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Résumé 
Nos connaissances sur certaines espèces animales rares 

ou difficilement observables demeurent limitées par la diffi-
culté de les étudier en milieu naturel. Or, un nombre croissant 
d’études ont récemment fait appel à l’écologie moléculaire pour 
contourner cette difficulté en examinant l’ADN laissé dans les 
poils et les fèces, permettant d’obtenir des informations utiles 
sur la biologie de l’espèce cible. Cette approche, dite non invasive 
puisqu’elle ne nécessite pas la capture d’animaux, permet, entre 
autres, d’estimer la taille de la population étudiée, de détermi-
ner le rapport des sexes et le degré de parenté des individus qui 
la composent, en plus de comporter des applications légales. 
Malgré certaines limitations, notamment sur le plan des ana-
lyses au laboratoire, l’approche génétique non invasive consti-
tue un outil de recherche fort intéressant en écologie. Ici, nous 
décrivons les étapes menant à la réalisation d’un projet basé 
sur cette approche et discutons de ses avantages et de ses incon-
vénients, le tout appuyé par des exemples d’études récentes. 
Somme toute, l’approche génétique non invasive est appelée à 
jouer un rôle grandissant dans la gestion et la conservation de 
la faune, notamment en raison des nombreux développements 
techniques et analytiques qui en augmentent constamment la 
puissance tout en en simplifiant l’utilisation.

Introduction
Bien qu’il s’agisse d’un objectif crucial en gestion et 

conservation de la faune, déterminer l’abondance d’une 
espèce sur un territoire donné n’en demeure pas moins un 
défi de taille pour les biologistes. Pour y parvenir, les cher-
cheurs ont souvent recours à des techniques bien établies 
telles que les inventaires aériens (p. ex. Courtois et al., 2003) 
ou, moins fréquemment, au marquage et suivi à long terme 
d’individus (p. ex. Côté et Festa-Bianchet, 2005). Cette der-
nière méthode permet d’ailleurs d’obtenir des renseigne-
ments plus détaillés, par exemple le rapport des sexes dans 
la population. Néanmoins, ce type d’approche peut parfois 
avoir des effets négatifs en causant un stress lors de la capture 
(DeNicola et Swihart, 1997). Ainsi, pour certaines espèces, les 
techniques d’inventaire peuvent ne pas convenir de sorte que 
nos connaissances s’en trouvent limitées. C’est le cas, notam-
ment, d’espèces difficilement observables (élusives), rares ou 
encore dangereuses à manipuler. D’autres techniques per-
mettent d’estimer la taille d’une population chez ces espèces, 
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par exemple le décompte d’empreintes de pattes (Smallwood 
et Fitzhugh, 1995). Cependant, la faible capacité à distinguer 
les différents individus trouvés dans la population par ce type 
de méthode fournit des estimations d’abondance souvent 
très approximatives.

En revanche, particulièrement chez les mammifères, 
les poils et les fèces laissés par les individus constituent des 
indices qui peuvent servir à estimer la taille d’une population 
sur un territoire donné. En effet, ces « sources d’informa-
tion » contiennent une signature génétique (ADN) pouvant 
maintenant être décodée par des techniques moléculaires 
modernes, ce qui permet l’assignation d’un échantillon de 
poils ou de fèces à un individu. Ainsi, une estimation d’abon-
dance précise peut être obtenue par un décompte d’emprein-
tes génétiques individuelles (p. ex. Ernest et al., 2000). Cette 
approche possède l’avantage que de telles empreintes sont 
obtenues sans avoir recours à la capture d’animaux (tech-
nique non invasive). De plus, elles peuvent fournir des ren-
seignements allant bien au-delà de la simple estimation de 
la taille d’une population (Kohn et Wayne, 1997 ; Piggott et 
Taylor, 2003 ; Waits et Paetkau, 2005). Ces empreintes per-
mettent de déterminer notamment le sexe de chaque indi-
vidu, son utilisation de l’espace, de même que les liens de 
parenté entre les individus. 

Nous désirons ici faire une synthèse des aspects à 
considérer pour la réalisation réussie d’un projet basé sur 
l’approche génétique non invasive, en plus de fournir de 
l’information sur les applications qu’offre cette technique 
pour la gestion et la conservation de la faune. Pour ce faire, 
nous décrivons les étapes de cette méthode ainsi que les déve-
loppements techniques permettant d’en améliorer le succès, 
en appuyant le tout par des exemples d’études récentes. Une 
définition simple des termes propres à l’écologie moléculaire 
est fournie au lexique de l’encadré 1.
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Encadré 1. Lexique 

ADN microsatellite : Séquences de deux à cinq nucléotides répétés en 
tandem (par exemple [GT]n) et trouvés dans l’ensemble du génome. Les 
allèles à un locus microsatellite diffèrent en longueur selon le nombre de 
répétitions. Par exemple, l’allèle « 100 » peut être composé de 50 répétitions 
du dinucléotide [GT] et l’allèle « 102 » d’une répétition supplémentaire. 

ADN mitochondrial : ADN trouvé dans les mitochondries (organites cel-
lulaires), présent en plusieurs centaines ou plusieurs milliers de copies iden-
tiques dans chaque cellule et transmis uniquement par la mère (haploïde, un 
seul type par individu).

Allèle : Une des formes possibles d’un segment d’ADN à un locus donné. 
Chez les organismes diploïdes tels que les mammifères, deux allèles sont 
présents à un locus donné, soit un allèle par chromosome homologue.

Génome : Ensemble du matériel génétique d’un individu.

Génotypage : Caractérisation génétique des allèles trouvés à un ou plu-
sieurs loci (multilocus) chez un individu, décrivant ainsi son génotype 
(empreinte génétique).

Locus (pluriel : loci) : Emplacement d’un segment d’ADN sur un chromo-
some.

Marqueur génétique : Type d’ADN (p. ex. microsatellite, mitochondrial) 
utilisé pour la caractérisation génétique individuelle.

Nucléotide : Unité structurale de base de l’ADN. Un segment d’ADN est 
constitué d’une séquence de nucléotides. Il existe quatre nucléotides (ou 
bases azotées) dans la constitution de l’ADN : adénine (A), cytosine (C), 
guanine (G) et thymine (T).

Taq polymérase : Enzyme provenant d’une bactérie thermophile (Ther-
mus aquaticus) et servant à dupliquer l’ADN lors de la réaction en chaîne 
par polymérase (PCR).

D’où provient l’ADN des fèces et des poils ?
Lors du passage de la nourriture dans l’intestin, des 

cellules épithéliales se détachent de la paroi intestinale et 
s’agglutinent à la surface des résidus avant qu’ils ne soient 
éjectés. C’est donc l’ADN provenant de ces cellules qui sert à 
déterminer l’empreinte génétique d’un individu à partir des 
fèces. Dans le cas des poils, l’ADN provient des cellules logées 
dans leur racine (follicule). Un poil coupé ou tombé de lui-
même, c’est-à-dire sans que le follicule pileux ait été arraché, 
contiendra par conséquent peu ou pas d’ADN (Morin et al., 
2001). Même récoltés dans des conditions idéales, les échan-
tillons de poils fournissent généralement une très petite 
quantité d’ADN, quelques picogrammes (Taberlet et al., 
1996 ; Morin et al., 2001). La faible quantité d’ADN repré-
sente une contrainte importante dont nous discuterons dans 
les sections portant sur les analyses génétiques.

La récolte des échantillons
La collecte d’échantillons diffère quelque peu entre 

les deux types (poils et fèces) de source d’ADN. Pour les 
fèces, une équipe patrouille généralement dans un secteur 
défini à intervalles réguliers et prélève un échantillon sur les 
défécations trouvées, en évitant la contamination entre les 
échantillons. Si possible, le lieu de récolte peut être enregistré 
à l’aide d’un appareil GPS (Global Positioning System) pour 
des analyses spatiales ultérieures. Selon l’étendue du terri-

toire à couvrir, il peut être difficile de rassembler 
un nombre d’échantillons suffisant pour une esti-
mation fiable de la population étudiée. Un projet 
de recherche récent sur l’ours brun (Ursus arctos) 
en Suède a cependant démontré l’utilité de faire 
appel à des associations de chasseurs locales pour 
pallier ce problème (Bellemain et al., 2005). Il est 
par contre bon de rappeler que la manipulation de 
fèces peut parfois comporter des risques pour la 
santé humaine. À titre d’exemple, les fèces de loup 
(Canis lupus) sont souvent infectées par des vers 
cestodes (Echinococcus spp. ; Craig et Craig, 2005), 
des parasites pouvant être transmis à l’humain. 
Ainsi, des précautions supplémentaires peuvent 
être requises en fonction de l’espèce étudiée.

La récolte de poils requiert l’installation 
d’un dispositif permettant d’arracher quelques 
poils à l’animal. Pour ce faire, les chercheurs uti-
lisent généralement des « pièges à poils », lesquels 
sont constitués de fils barbelés entourant des leur-
res olfactifs qui attirent les animaux près du dispo-
sitif (encadré 2). Chez les plus petits mammifères, 
il est possible d’obtenir des échantillons de poils 
en procédant de manière similaire, soit en utili-
sant du matériel adhésif près du leurre (Mowat et 
Paetkau, 2002) ou autour de l’entrée d’une tanière 
(Sloane et al., 2000).

La saison où se déroule la collecte influence 
également la qualité des échantillons, particulière-
ment dans le cas des fèces. Ainsi, l’hiver représente 

décidément la période privilégiée pour faciliter leur récolte. 
D’abord, les empreintes de pattes laissées par les animaux 
peuvent être suivies, ce qui augmente les chances de trouver 
des échantillons. Ensuite, la morphologie des traces permet 
d’éviter de récolter un échantillon provenant d’une autre 
espèce. Flagstad et al. (2004), qui ont réalisé un suivi non 
invasif d’une population de carcajous (Gulo gulo) en Nor-
vège (encadré 3), ont récolté 89 % de leurs échantillons en 
suivant les traces laissées dans la neige, alors que le reste des 
échantillons a été récolté sur le sol nu à l’été. Lors des analy-
ses génétiques, le succès d’amplification de l’ADN (voir les 
sections suivantes) a été de 75 % pour les fèces récoltées en 
hiver comparativement à seulement 26 % pour celles récol-
tées en été. Les fèces semblent donc mieux préservées durant 
l’hiver, probablement en raison du froid qui réduit l’activité 
bactériologique pouvant dégrader l’ADN. De plus, Maudet 
et al. (2004) ont démontré que, chez deux herbivores, soit 
le bouquetin des Alpes (Capra ibex) et le mouflon de Corse 
(Ovis musimon), les fèces récoltées en hiver généraient beau-
coup moins d’erreurs analytiques lors de l’amplification de 
l’ADN.

La préservation des échantillons
L’ADN étant sujet à la dégradation par les rayons ultra-

violets et l’humidité (Lindahl, 1993), il est essentiel de pré-
server les échantillons récoltés de manière appropriée dans 



53LE NATURALISTE CANADIEN, VOL. 131 No 1  HIVER 2007

G E S T I O N  D E  L A  F A U N E

Encadré 2. Dispositif expérimental pour la collecte de poils chez l’ours noir

Dans un projet réalisé en étroite collaboration avec le ministère des Ressources naturelles et de la Faune du Québec (MRNF), 
Justin Roy, étudiant à la maîtrise à l’Université Laval sous la supervision de Louis Bernatchez, utilise le dispositif illustré ci-
haut afin de récolter des poils d’ours noirs (Ursus americanus), trouvés dans les milieux agricoles et forestiers de la région de 
l’Outaouais, Québec. Ce type d’installation muni d’un appât olfactif et de fils barbelés a été utilisé avec succès dans l’étude 
d’autres populations d’ours (Boulanger et al., 2004 ; Mowat et al., 2005). L’information obtenue par génotypage individuel à 
partir de l’ADN, trouvé dans les poils, permettra d’estimer la taille de la population d’ours noirs fréquentant cette région, où un 
nombre croissant d’interactions problématiques ours importun-homme ont été rapportées au MRNF. Le degré de parenté et 
l’identification du genre (sexe) des ours trouvés sur ce territoire seront également étudiés, toujours à partir de l’ADN contenu 
dans les poils, afin de mieux comprendre le rôle de ces facteurs sur la dispersion et l’utilisation du territoire. 
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l’attente des analyses génétiques. La conservation des fèces 
dans le « DETs » (DMSO/EDTA/Tris/solution saline ; Seutin 
et al., 1991) semble la méthode la plus efficace pour préserver 
l’ADN (Frantzen et al., 1998). Prugh et al. (2005), qui ont fait 
un suivi démographique non invasif d’une population de 
coyotes (Canis latrans) en Alaska à partir de ce type d’échan-
tillon, ont obtenu un succès d’amplification élevé (80-90 %) 
de l’ADN en les conservant dans le DETs pendant trois à 
quatre ans au congélateur, soit 18 % de plus en moyenne que 
pour les échantillons ayant été uniquement congelés. Cepen-
dant, la conservation des fèces dans l’éthanol (concentration 
70-95 %), un produit commun et plus économique, suivie 
d’une congélation à – 20 °C, permet également de conserver 
l’ADN à long terme de façon satisfaisante, d’autant plus que 
l’éthanol agit comme bactéricide et prévient ainsi la dégra-
dation de l’ADN (Frantzen et al., 1998). Dans le cas des poils, 
Roon et al. (2003) recommandent de les conserver à – 20 °C 
dans des enveloppes individuelles, elles-mêmes rangées dans 
des sacs étanches en plastique (type Ziplock), en évitant de 
décongeler et de recongeler les échantillons pour prévenir la 
création d’humidité. Les poils peuvent aussi être conservés 
de la même manière à la température de la pièce en ajoutant 
un gel dessiccatif dans le sac. Roon et al. (2003) soulignent 
cependant l’importance d’analyser les échantillons à l’inté-
rieur d’une période de six mois afin de maximiser le succès 
d’amplification de l’ADN au laboratoire.

Les analyses génétiques :  
les marqueurs à privilégier

L’ADN microsatellite (encadré 1) représente une 
catégorie de marqueurs (encadré 1) tout à fait désignée pour 

les études non invasives. En effet, les marqueurs microsa-
tellites sont très variables et ainsi, en combinant l’informa-
tion génétique provenant de plusieurs loci (encadré 1), il est 
possible de déterminer un génotype multilocus (empreinte 
génétique par génotypage, encadré 1) unique à un individu 
(Sunnucks, 2000). De plus, un nombre sans cesse croissant 
de ces marqueurs est développé et rendu disponible pour une 
multitude d’espèces (p. ex. Faircloth et al., 2005). Notam-
ment, le journal Molecular Ecology Notes maintient à jour une 
liste exhaustive de tous les marqueurs microsatellites publiés 
dans ses pages (http://tomato.bio.trinity.edu/home.html). 
Parfois, ces marqueurs peuvent même être utilisés chez des 
espèces apparentées pour lesquelles des marqueurs n’ont pas 
encore été développés (p. ex. Mainguy et al., 2005).

L’extraction de l’ADN
Il existe plusieurs trousses commerciales permettant 

d’extraire l’ADN de façon efficace à partir de poils ou de 
fèces (Eggert et al., 2005). Par exemple, QIAGEN est une 
compagnie spécialisée dans ce domaine et offre une trousse 
pour l’extraction d’ADN d’origine fécale (QIAamp DNA 
Stool Mini Kit), outil qui a été utilisé dans la majorité des 
études récentes (Flagstad et al., 2004 ; Bellemain et al., 2005 ; 
Prugh et al., 2005). L’avantage principal de cette trousse tient 
à ce qu’elle contient un produit qui se lie aux agents pouvant 
inhiber l’amplification de l’ADN, donnant ainsi de meilleurs 
résultats lors du génotypage (Flagstad et al., 2004). Un élé-
ment important à considérer, lors de l’étape de l’extraction à 
partir de fèces, est que l’ADN est souvent concentré sur leur 
surface. L’échantillon servant à l’extraction devrait donc pro-
venir de la couche superficielle des fèces où les cellules épi-
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Encadré 3. Suivi non invasif de la recolonisation du carcajou en Norvège

La population de carcajous (Gulo gulo) 
trouvée au sud de la Norvège était con-
sidérée comme éteinte dans les années 
1960, mais s’est rétablie peu à peu depuis 
ce temps. Afin de mieux comprendre 
l’état actuel de cette population, Flags-
tad et al. (2004) ont utilisé une approche 
génétique non invasive en récoltant et 
génotypant les fèces de carcajous. Cette 
étude a permis d’établir, à l’aide d’ana-
lyses de capture-marquage-recapture 
(CMR), que : 1) la taille de la popula-
tion était plus élevée que celle estimée 
à partir du nombre de tanières actives 
répertoriées ; 2) la population du nord 
de la Norvège contribuait à la recoloni-
sation de celle du sud par quelques immigrants, dont certains se reproduisaient avec les individus 
trouvés au sud, et 3) les mâles pouvaient parcourir des distances allant jusqu’à 500 km, une distance 
de dispersion bien supérieure à celles rapportées dans la littérature scientifique pour cette espèce. 
Ces connaissances obtenues sans la capture d’un seul individu vont permettre de faire un suivi plus 
exhaustif de la recolonisation de cette population autrefois éteinte.
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théliales de l’intestin se trou-
vent en plus grandes concen-
trations, en particulier chez 
les herbivores (Wehausen 
et al., 2004). Cependant, les 
excréments des carnivores 
contiennent également de 
l’ADN provenant des proies 
qu’ils ont consommées et 
ainsi, l’ADN amplifié peut 
parfois être contaminé par la 
nourriture ingérée (Piggott 
et Taylor, 2003). Par exemple, 
l’identification du sexe de 
l’individu (voir les sections 
suivantes) peut être erronée 
par la présence d’une proie 
du sexe opposé dans les fèces 
(Ernest et al, 2000). L’utilisa-
tion de marqueurs propres à 
l’espèce étudiée peut cepen-
dant permettre, dans certains 
cas, de bien distinguer l’animal ayant produit les fèces, évi-
tant ainsi les erreurs d’identification (p. ex. Lucchini et al., 
2002 ; voir la section suivante). Lorsque l’extraction est faite à 
partir de poils, il est bon de souligner que le nombre de poils 
utilisés aura un effet significatif sur le nombre d’erreurs asso-
ciées à l’amplification de l’ADN. À titre d’exemple, Goosens 
et al. (1998) ont démontré que l’extraction de l’ADN à partir 
d’un, trois ou dix poils chez la marmotte des Alpes (Marmota 
marmota) pouvait générer un taux d’erreur de génotypage 
de 14,0 %, 4,9 % et 0,3 % respectivement. Il s’agit donc d’un 
aspect important à considérer pour la détermination indivi-
duelle correcte des échantillons récoltés.

L’échantillon prélevé provient-il bien  
de l’espèce étudiée ?

Une fois l’ADN extrait, il est souhaitable, selon le 
contexte de l’étude, de s’assurer que les échantillons ana-
lysés proviennent bel et bien de l’espèce cible et non d’une 
autre espèce aux fèces ou poils similaires morphologique-
ment. Cette assurance s’obtient grâce à l’utilisation de l’ADN 
mitochondrial (encadré 1) qui, par sa nature et son mode de 
transmission, possède une séquence d’ADN propre à une 
espèce, offrant ainsi un pouvoir de résolution fiable entre 
espèces différentes, même celles étroitement apparentées. La 
digestion enzymatique du segment d’ADN mitochondrial, 
qui génère des fragments d’ADN d’une longueur propre à 
chaque espèce, constitue généralement l’étape permettant de 
déterminer avec certitude l’appartenance d’un échantillon à 
une espèce. À titre d’exemple, Prugh et al. (2005) ont été en 
mesure de différencier les fèces provenant de loups de celles 
de coyotes, ces derniers étant l’espèce cible de leur étude, en 
utilisant cette méthode. Par ailleurs, un nombre croissant de 
marqueurs d’ADN mitochondrial ont également été déve-

loppés au cours des dernières années et ont été utilisés avec 
succès pour différencier l’origine d’échantillons entre espè-
ces (p. ex. Palomares et al., 2002). Il est cependant important 
de mentionner qu’une étude pilote doit toujours être menée 
afin de s’assurer que les marqueurs utilisés permettent des 
assignations correctes quant à l’espèce (Taberlet et al., 1999). 
Dans le cas contraire, cela peut compromettre le succès, et 
surtout la validité, d’une étude réalisée à partir d’échantillons 
de poils ou de fèces.

L’amplification de l’ADN
La réaction en chaîne par polymérase (polymerase 

chain reaction, PCR), constitue le processus par lequel une 
petite quantité d’ADN est reproduite in vitro en milliers de 
copies identiques (amplification). Cette étape est indispen-
sable afin d’obtenir une quantité d’ADN suffisante pour le 
génotypage d’échantillons d’origine fécale ou pilaire. Lors 
de cette étape, l’utilisation de sérum albumine bovine (bovin 
serum albumen, BSA), pouvant neutraliser une partie des 
agents inhibiteurs de la PCR, permettra d’améliorer l’am-
plification de l’ADN microsatellite (Flagstad et al., 2004). 
L’usage d’une enzyme (Taq polymérase ; encadré 1) propre 
aux types d’échantillons à faible nombre de copies d’ADN, 
tels que ceux utilisés dans les études non invasives, améliorera 
également le succès de cette étape (Taberlet et al., 1999).

Les erreurs de génotypage :  
problèmes et solutions

Malgré les améliorations techniques de préserva-
tion, d’extraction et d’amplification, le peu d’ADN con-
tenu dans les échantillons obtenus de façon non invasive 
demeure une contrainte sérieuse pouvant entraîner deux 
problèmes majeurs (Taberlet et al., 1996). D’abord, certains 
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Encadré 4. Effets potentiels des erreurs de génotypage sur l’estimation  
d’abondance d’une population de loup gris 

Une étude récente sur le loup gris (Canis 
lupus) par Creel et al. (2003) dans le parc 
national de Yellowstone, aux États-Unis, 
a bien démontré l’importance de tenir 
compte de l’impact des erreurs de géno-
typage de l’ADN sur l’estimation de la 
taille d’une population. L’intérêt de 
cette étude réside dans le fait que l’effec-
tif de cette population était connu (40 
individus), ce qui permettait de tester 
la validité de l’estimation obtenue à 
partir des échantillons fécaux. Pour 
ce faire, les auteurs ont utilisé 13 mar-
queurs génétiques afin de déterminer 
le nombre d’individus à l’origine de 227 

échantillons récoltés dans le parc. L’utilisation de la totalité des marqueurs a causé l’identification 
d’un nombre élevé de « faux » individus (voir le texte pour des explications), créant une estima-
tion d’abondance 5,5 fois supérieure à la taille réelle de la population. Ces chercheurs ont par la 
suite démontré que la réduction du nombre de marqueurs utilisés diminuait grandement l’erreur 
sur l’estimation de la taille de la population en abaissant le risque d’erreur de génotypage, sup-
portant l’idée qu’un nombre minimal de marqueurs doit être utilisé (Waits et Leberg, 2000 ; Waits 
et al., 2001). De plus, les chercheurs ont proposé une approche « par appariement » afin d’obtenir 
de meilleures estimations. Cette méthode consiste à établir un niveau de confiance d’assignation 
d’un génotype à un individu à partir d’un sous-échantillon de fèces pour lesquelles l’assignation 
individuelle était connue, tout en tenant compte de la possibilité d’erreurs de génotypage. Cette 
approche a permis d’estimer la population à 39 individus, soit à un individu près de la taille réelle, 
démontrant que l’approche non invasive peut fournir une estimation fiable.
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allèles (encadré 1) ne seront pas amplifiés lors de la réac-
tion en chaîne (non-amplification d’allèle, allelic dropout). 
Ensuite, de « faux » allèles (false alleles) pourront également 
apparaître lors du génotypage à cause des erreurs d’am-
plification. Ces deux problèmes ont pour effet de créer un 
faux génotype. Afin de diminuer le nombre de ces erreurs, 
Taberlet et al. (1996, 1999) ont proposé une approche multi-
tubes qui consiste à génotyper à sept reprises un échantillon 
pour déterminer la présence d’un allèle à un locus spécifi-
que. Cependant, cette approche demande beaucoup plus de 
temps et d’argent en raison du nombre élevé d’analyses au 
laboratoire. Une étude pilote est donc recommandée afin de 
tester le nombre de réplicats qui permet d’obtenir des géno-
types fiables selon l’espèce étudiée (trois à quatre réplicats 
suffisent parfois : Flagstad et al., 2004 ; Bellemain et al., 2005). 
Cette étape est donc importante avant de passer à une étude à 
plus grande échelle (Taberlet et al., 1999), tant pour des rai-
sons pratiques qu’économiques. Des techniques analytiques 
ont également été proposées afin de déceler les erreurs de 
génotypage (Paetkau, 2003), permettant ainsi d’exercer un 
meilleur contrôle de qualité et de fiabilité des données obte-
nues au cours de l’étude. Paetkau (2003) souligne d’ailleurs 
l’importance de la formation du personnel comme mesure 
d’atténuation des erreurs causées par la contamination croi-
sée des échantillons, l’assignation incorrecte des allèles lors 
du génotypage, ou encore par des erreurs de compilation lors 
du transfert des données génétiques entre logiciels.

Combien de marqueurs  
microsatellites utiliser ?

Le nombre de marqueurs à utiliser pour génotyper un 
individu – et le distinguer d’un autre avec un niveau élevé de 
confiance – doit être pris en compte lors de la planification 
d’une étude non invasive. La combinaison des marqueurs 
utilisés doit permettre d’éviter de confondre des individus, 
particulièrement ceux qui sont apparentés et qui ont donc 
plus de chances de partager un génotype similaire (Waits 
et al., 2001). Cependant, comme il y a généralement plus 
d’erreurs de génotypage par locus avec des échantillons 
obtenus de façon non invasive, l’augmentation du nombre 
de marqueurs étudiés peut également conduire à créer de 
« faux » individus (Mills et al., 2000). Cela se produit lors-
que deux échantillons provenant d’un même individu sont 
assignés à des individus différents, ce qui surestime la taille 
de la population à l’étude (Waits et Leberg, 2000 ; encadré 4). 
Le degré de variabilité des marqueurs utilisés (hétérozygo-
tie) doit donc être pris en compte, car plus les marqueurs 
sont variables (nombre élevé d’allèles par locus), moins il est 
nécessaire d’en utiliser un grand nombre. En général, cinq 
à sept marqueurs microsatellites très variables, comportant 
au moins dix allèles différents chacun, suffisent pour distin-
guer les génotypes provenant de deux individus (Paetkau, 
2003). En fait, il existe des tests statistiques qui permettent 
de déterminer si deux échantillons aux génotypes similaires 
proviennent d’un même individu ou non, à partir de la pro-

babilité d’identité (p. ex. le test 
P(ID) ; Waits et al., 2001) et du 
nombre de marqueurs utilisés. 
Ce test statistique doit être uti-
lisé de façon plus conservatrice 
lorsque les individus ont plus de 
chances d’être apparentés (Waits 
et al., 2001). Ces comparaisons 
statistiques, qu’il pourrait être 
laborieux de calculer une à une, 
peuvent être compilées par un 
logiciel disponible gratuitement 
(programme GIMLET ; Valière, 
2002). D’autres solutions pour 
résoudre le problème des « faux » 
individus ont également vu le 
jour ces dernières années, tel le 
recours à des simulations infor-
matisées permettant d’évaluer 
la présence d’erreurs dans les 
données (McKelvey et Schwarz, 
2004).
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L’estimation de la taille de la population
À partir des échantillons recueillis, un nombre mini-

mal d’individus présents sur un territoire peut être estimé à 
l’aide d’une analyse de raréfaction, où le génotype multilocus 
de chaque échantillon est comparé à tous ceux qui ont été 
récoltés auparavant (Kohn et al., 1999). L’asymptote de la 
relation décrivant une courbe entre le nombre de génotypes 
uniques cumulés et le nombre d’échantillons génotypés sert 
à définir la taille de cette population. Il est également possible 
de faire un suivi démographique pour une espèce donnée sur 
une base temporelle à l’aide d’analyses de capture-marquage-
recapture (CMR ; Otis et al., 1978), où chaque échantillon 
est considéré comme un événement de « capture » (Mills 
et al., 2000). Par ailleurs, contrairement à des marqueurs 
traditionnels (p. ex. bague, étiquette d’oreille), l’empreinte 
génétique est conservée tout au long de la vie de l’individu 
et donc le risque de perte de marques est évidemment nul. 
Le programme MARK (White et Burnham, 1999), égale-
ment disponible gratuitement, permet de tester différents 
modèles d’analyses CMR (p. ex. Cormack-Jolly Seber), de 
vérifier l’effet de variables diverses, telles que la disponibilité 
d’une proie sur le comportement démographique d’une 
population (Boulanger et al., 2004), en plus de fournir des 
estimations de survie. Cependant, les probabilités de survie 
obtenues par ce logiciel possèdent souvent une incertitude 
élevée, ce qui justifie le développement de modèles d’analyse 
plus sophistiqués (Prugh et al., 2005). Par ailleurs, lorsque 
quelques individus d’une population à l’étude ont été mar-
qués à l’aide de radioémetteurs, l’information provenant 
du suivi télémétrique peut être incorporée dans les analyses 
CMR afin d’améliorer la précision des estimations de la taille 
de population (p. ex. estimateur Lincoln-Peterson ; Seber, 
1982). Si possible, le mieux consiste à combiner différents 
types d’analyses, incluant celles plus « conventionnelles » 
(p. ex. inventaire de tanières actives), afin de comparer leurs 
résultats, ce qui augmente la confiance envers les estimations 
obtenues (Bellemain et al., 2005). 

L’identification du genre et  
le rapport des sexes

L’identification du genre grâce à l’amplification 
simultanée de marqueurs génétiques propres aux 
chromosomes sexuels X et Y permet également de connaître 
la proportion de mâles et de femelles à l’origine des 
échantillons récoltés (Kohn et Wayne, 1997), un atout propre 
à l’approche non invasive. De plus, la détermination du sexe 
de l’individu ayant produit l’échantillon peut parfois faciliter 
son identification (Sloane et al., 2000). L’amplification des 
deux marqueurs sexuels indiquera le sexe mâle alors que la 
présence du seul marqueur X indiquera qu’il s’agit d’une 
femelle. De même, la seule amplification du marqueur Y peut 
également être utilisée comme critère d’identification. Par 
exemple, Prugh et al. (2005) ont été en mesure de déterminer 

le sexe de coyotes captifs avec une efficacité de 100 % suivant 
cette méthode, ce qui leur a permis d’identifier avec certitude 
le sexe des individus provenant de la population naturelle.

D’autres applications intéressantes
L’approche non invasive permet de répondre à une 

multitude de questions en écologie, ce qui en fait un outil 
de recherche fort intéressant. Par exemple, la présence d’une 
espèce sur un territoire donné peut être vérifiée par l’analyse 
de quelques poils ou de fèces. Un cas d’étude inusité a trait 
à la réfutation par technique moléculaire de l’observation 
d’un Sasquatch (ou « Bigfoot ») au Yukon à l’été 2005, événe-
ment qui a fait la une des journaux dans l’Ouest canadien. 
L’analyse génétique des poils supposément laissés par la bête 
légendaire a permis de déterminer qu’ils provenaient en fait 
d’un bison (Bison bison), rejetant avec certitude l’observa-
tion rapportée (Coltman et Davis, 2006), au grand dam des 
journalistes à la recherche de sensations fortes ! La présence 
du couguar de l’Est (Puma concolor) au Québec a également 
été déterminée de la même manière (Gauthier et al., 2005). 
À la simple détection de la présence d’une espèce, s’ajoute la 
possibilité d’établir les relations de parenté entre individus 
qui pourraient être difficilement obtenues autrement. À titre 
d’exemple, Garnier et al. (2001) ont été en mesure d’étu-
dier le système de reproduction méconnu du rhinocéros 
noir (Diceros bicornis) à l’état sauvage au Zimbabwe à partir 
de l’ADN contenu dans les fèces de rejetons, mères et pères 
potentiels. À l’aide de logiciels d’assignations parentales, ces 
chercheurs ont déterminé quels mâles s’étaient reproduits et 
avec quelles femelles, fournissant ainsi des renseignements 
utiles pour la sauvegarde de cette espèce menacée. 

De la même manière, il est possible d’assigner un 
individu à une population parmi un ensemble de popula-
tions, ce qui permet, par exemple, de connaître le nombre 
d’immigrants (encadré 3). Il est même possible de détermi-
ner l’utilisation du territoire par les individus et leur distance 
de dispersion à partir de l’information génétique et spa-
tiale recueillie, c’est-à-dire en localisant sur une carte le lieu 
de récolte de plusieurs échantillons provenant d’un même 
individu (Taberlet et al., 1997 ; encadré 3). Parmi les autres 
applications, notons que le génotypage des poils ou des fèces 
peut permettre de déceler le niveau de variabilité génétique 
d’une population (p. ex. Triant et al., 2004). L’approche non 
invasive peut aussi avoir des applications légales. Ainsi, la 
vente illégale d’un tigre (Panthera tigris), qui jouit pourtant 
d’un statut d’espèce protégée en Chine, a pu être démontrée 
par l’analyse génétique d’indices (fèces, poils et sang), laissés 
derrière par le tigre que les braconniers transportaient (Wan 
et Fang, 2003). Ces nombreuses applications démontrent 
clairement l’intérêt et les possibilités qu’offre l’approche 
non invasive. 
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Conclusion
Il n’y a aucun doute que l’utilisation de techniques 

génétiques non invasives pour l’étude des populations élusi-
ves est appelée à jouer un rôle de plus en plus important pour 
la gestion et la conservation de la faune (Kohn et Wayne, 1997 ; 
Piggott et Taylor, 2003 ; Waits et Paekau, 2005). Cependant, la 
réussite d’un projet utilisant ces techniques passe obligatoi-
rement par une étude de faisabilité préalable (Taberlet et al., 
1999). Cet aspect représente l’élément le plus important à 
considérer. Au Québec, nos connaissances relativement limi-
tées sur l’abondance et les mouvements de certaines espèces 
telles que le pékan (Martes pennanti) et le lynx roux (Lynx 
rufus) pourraient certainement bénéficier de l’application de 
l’approche génétique non invasive. La présence d’individus 
captifs dans des centres de conservation comme celui du 
Jardin zoologique de Saint-Félicien faciliterait la réalisation 
d’étude de faisabilité afin de tester des marqueurs génétiques 
permettant de déterminer le génotype, le sexe et le niveau 
de parenté entre individus avant de procéder à l’étude non 
invasive de populations naturelles. De même, l’application 
de ces méthodes au Québec, dans le contexte légal, pour-
rait contribuer à réduire le braconnage en fournissant des 
preuves incriminantes additionnelles, comme le font déjà 
l’Ontario et l’Alberta.
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