Identification des canidés du Parc national du Motz
Tremblant et de sa périphérie a l'aide de marquews

microsatellites

Rapport technique

Novembre 2014

U é yit;is;ére des Foréts,
niversit l'I l'l et des Parcs
P
de Montréal Quebec




Rapport présenté a

Hugues Tennier

Parc national du Mont-Tremblant,

Identification des canidés du Parc national du MotiTremblant et

de sa périphérie a I'aide de marqueurs microsatelties

Université de Montréal

MFFP

Novembre 2014



Photo : Valérie Patenaude, Parc national du Moatibiant, 2008

Référence a citer

Rogic, A., N. Tessier, et F.-J. Lapointe. 2014.nkifecation des canidés du Parc national du Mont-
Tremblant et de sa périphérie a l'aide de marquenicsosatellites. Université de Montréal, Ministétes
Foréts, de la Faune et des Parcs. Rapport présent&sponsable du service de la conservation et de

I'éducation du Parc national du Mont-Tremblant. Méal. 30 p




RESUME

Le Parc national du Mont-Tremblant est le plus dragarc provincial au sud du Québec
comprenant un large éventail d’especes fauniquadnservation est une des orientations ou
I'enjeu le plus important des derniéres annéedaguesence de loups devenus familiers avec les
visiteurs. La direction a donc développé depuisB2®€s lignes directrices pour prévenir et gérer
les cas de loups familiers afin d’augmenter la sédes touristes, tout en favorisant les efforts

de conservation du loup.

Ainsi, afin de clarifier I'identification des caréd présents sur le territoire, de nombreux
échantillons (tissus et matiéres fécales) ont étduqillis dans le Parc national du Mont-
Tremblant ou a proximité depuis 2007. Ces échansllont été analysés, a l'aide d’outils
génétiques, pour vérifier la présence de coyd@esi§ latrans), de loups de I'EstQ. lycaon), de

loups gris C. lupus) ou d’individus hybrides.

Les résultats obtenus ont permit d’identifier génément 14 échantillons provenant du Parc
national du Mont-Tremblant et de sa périphérie.>Diadividus sont des coyotes, sept des loups
de I'Est et il y a cing individus hybrides. Il dstéressant de constater qu’au moins un coyote
semble fréquenter une meute de loup au nord detedirdu parc. La présence d’un individu
hybride a proximité de ce groupe permet de se pdssrquestions sur les liens de parenté
possible entre eux. Ces résultats préliminairetesent plusieurs questions intéressantes au sujet
de la dynamique des populations en lien avec Isepie de différentes espéeces de canidés ainsi
gue le partage de la ressource et du territoireplus important est toutefois I'acquisition de
connaissance sur l'aire de répartition du loup’Bstlau Québec et la présence possible d’'une

population distincte au sein d’'un grand territodent le Parc national du Mont-Tremblant.



INTRODUCTION

Le Parc national du Mont-Tremblant est le plus drparc provincial (1510 kfj au sud du
Québec. Il est composé de plus de 400 lacs etewiet d'un large éventail d’espéces fauniques
(Sépaq 2014). Ce parc est également une grandetattr touristique et offre de nombreuses
activités de plein air pour chaque saison. De 200008, des observations et des mentions sur la
présence de loups dans le parc ont connu une atafinangraduelle et les interactions entre les
touristes et les loups ont généré une certainenterdiTennier 2008). La direction a depuis
développé des lignes directrices pour prévenir @ergles cas de loups familiers, qui ont
contribué a augmenter la sécurité des touristesaiodavorisant les efforts de conservation du
loup. Afin de clarifier I'identification des canidéprésents sur le territoire, de nombreux
échantillons (tissus et matiéres fécales) ont étdaillis dans le Parc national du Mont-
Tremblant ou a proximité de ce dernier depuis 2@&s échantillons seront analyseés, a l'aide
d’outils génétiques, pour vérifier la présence dgotes Canis latrans), de loups de I'Est

(C. lycaon) ou de loups grisQ. lupus) ainsi que leur niveau d’hybridation.

METHODES
Echantillonnage

Des échantillons de canidés ont été recueillis @n st autour du Parc national du Mont-
Tremblant par le personnel entre 2007 et 2013 (Rar®. Des morceaux de muscles et des
matieres fécales ont été récoltés et conservéseldEmgnais pour le Loup 13, seuls des poils
étaient disponibles pour les analyses. Pour lestifiations, une priorité sur les échantillons

provenant des limites du Parc a été déterminéddpgues Tennier, biologiste responsable du



service de la conservation et de I'éducation aa Rational du Mont-Tremblant, en fonction de
leur potentiel d’appartenance a une des meutdsautille territoire. La cote de priorité 1 a été
accordée aux échantillons provenant de l'intérdauparc ou ayant été pieéges dans les quelques
centaines de meétres adjacents a sa limite. Ladebf@iorité 2 a été donnée aux échantillons, qui
selon la connaissance du territoire et la distalecéeur site de prélevement porte a croire qu'il
devait fort probablement utiliser le territoire plarc a un moment ou un autre de I'année. La cote
de priorité 3 a été attribuée a des échantillongverant de la périphérie mais dont
'appartenance a une des meutes utilisant le egeitdu parc n’était pas certaine. Toutefois,
advenant le cas ou les échantillons de feces atétgas de bonne qualité pour les analyses
génétiques, les autres échantillons pouvaient @itessés pour répondre aux questions sur

I'identification des canidés.

Les profils génétiques des échantillons de loupdeatoyotes provenant des données de Astrid
Vik Stronen (Stroneret al. 2012) ont été combinés, comme données de réEseawec la

matrice du présent projet, afin de pouvoir ideetifes échantillons de canidés (Annexe 2).

Méthodes d'extraction

L’ADN de tous les échantillons fécaux (niveau déoqite n ° 2) et de tous les tissus des
échantillons de priorités n ° 1 et n ° 3 fut ext(ainoter que I'échantillon des poils du Loup 13 a
également été répertorié comme priorité n ° 1)méthode d'extraction Quicklysis (Olsetral.
1996) a été utilisée pour extraire 'ADN de tous kéchantillons de tissus. Pour quelques
échantillons, dont il était plus difficile d’obtenun ADN de qualité, le kit Invitrogen™
PureLink™ Genomic DNA mini kit (protocole pour iesu de mammifere avec une élution dans

75 ul) a éteé privilégié.



Pour les échantillons de matieres fécales, de neumliests d'extraction ont été essayés. Dans un
premier temps, les échantillons ont été rincés aeeteau stérile. Cette eau était par la suite
récupérée pour extraire 'ADN des cellules épitiék du colon restées collées sur les feces.
L'ADN a été extrait en utilisant le kit QlAamp® FEd3NA Stool mini kit et I'ADN était élué
dans 200ul de tampon d'élution (selon les recommandationspiiocole) ou dans 10(Ql.
Devant I'échec pour obtenir de TADN en quantitéfisante pour la suite des analyses, d’autres
méthodes furent testées. Un sous échantillon dgiedividus a par la suite été utilisé, a des fins
de test, en utilisant I'eau de ringage et en gnate@long d'une petite portion de la matiére fécal
d’environ 3 cm x 2 cm. Le premier essai consisdaittiliser la méthode de 3 jours phénol/
chloroforme, une procédure classique d'extractielfe que décrite par Sambroekal. (1989).
Pour le deuxieme test, on a utilisé le kit Invigag™ PureLink ™ Genomic DNA mini kit en
suivant le protocole pour les tissus de mammiféravec une élution de 'ADN dans Hi0de
tampon. Enfin, le troisiéme test était fait enisdiht & nouveau le kit de mini-rapide DNA Stool
QIAamp® pour vérifier si I'ajout de matieres fésadel'eau de ringage contribuait a augmenter la

gualité des extractions et en éluant 'ADN dans$eseent 50ul de tampon.

Amplifications des microsatellites

Les mémes onze marqueurs microsatellites utiliagésSponeret al. (2012) ont été utilisés pour
permettre la comparaison avec les profils génésigles données témoins. Ces marqueurs sont:
PEZ15, PEZ19, FH2001, FH242Zanis20, Canisl09, Canisl72, Canis204, Canis225,
Canis250 et Canis377. Toutes les amorces F étaient associées a wmee gde M13. Une
troisieme amorce M13 était utilisée et marquéel@ordéscence (6-Fam ou Hex) pour permettre

de visualiser les alléles lors du génotypage.



Les amplifications, qui correspondent a I'augmeataexponentielle du nombre de copies de
I’ADN nucléaire bordé par les amorces des marqueucsosatellites, ont été réalisées dans des
volumes de 18IL par RPC (réaction de polymérase en chaine). Laiso comprenait : 100-
200 ng d’ADN génomique par échantillon, 1X tampaom réaction, 2,5 mM de Mggl 0,20
mm de chaque dNTP, 0,161 de I'amorce Reverse et de 'amorce en M13, O\ de I'amorce
Forward, 0,5 unité de Taq ADN polymérase (16,67 nkat), et 13,88 d’eau stérile. Les
profils thermiques pour la RPC ont été réalisésusuthermocycleur GeneAmp® PCR System
9700 (Applied Biosystems) et différaient pour cerdamarqueurs. Pour PEZ15, PEZ19, FH2001
et FH2422, les conditions étaient: une premier@ectde dénaturation a 94°C pendant 15
minutes, 38 cycles a 94°C pendant 30 secondes, p8h@ant 90 secondes, 72°C pendant 1
minute et une derniére étape d’élongation a 72%@l@et 30 minutes. Pour tous les marqueurs
Canis, les conditions suivantes ont été utilisées: urampere étape de dénaturation a 94°C
pendant 1 minute, 38 cycles a 94°C pendant 1 miange une température d’élongation, soit a
52°C (Canis20, 109, 204 & 377) ou a 58°C (CanisP2h & 250) pendant 45 secondes et a
74°C pendant 1 minute avec une derniére étapend@iion a 72°C pendant 5 minutes. Le
succes de I'amplification était visualisé par ldocation du produit de RPC avec du SYBR®
Green | acides nucléiques (Invitrogen™ Inc., deliBgton, Canada) migré sur un gel d’agarose
2% et exposé a une lumiere UV. Le produit de l'afigaition était ensuite visualisé par un
séquenceur automatique de type ABI-3730XL AnalystADN (Applied Biosystems) au centre
d'innovation de Génome Québec de I'Université McQibus les alleles ont été regardés
visuellement trois fois indépendamment en utilisaaheMarker v. 1.91 (SoftGenetics intel®

LLC, Pennsylvanie, USA).



Analyses statistiques

Les échantillons provenant de I'étude Stroeeml. (2012) ont été inclus dans les différentes
analyses comme échantillons témoins, afin d’idemtifes différentes espéces de canidés
présentes au Parc national du Mont-Tremblant ets damn périphérie. Le nombre le plus
vraisemblable de groupes (k) génétiquement distinest estimé a l'aide du logiciel
STRUCTURE (Pritchardet al. 2000, 2010). Différentes hypothéses représentanta six
groupes ont été testées avec 1 000 000 d'itératlenshaines de Markov. Dix répliquas ont été
calculés pour chacune des hypothéses (k = 1 aa6kolution maximisant la valeur de
vraisemblance étant retenue comme solution finEl€Evannoet al. 2005, Martieret al. 2007).

La proportion d’appartenance aux différents groufiglspour chaque individu est représentée
graphiguement, chaque colonne étant le profil ggnétd’'un individu. La figure obtenue avec
STRUCTURE permet de visualiser la représentaticndiéérents génomes retrouvés chez les
groupes de canidés. Les valeurs de Q pour I'appeamte a chaque regroupement sont également
présentées dans un tableau pour chaque individofotmation pour le groupe d’échantillon
provenant de la région du Parc national du Montililant a été ajoutée a la matrice des
échantillons témoins, ce qui permettait de crésr fegroupements suivants : Coyot&s (
latrans), loups gris C. lupus) Ontario, loups gris Québec, loups de I'Estlycaon) de I'Ontario,
loups de I'Est du Québec et les échantillons de Rational du Mont-Tremblant et de ses

environs.

Une analyse en composantes principales (PCA) aéstiésée a l'aide de l'outil "adegenet"
(Jombart 2008) dans le logiciel R (R DevelopmenteCbeam 2012) a des fins de comparaison.

Le pourcentage de la variance total expliqué pageh composante des génotypes a aussi été



calculé ainsi que des ellipses d’intervalle de @omfe de 95% pour les groupes d’individus

regroupeés selon le type de canidé.

En accord avec les analyses réalisées par Bestsin(2012), un regroupement des individus
selon leur identité coyote (N=64), loup de I'Est=@4d) et loup gris (N=27) a été réalisé en tenant
compte des valeurs de Q. Les individus étaiensékas purs » si @ 0,8 pour un regroupement
particulier et les individus dont la valeur Q < OéBaient identifiés comme des hybrides,
conformément aux autres études réalisées sur fifibation des Canidés (Veraret al. 2006,
Rutledgeet al. 2010, Wheeldomt al. 2010, Bensort al. 2012). Ces données ont été utilisees
pour veérifier si les trois groupes @anis étaient génétiquement distincts. Ainsi, des testts

de Fisher (Raymond et Rousset 1995a) ont été éslcafin de vérifier si la distribution des
fréquences alléliques est difféerente entre pairesrejroupement pour chaque locus. Une
différence statistique significative indique ques lgroupes de canidés sont génétiguement
distincts pour ce locus. Ces tests statistiquesétitréalisés a l'aide du logiciel GENEPOP
version 4.0 (Raymond et Rousset 1995b, Rousset)20@% valeurs des probabilités ont été
ajustées par une méethode séquentielle de Bonfewecii afin de minimiser les erreurs de type |

lors du calcul de plusieurs tests impliquant lesne& données (Rice 1989).

Une analyse moléculaire de variance (AMOVA) a éti€udée a I'aide du logiciel Arlequin 3.5
(Excoffier et al. 2005) pour veérifier si la variation génétiqueitfdus grande au sein d’un
groupe ou entre les groupes. Enfin, pour compléeranalyses et confirmer les résultats des
tests précédents, on a calculé desef les probabilités associées avec le méme logigec un

test de permutation pour 1000 itérations. Ces @®lite se basent pas que sur les fréquences
alléliques pour un locus comme pour les tests ex@etFisher, mais ils utilisent 'ensemble de

l'information disponible pour tous les locus. L'icd Fst (ou © de Weir et Cockerham 1984)



tient compte du processus de la dérive génétiqué et basé sur les différences entre les

fréquences alléliques.



RESULTATS & DISCUSSION

Extractions

L'ADN a été extrait pour un total de 35 échantiflofi4 tissus musculaires, 20 échantillons
fécaux et un échantillon de poils). Pour certaiohaétillons, des problemes sont toutefois

survenus.

Tissus - Curieuse # 0838: le tissu original foyour cet individu ne ressemblait pas a du tissu,
mais plutdt a une substance blanche gluante. ldetitm de '’ADN de cet échantillon n’a donc
pas fonctionné. Pour ce qui est de I'échantillonJdeior 33, I'’échantillon dégageait une odeur

nauséabonde et I'extraction a été refaite a deurses.

Matieres fécales - CFL0O09, 010 et 011 n'ont pdd'tdjet d'extraction vu les dates de récoltes et

le non succes d'amplification pour les féces. Dgs,ples échantillons CFL020 et CFL022

n'‘étaient pas dans le sac d'échantillons et ntamt das été extraits.

La méthode d'extraction la plus efficace pour lekadétillons fécaux a été celle avec le Kit

Invitrogen ™ PureLink ™ Genomic DNA mini kit (volwrfinal d'élution 5Qul).

Amplifications

Bien que l'extraction d'ADN a été une réussite paynlupart des échantillons, les amplifications
n‘ont pas fonctionné pour plusieurs d'entre eurf tis feces. Le tableau 1 présente les individus
pour qui un minimum de huit microsatellites ont atéplifiés avec succes, ce qui est le critere

minimal pour permettre de réaliser les analysdisstpes.



Tableau 1. Date de collecte, emplacement et typehdhtillon des spécimens du Mont-

Tremblant pour lesquels les données d'un minimumhwié microsatellites sont

disponibles.

Nom échantillor Type Nom du Sitr Coordonnées UTI | Date
d'échantillon Est Nord

Loup1l Tissu musculait | Lac Bouloc 54167. | 516120¢ | Novembre 201
Loup4 Tissu musculait | Lac Bouloc 54167. | 516120¢ | Novembre 201
Loupt Tissu musulaire | Lac Bouloc 54167. | 516120¢ | Novembre 201
Voyou 083: Tissu musculait | Lac Cha 53650. | 512864! | Eté 200
Tremblant 0812 Tissu musculait | Lac de la fourck | 54085° | 512638( | Hiver 200"
Loup€ Tissu musculait | St-Dona 55868( | 513942 | Hiver 200¢-201(
Loup8 Tissu musculait | Lac Cing-Doigt 53086( | 515709: | Décembre 201
Loupl¢ Tissu musculait | Lac Mirault 57953: | 513095 | Novembre 201
Loup2: Tissu musculait | Lac Supérier 54061¢ | 511792' | Hiver 201:
Loup2¢ Tissu musculait | Lac Macazi 54067 | 511788' | Hiver 201:
Loup2t Tissu musculait | Lac Macazi 54067 | 511788! | Hiver 201
CFLO001 Matieres fécale | Petite caché 52719. | 512663! | Février 201
Croc-Blanc 082* Tissu musculait | Lac Cha 53650: | 512864! | Eté2007
Curieuse 0838* Tissu musculait | Lac Cha 53650: | 512864! | Eté 200°

*Déja identifié comme un loup hybride du Québec. VAStronen

L'ADN a été extrait pour les 17 échantillons deigras fécales disponibles, mais pour 16 d'entre
eux les amplifications ne fonctionnaient pas etmaale deux marqueurs microsatellites ont eu
du succes. Des tentatives d'amplifications ontré&hées jusqu'a trois reprises pour chaque

marqueur. Par la suite, I'extraction de 'ADN dadividu était jugée inutilisable, afin d'évitersle
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dépassements des colts de laboratoire et perrdetse concentrer sur les individus qui avaient
plus de potentiel. L'échantillon de féeces CFLOCditde seul échantillon pour lequel les onze

marqueurs microsatellites ont amplifié avec sucdésest important de préciser que cet

échantillon a été recueilli en Février 2013 (I'ies dnois les plus froids au Québec), ce qui a
probablement contribué a une meilleure conservadi®o’ADN et par la suite, a son succes
d'amplification. La grande majorité de tous lesrestéchantillons de matieres fécales ont été
préleves de Mars a Septembre de la méme annéeéfpeudans des journées plus chaudes.
Certains parametres devraient étre pris en coraidarlors de la collecte des échantillons

fécaux, tels que les températures extérieurestetrips écoulé entre la collecte et I'analyse, afin
de s'assurer d'une bonne conservation du maténeéltigue et maximiser ainsi le taux de succes
pour les analyses ultérieures. L'entreposage atkmge des échantillons sensibles (échantillons
fécaux dans ce cas) ainsi que leur manutentiorusiquirs reprises (gel-dégel) peut également

provoquer une dégradation de I'ADN et affecteialeslyses génétiques.

Seul un échantillon de tissu (Junior 33) et le gebhlntillon de poils (Loup 13) ont été exclus de
l'analyse, car moins de huit marqueurs microstdslliont été amplifies pour ces individus.
L'ADN des échantillons de poils est beaucoup plificite a extraire et a amplifier que les
tissus. Le poil est une structure kératinisée ehdteriel génétique présent est fragmenté et en
faible quantité. De plus, les échantillons de podisoltés sont sans follicule (base racinaire ou
'ADN est abondant). Bien que pour I'échantillono€Blanc # 0823 moins de huit marqueurs
aient fonctionné, les données ont été complétéesilesant ceux obtenus dans I'étude de Stronen

et al. (2012), puisqu'il s'agissait du méme échantillon.
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STRUCTURE

Le profil génétique de chaque individu provenantMiant-Tremblant ou & proximité du parc a
été compareé aux échantillons des cing groupes t&amba valeur la plus élevée paAK est une
division en deux groupes, suivie pg = 3. Dans le premier cas, cette division en dgnaupes
permet de différencier les coyotes des loups, conesi@ésultats observés dans Stroaeal.
(2012). Afin d’obtenir une plus grande précisionupdidentification des individus, tout en
considérant des differences morphologiques reptésemar trois groupes, la solutidai = 3 a

été retenue. Les résultats sont illustrés danglaré 1, chaque colonne étant le profil génétique

d’un individu.
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Figure 1. Résultats de STRUCTURE pdik=3. Les huit premiers loups deBst de I'Ontario ont été récoltés dans le parc Adg. Les divisions entre les
groupes sont indiquées par les lignes noires émiss



La figure 1 montre que les échantillons du Par@nat du Mont-Tremblant et de sa périphérie
sont principalement dominés par le génotype blaucgnstitue la majorité du génotype dans les
groupes de loups de I'Est de I'Ontario et du Québes individus du Mont-Tremblant dominés
en grande partie ou entierement par le génotyperessemblent au groupe de coyotes. Pour ce
qui est des loups dont le génotype est partagéepauge et le vert, ce sont des hybrides. Les
loups gris seraient le plus souvent représentédepgenotype rouge. Quelques individus du
Mont-Tremblant présentent une petite proportion gé&notype rouge, mais les valeurs
d’assignement a ce groupe sont <10%. Cela peuguediun croisement ancien avec les loups

gris.

Les valeurs de Q associées aux individus représedés coefficients d’appartenance pour les
différents groupes (Tableau 2). Ainsi, des indigidiont la valeur de @ 0,8 pour un génotype
donné sont des individus considérés comme étantsepour ce groupe (Rutledgeal. 2010,
Bensonet al. 2012, Stroneret al. 2012). En tenant compte de ce critére, deux inds/id
provenant des échantillons du Parc national du Moainblant et de sa périphérie seraient des
coyotes (Loup 4, Loup 18) et sept individus setaikss loups de I'Est du Québec (Loup 1, Loup
5, Voyou # 0833, Tremblante # 0813, Loup 6, LoupeR®FLO01). Les échantillons Loup 8,
Loup 23 et 24 seraient des hybrides de coyote Efugede I'Est. Pour ce qui est de I'échantillon
Croc-Blanc (# 0823), il avait déja éte identifiendd'étude de Mme Stronen comme un hybride
avec une forte proportion du génome de loup de K&4%), ainsi que pour Curieuse (# 0838)
avec une hybridation & 45% loup de I'Est et coyespectivement. Les résultats obtenus dans
les données de Mme Stronen pour les échantilloemflante (#0813) et Voyou (# 0833) sont
légerement différents de ceux obtenus dans le mprgmejet. Ainsi, on avait obtenu pour le

génome de Tremblante une proportion de 75 % apparteau loup de I'Est versus 93%
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maintenant et pour Voyou une différence de 92 %usedi00 % maintenant comme génome du
loup de I'Est. Ces différences dans les résuliatsnent principalement du fait qu'on a réussi a
obtenir le profil génétique pour les 11 microsétsdl tandis que Mme Stronen avait obtenu

l'information pour neuf d'entre eux.

Tableau 2. Résultats de STRUCTUREKE 3) pour les échantillons du Parc national du Mon
Tremblant et de sa périphérie avec le coefficiéapphrtenance a des groupes (Q) ou

le groupe #1 = génotype vert, #2 = génotype roug8 e genotype bleu.

Individus Groupes
Lot [n | w2 | ®
Canis Canis | Canis
latrans lupus | lycaon
Loup 1 0,012 0,003 0,984
Loup 4 0,960 0,001 0,039
Loup 5 0,187 0,001 0,812
Voyou #0833 0.000 0.000 1,000
Tremblante #0813 0,028 0,046 0,926
Loup 6 0,003 0,083 0,914
Loup 8 0,359 0,023 0,618
Loup 18 1,000 0.00d 0.000
Loup 23 0,367 0,004 0,629
Loup 24 0,530 0,007 0,463
Loup 25 0,088 0.00d 0,912
CFLO01 0,012 0,007 0,981
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Graphiquement, on peut projeter ces résultats s@rcarte pour comparer les lieux de captures
avec l'identité génétique des individus (FigureO®).observe que le coyote (loup 4) est présent
avec deux loup de I'Est (loups 5 et 1) en plusadprésence d'un hybride (loup 8) dans la méme
région. Afin de mieux visualiser les résultats, tates ont été séparées mais dans les faits, les
échantillons 1, 4 et 5 sont situés a la méme pl@ette situation est également vraie pour les

échantillons 24 et 25.

Figure 2. Localisation des canidés identifiés auwc Retional du Mont-Tremblant et dans sa
périphérie. La portion blanche représente les valede Q obtenues avec

STRUCTURE pour les génotypes @elatrans, le noirC. lupus et le grisC. lycaon.
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PCA

Des analyses de PCA (analyse en composantes @liegjppermettent également de
vérifier comment et avec qui les canidés du Momrilolant se regroupent et ont donc une plus
grande ressemblance génétique. Chaque point estdividu. Les résultats montrent que les
coyotes C. latrans) et les loups gris@. lupus) du Québec forment des groupes distincts a
chaque extrémité du graphique (Figure 3). Les laynis de I'Ontario, les loups de I'ESE.(
lycaon) du Québec et de I'Ontario se positionnent erd@sedeux groupes. Les individus isolés en
position intermédiaire sont probablement des hgsicCette analyse de PCA suggére pour les
individus du Mont-Tremblant, qu'au moins deux indixs sont des coyotes (deux points mauves

dans les points verts) et que les autres sontgg@mstiquement des loups de I'Est du Québec.
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PCA Axes 1 &2

Eigenvalues

Figure 3. Résultats du PCA d'axes 1 & 2 qui a oédap plus hautes valeurs propres. Population
1: Coyotes, 2 : Loups gris (Ontario), 3 : Loup d@aiébec), 4: Loups de I'Est (Ontario),
5: Loups de I'Est (Québec), 6 : Mont-Tremblant.
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Afin de préciser les relations entre les groupe$appartenance des échantillons du Mont-
Tremblant, une autre analyse de PCA a été effectuds en excluant les deux groupes de loups
gris (Figures 4). Les résultats montrent encore kpseindividus du Mont-Tremblant sont

généralement plus prés génétiquement des loupEstell Québec.

PCAAxes1&2

Eigenvalues

Figure 4. Résultats PCA d'axes 1 & 2 qui a occepélus hautes valeurs propres. Population 1:
Coyotes, 2 : Loups de I'Est (Ontario), 3: Loupd’'fist (Quebec), 4 : Mont-Tremblant.
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Les tests exacts de Fisher montrent un grand degrélifférentiation dans les fréquences
alléliques pour chacun des locus entre les trgie@s de canidés (Tableau 3). Chaque locus

microsatellites permet de discriminer les troisuges.

Tableau 3. Résultats des tests exacts de Fisherbidade locus significativement différents sur

le nombre total de locus analysés.

Coyotes | Loups de I'Est| Loups gris

Coyotes -

Loups de I'Est 11/11 -

Loups gris 11/11 10/11 -

Les analyses d’AMOVA montrent que la majorité devliance dans ce model se trouve a
l'intérieur des groupes (i.e. au sein de chaqueé@p mais cette variation n'est pas

statistiquement significative. Toutefois, mémeasvariance est moins grande entre les groupes,
celle-ci est significativement différente, ce qodique que les trois groupes de canidés sont

génétiquement distincts (Tableau 4).

Tableau 4. Résultats des différences génétiques lexsttrois especes de canidés selon un
AMOVA. *: p<0.001.

Source de variation d.f. Variance % variance
Entre groupes 2 0.3233* 9.31
A l'intérieur des groupes 309 3.1497 90.69
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Les tests de 4t vont également dans le méme sens (Tableau 5) descdifférences
statistiguement significatives particulierementreries loups gris et les coyotes, ainsi qu’avec

les loups de I'Est.

Tableau 5. Valeur dessFpour chacune des trois espéces testées. *: p<0.001

Coyotes | Loups de I'Est| Loups gris

Coyotes -

Loups de I'Est 0.0884* -

Loups gris 0.1347* 0.1044* -
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CONCLUSION

Les résultats obtenus pour ce rapport doivent étmsidérés comme des données
préliminaires, car ils n'ont pas été publiés dansarticle scientifique révisé par des
paires. L’'augmentation du nombre de marqueurs msatetlites utilisés pour ces analyses
ou un plus grand nombre d'individus témoins pounmfer les groupes, pourraient
préciser les génotypes, particulierement pour Msrithes. De plus, en utilisant des
marqueurs beaucoup plus variables comme les SMPgowrrait obtenir une meilleure

définition des groupes de canidés présents au Québevalider I'importance de

I'hybridation (Bensoret al. 2012).

La collecte et la préservation des échantillonsrigéent faire I'objet de recherches
méthodologiques plus poussées. Par exemple, astadchniques de récolte des féeces
(Stenglein et al. 2011) ou la collecte de poils (Bekaest al. 2012), semblent
prometteuses comme méthode non invasives, maisidatitg et la qualité de I'’ADN
obtenu a partir de ce type d'échantillons demandesitefforts plus importants pour les
analyses génétiques. Ainsi, le nombre de reprises @tteindre un nombre suffisant de
marqueurs qui ont fonctionné peut engendrer dets @évés en laboratoire. On pourrait
aussi étre obligé de diminuer le nombre de marguauwtiliser, ce qui va a I'encontre des
recommandations pour maximiser la précision deglteds d’identification. Ainsi, a ce
jour, la prise de sang sur des individus vivantd’@oportunité de prélever du tissu sur
les canidés morts restent les types d’échantilbbnmivilégier. On ne peut écarter la
collecte de feces préleveées pendant les périodeglus froides de I'hiver, qui peuvent

également constituer des échantillons intéressants.
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Dans les résultats obtenus lors de ce projett ingsressant de constater qu’au moins un
coyote semble fréquenter une meute de loup. Em, éeéchantillons loups 1, 4 et 5 ont
tous été capturés au mois de novembre 2011, aBdaloc par le méme piégeur sur la
limite du parc. lls proviendraient d’'un coyote et @ loups de I'Est. Le loup 8 a éte
prélevé a 11,5 km du méme site I'année suivantep@mrait donc émettre I'hypothese
gue cet individu hybride présente des liens dempéravec les autres individus et qu'il
pourrait y avoir hybridation entre le coyote etdes loups de I'Est. Il est peu probable
gue ces individus soient simplement des migrangs &halyses plus poussées devraient
étre réalisées pour veérifier les liens de parentéeeces canidés. Deux autres situations
amenent le méme questionnement sur la présenceoups Ide 'Est accompagnés
d’individus hybrides. Ainsi, la capture des lougs & 25, soit un hybride et un loup de
I'Est, a été réalisée par un méme piégeur, sur é@mensite a I'hiver 2013. Croc-Blanc
(hybride), quant a lui, était un loup familier greéé durant I'opération de piégeage de I'été
2008 et il provient du méme site que Voyou (loug’d@st). Tremblante, un loup de I'Est,

a été retrouvée morte gelée sur un lac en hiveki 5lu lieu de capture de Voyou. Il
semblerait que plusieurs individus représentant ldeps de I'Est soient présents en
méme temps sur le territoire, ce qui ne supporte lifgypothése d’individus qui ne

seraient que de passage.

Ces résultats préliminaires soulévent plusieursstipnes intéressantes sur les liens de
parenté des individus, la dynamique de populatiat éa présence de coyote pur au sein
des meutes ou en relation avec le piégeage comorelgm études réalisées en Ontario
(Bensonet al. 2012, Benson et Patterson 2013). L’orignAlcés alces), la proie

préférentielle des loups gris, est présent suséerble du territoire, tandis que le cerf de
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virginie (Odocoileus virginianus) se retrouve principalement a I'Ouest du Parc {isg
Tennier, comm pers.). Ces faits aménent a se poserquestions également sur
l'utilisation de cette ressource par les coyotetegthybrides. La présence de plusieurs
loups de I'Est ensemble sur ce territoire suggé&eptésence d'une population
probablement distincte de celle retrouvée au Patiomal de la Mauricie. Effectivement,
parmi les loups de I'Est identifies au Québec,dpralyses ont montré que 11 individus
sur les 12 étudiés étaient des loups de I'Est (26,8). La poursuite de I'acquisition de
connaissances sur le sujet au Québec permettreépreutventuellement de résoudre le
débat sur l'aire de répartition et le nombre dindius formant le groupe des loups de
I'Est (Seddoret al. 2005, Andersomt al. 2006, Kyleet al. 2006, VonHoldet al. 2011,

Bensoret al. 2012).
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