statistiques nous ayant permis de distinguer les individus sauvages des 

individus introgréssés, nous avons pu lancer les analyses de structuration génétique des 

perdrix grises des Pyrénées sans tenir compte des individus introgressés. Les premiers 

résultats 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). En revanche, les analyses de 

structuration génétique révèlent des différenciations génétiques significatives entre certaines 

populations (Fst moyen de 0.041±0.029). De plus, ces distances génétiques sont positivement 

corrélées avec les distances géographiques euclidiennes révélant un isolement par la distance, 

voir figure 6. 

 

Figure 6 : Test de Mantel réalisé avec le logiciel ALLELE IN SPACE (Miller, 
2005). Régression linéaire entre distances génétiques par paire d’individus 
et distances géographiques euclidiennes (r²= 0.0091; p=0.0009) 
 

L’isolement par la distance est connu chez de nombreux galliformes (Bech et al., 2009; 

Caizergues et al., 2003; Caizergues et al., 2001). 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. Les distances 

de dispersion enregistrées par la télémétrie et évaluées à l’aide de l’outil génétique semblent 

confirmer ce résultat. En effet, dans l’état actuel des connaissances, les distances de 

dispersion post-natale des jeunes perdrix grises, déterminées par le radiopistage ou la 

génétique, ne dépasseraient pas 11 kilomètres. 
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V/ Etat de conservation de la diversité génétique des perdrix grises de l’élevage d’Esterri 

d’Aneu : 

 

Pour réaliser le suivi de la diversité génétique des perdrix grises de l’élevage d’Esterri d’Aneu 

au cours du temps, nous avons scindé l’échantillonnage en deux ensembles. Ces ensembles 

ont été réalisés à partir de l’année de naissance de chaque individu. Ainsi, le premier 

ensemble englobe les perdrix nées entre 2003 et 2005 et le deuxième les perdrix nées entre 

2007 et 2009. 

La diversité génétique a été appréhendée à l’aide de deux indices de diversité génétique que 

sont : la richesse allélique (AR) et l’hétérozygotie (He). 

Les premiers résultats indiquent qu’il y a une perte de diversité génétique significative entre 

les perdrix nées entre 2003 et 2005 et les perdrix nées entre 2007 et 2009. Cette 

appauvrissement génétique pourrait s’expliquer par un régime consanguin résultant de l’arrêt 

des ‘retrempages’ (apport d’individus sauvages) au sein de l’élevage. Comparativement aux 

diversités génétiques moyennes calculées sur plusieurs centres d’élevages français (ayant 

servis à repeupler les populations de perdrix grises situées dans les Pyrénées et le Bassin 

Parisien) ainsi que sur des populations sauvages des Pyrénées, l’élevage d’Esterri d’Aneu 

présente aujourd’hui des diversités génétiques inférieures alors qu’entre 2003 et 2005 ces 

diversités génétique faisait partie des plus élevées, voir figure 7. Il est à noter cependant que 

le regroupement, au sein de l’échantillonnage initial, de perdrix issues de différents élevages a 

pu augmenter artificiellement la richesse allélique des populations d’élevages. Il en est de 

même pour les populations sauvages. 

 

 

  

 

 

 

 

Figure 7 : indices de diversité génétique pour les populations d’Esterri 2003-2005, d’Esterri 2007-2009, de différents 
élevages et des perdrix pyrénéennes sauvages. Les lignes en pointillée gris représentent les moyennes de richesse allélique 
et d’hétérozygotie. La significativité du test entre Esterri 2003-2005 et Esterri 2007-2009 a été estimée à l’aide d’un test de 
Wilcoxon implémenté dans le logiciel SPPS. 

 

*P<0.05 *P<0.05 Richesse allélique  Hétérozygotie 
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Cet appauvrissement génétique entre 2003-2005 et 2007-2009 s’est accompagné d’une 

différenciation génétique significative. Cette différenciation a été estimée à environ 2%  et 

serait due à une dérive génétique intrinsèque à l’élevage. 

 

 

� Conclusion : 

Situé au cœur des Pyrénées et fondé à partir de perdrix sauvages des Pyrénées le centre 

d’élevage d’Esterri d’Aneu représente un intérêt tout particulier pour les opérations de 

renforcement des populations de perdrix grises dans les Pyrénées. Cependant, sa position 

marginale sur le plan factoriel couplé à un appauvrissement génétique au cours des dernières 

années soulèvent des inquiétudes pour de futurs lâchers. En effet, même si les perdrix 

d’élevages actuelles sont les descendantes de perdrix sauvages pyrénéennes, il n’en est pas 

moins qu’elles sont devenues au cours du temps différentes génétiquement des perdrix 

sauvages actuelles. Ainsi, la poursuite des lâchers à partir de ce ‘stock’ d’élevage pourrait se 

traduire par une hybridation entre perdrix d’élevage lâchées et perdrix sauvages pouvant 

conduire à une perte des adaptations locales et à un risque d’appauvrissement des populations 

de perdrix sauvages.  

Des préconisations peuvent être envisagées. La première préconisation consisterait à recréer 

un nouveau stock reproducteur à partir des quelques individus sauvages qui sont actuellement 

conservés au centre séparément des oiseaux d’élevage. Ce stock devrait être, autant que 

possible, retrempé régulièrement avec des individus sauvages afin d’éviter, comme 

précédemment, une divergence génétique intrinsèque à l’élevage. 

Une autre préconisation pourrait être de reconstituer un stock reproducteur à partir des 

individus d’élevages les plus proches génétiquement des perdrix sauvages. Là aussi des 

« retrempages » réguliers à partir d’individus sauvages seraient déterminants pour le maintien 

de la diversité génétique de l’élevage. 

 

Dans tous les cas, étant donné que toutes les populations naturelles de perdrix grises des 

Pyrénées comportent un certain niveau d’introgression, il ne sera pas possible de faire 

disparaître entièrement cette introgression de gène de perdrix d’élevages dans les populations 

sauvages comme celles d’élevages, un fond d’introgression génétique relictuel étant attendu. 

Néanmoins, nous pouvons nous attendre à un amortissement de ces taux d’introgression 

génétique au fil des générations si les perdrix d’élevages lâchées se rapprochent 

génétiquement d’un profil ‘pyrénéen’. 
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