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CONCLUSIONS 

 Deux modèles génétiques de colonisation semblables, avec un mélange progressif de différentes lignées génétiques issues de différentes sources. 

 Ces mélanges entre lignées tendent à augmenter leur diversité génétique et pourraient donc augmenter leur fitness et leur capacité de colonisation. 

 Résultats très encourageants pour la poursuite de la reconquête de la Loutre d’Europe. 

 … mais particulièrement préoccupants pour l’expansion du Vison d’Amérique, qui représente une menace réelle pour de nombreuses espèces 
autochtones et en danger, telles le Vison d’Europe (Mustela lutreola) ou le Desman des Pyrénées (Galemys pyrenaicus).  
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 Quels modèles génétiques de colonisation pour comprendre de telles dynamiques? 

 Loutre : 205 échantillons (tissus ou épreintes), collectés entre 1988 et 2014. 
 Vison d’Amérique : 220 échantillons des populations férales (1996-2016) et 131 échantillons de 3 élevages du Sud-Ouest (2005-2015). 
 Génotypage à partir respectivement de 14 et 10 marqueurs microsatellites autosomaux hypervariables et hérités de façon biparentale. 
 Analyse des données par clustering bayésien et différents indices (FIS coefficient de consanguinité, Ar richesse allélique, FST indice de fixation). 

 Etang de la Mazière 

Courant d’Huchet 

Le Vison d’Amérique (Neovison vison) 

 Implantation de populations férales, avec 
expansion très rapide depuis les années 1980. 

  Premiers élevages dans les années 1930. 
  Grandes visonnières et premières évasions 

en grand nombre dans les années 1950. 
  Diminution importante du nombre de 

visonnières à partir des années 1980. 

FST C AT  LIM SO MC PYR 

BRET 0,23 0,23 0,23 0,30 

C AT 0,19 0,14 0,18 

LIM 0,12 0,19 

SO MC 0,17 

Lignées FIS Ar 

BRET 0,06 2,5 

C AT -0,08 3,2 

LIM -0,07 3,0 

SO MC 0,05 3,7 

PYR 0,04 3,5 

Lignées FIS Ar 

BL 0,16 6,2 

OR 0,21 6,8 

VIO 0,29 11,3 

FST OR VIO 

BL 0,14 0,11 

OR 0,08 

Diversité génétique 

Flux de gènes 

Diversité génétique 

Flux de gènes 

 Loutre 
 Cinq lignées génétiques et géographiques (noyaux relictuels). 
 Bretagne et Pyrénées les plus isolées. 
 Flux de gènes entre toutes les lignées, plus intenses entre 

Atlantique, Massif central et Limousin. 

Vison d’Amérique 
 Trois lignées génétiques sans structuration géographique. 
 Lien génétique fort entre visons d’élevages et visons sauvages. 
 Flux de gènes intenses entres les trois lignées dans les 

populations férales. 

 Recolonisation progressive des 
réseaux depuis les années 1980-90. 

La Loutre d’Europe (Lutra lutra) 

 Forte régression au début du XXème siècle 
(Chasse, dégradation des habitats). 

 Noyaux relictuels sur la façade Atlantique 
et dans le Massif central. 

 Chasse et destruction interdites en 1972. 

(Source : Lemarchand et Bouchardy, 2011) 
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