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Résumé 

Le réchauffement climatique apparaît, dans les décennies à venir, comme la plus grande menace 

pesant sur les communaut®s dôesp¯ces peuplant la plupart, si pas tous, les ®cosyst¯mes pr®sents ¨ 

travers le monde. De nombreuses études ont révélé les conséquences actuelles, ainsi que les 

probables conséquences futures du changement climatique sur de nombreuses espèces animales et 

végétales. Selon diverses études, les oiseaux pourraient être affectés de diverses façons, la plupart 

du temps de façon négative, par ce changement climatique : changements de distribution, 

dôabondance, ph®nologie, comportement é 

Lôobjectif du présent travail est de déterminer comment le cincle plongeur (Cinclus cinclus), un 

passereau de la r®gion  pal®arctique vivant uniquement sur les cours dôeau rapides et bien oxyg®n®s, 

a réagi aux changements climatiques qui eurent lieu durant le pl®istoc¯ne, et quelle est lôinfluence du 

changement climatique actuel sur cette espèce : 

- Pour cela, nous avons réalisé une étude phylogéographique de cette espèce. Nous avons 

analys® trois fragments de lôADN mitochondriales (i.e. les fragments codant pour le 

cytochrome b, la ND2 et les domaines II et III de la région contrôle) à partir de 106 

échantillons de tissus provenant de 24 populations de cincles localisées essentiellement dans 

la région paléarctique occidentale. 

- La seconde partie de ce travail consistait en lôanalyse des donn®es de baguage et de 

fr®quentation des nichoirs dôune population de cincles ®tablie sur la Syre et ses affluents (GD 

de Luxembourg) et suivie de 1979 à 2001. Des recensements de populations ont également 

®t® effectu®s su diff®rents cours dôeau luxembourgeois, afin de d®terminer les pr®f®rences de 

cette esp¯ce en mati¯re dôhabitats. 

 

1. Etude de la Phylogéographie du Cincle plongeur dans la région Paléarctique occidentale 

En d®pit dôune faible variabilité génétique, nos résultats révèlent une structure phylogéographique 

complexe pour cette espèce avec au moins cinq lignées distinctes pour la région paléarctique 

occidentale. Comme pour de nombreuses espèces appartenant à la faune et à la flore de la région 

pal®arctique, cette structuration g®n®tique est probablement li®e ¨ lôisolement de populations dans 

diff®rents refuges m®ridionaux pendant les p®riodes glaciaires. De plus, lôisolement de populations en 

Scandinavie et/ou dans des régions situées plus ¨ lôest, mais ®galement au Maroc et probablement en 

Corse, fut accentu® par lôexistence de barri¯res ®cologiques et biog®ographiques durant les p®riodes 

interglaciaires du Quaternaire. Durant les p®riodes glaciaires, lôItalie, la Sicile et la r®gion balkano-

carpatique constituèrent des zones refuges majeures pour le cincle. A la fin du dernier âge glaciaire, 

lôEurope occidentale f¾t recolonis®e par des cincles provenant dôun refuge situ® en Italie et 

probablement dans le sud-est de le France, alors que lôEurope orientale fut recolonis®e par des 

oiseaux provenant de la région balkano-carpatique. Une importante zone de contact entre ces deux 

lign®es, sô®tendant du Grand-Duché de Luxembourg à la Hongrie, a été mise en évidence. Enfin, nos 

résultats soulignent la nécessité de clarifier le statut taxonomique du cincle plongeur, particulièrement 

en ce qui concerne les sous-espèces européennes dont la validité apparaît incertaine. 

2. Démographie du Cincle plongeur ï Influence des changements climatiques et des autres 

perturbations dôorigine  anthropique 

Les r®sultats obtenus ¨ partir de lôanalyse des variables d®mographiques et morphologiques sont en 

accord avec les r®sultats obtenus pour dôautres populations europ®ennes. Les différences observées 

entre ces populations sont essentiellement dues ¨ des diff®rences de climat et de qualit® de lôhabitat. 

Cependant, dôautres facteurs pourraient ®galement expliquer en partie ces différences. Comme cela 

f¾t le cas dans dôautres régions en Europe, lôinstallation de nichoirs permit dôaugmenter de fa­on 

importante la taille de la population de cincles ®tablie sur la Syre. Lôinstallation de ces nichoirs pourrait 
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également avoir une certaine influence sur certaines variables démographiques et morphologiques, 

probablement en raison de lôaugmentation de la taille de la population. Mais, avant tout, nos r®sultats 

pointent lôinfluence plus ou moins importante de la temp®rature et des pr®cipitations sur ces variables, 

et particulièrement sur les dates de ponte. Les changements climatiques observés durant les 

dernières décennies ont ainsi entraîné des dates de ponte plus précoces. Alors quôaucun changement 

significatif nôest observe dans les tailles des couvées et des nichées, un déclin de la population 

luxembourgeoise a toutefois été observé dans le courant des années nonantes, comme cela a 

®galement ®t® observ® pour dôautres populations europ®ennes. La cause principale de ce déclin serait 

une augmentation de lôinstabilit® de lôenvironnement, entra´nant notamment une r®duction des 

ressources alimentaires pour cette espèce. La diminution significative du poids des femelles que nous 

avons observée durant cette période serait une des conséquences de cette instabilité. 

Le changement climatique aura très certainement un impact important sur la diversité génétique du 

cincle plongeur, conduisant à la disparition des populations les plus méridionales et, probablement, de 

certaines lignées. Les résultats obtenus pour les volets phylogéographiques et démographiques de ce 

travail pourraient donc sôav®rer utile pour la mise en place dôun programme de conservation de cette 

esp¯ce, si cela sôav®rait n®cessaire. Dans cette optique, le d®veloppement dôoutils de pr®diction des 

capacit®s dôaccueil des cours dôeau pour le cincle plongeur, tels que celui d®veloppé dans ce travail, 

pourrait également être intéressant. 

 

Abstract 

Climate change is emerging as the greatest threat to natural communities in many, if not most, of the 

worldôs ecosystems in coming decades. Numerous studies have revealed present and probable future 

consequences that climate change will have on many animal and vegetal species. According to these 

studies, birds could be affected, mostly negatively, in various ways : distribution, abundance, 

phenology, ethology ...  

The purpose of this work is to determine how the White-throated Dipper (Cinclus cinclus), a Palearctic, 

temperate, passerine bird that is exclusively associated with flowing water, reacted to the climate 

changes that occurred during the Pleistocene, and how climate change currently affects this species : 

- For this purpose, we conducted a phylogeographic study : we analysed three fragments of 

mtDNA (i.e. fragments coding for cytochrome b, ND2 and domains II and III of the controle 

region) from 106 tissue samples originating from 24 dipper populations, mostly located in the 

Western Palearctic. 

- The second part of this work consisted in analysing ringing recoveries and nest-boxes 

frequentation from a dippers population settled on the river Syre and its tributaries 

(Luxemburg) and followed from 1979 to 2001. Populations census were also conducted on 

different water courses in Luxemburg, in order to determine dipper habitat preferences. 

 

1. Phylogeography of the dipper in the Western Palearctic region 

In spite of a low genetic variability, the results of our phylogeographic study reveal a complex 

phylogeographic structure for this species with at least five distinct lineages for the Western Palearctic 

region. As for many species of the Western Palearctic fauna and flora, this genetic structure is 

probably linked to the isolation of populations in different southern refuges during glacial periods. 

Furthermore, the isolation of populations in Scandinavia and/or Eastern regions, but also in Morocco 

and probably in Corsica, was accentuated by ecological and biogeographic barriers during Quaternary 

interglacial periods. During glacial periods, Italy, Sicily and the Balkano-Carpathian region acted as 

major refuge zones for the dipper. At the end of the last ice age, Western Europe was repopulated by 
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dippers from a refuge located in Italy and, probably, South-East France, while Eastern Europe was 

recolonised by Balkano-Carpathian birds. A large contact zone between these two lineages was 

evidenced and extends from Luxembourg to Hungary. Finally, our results indicate the need to clarify 

the taxonomic status of the dipper, especially concerning the European subspecies whose validity 

appears uncertain. 

2. Dipper demography ï Influence of climate change and other anthropic pertubations 

Results obtained from the analysis of demographic and morphologic variables of the Luxemburger 

population are in agreement with results obtained from other European populations. Differences 

observed between these populations are mostly due to climate and habitat quality differences. 

However, other factors could also partly explain these differences. As for other places in Europe, nest 

boxes installation dramatically increased dippers population size on the river Syre. Our results also 

suggest that the installation of nest boxes could influence some demographic and morphologic 

variables, probably as a result of population increase. But, above all, our results show how 

temperatures and precipitations affect these variables, and particularly laying dates. Climatic changes 

that occurred during the last decades provoked earlier laying dates. Whereas clutch size and nest size 

remained unchanged, the Luxemburger population size decreased during the same period, as 

observed for other European populations. The main cause to this decrease should be an increase of 

environmental instability inducing notably a decrease of food ressources for dippers. As a result, we 

observed a significant decrease of females body weight during this period. 

Climate change will also probably have a serious impact on dipper genetic diversity, leading to the 

disappearance of the most southern populations and eventually of certain genetic clades. The results 

obtained concerning the taxonomic status of the dipper and its demography could be useful in the 

framework of a conservation program, if necessary. In this perspective, the development of habitat 

suitability prediction tools, as the one we developed, could also be very helpful. 
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INTRODUCTION 

 

 

1.1. Le réchauffement climatique actuel ï Impacts sur la 

biodiversité ðððððððððððððððððððððððððð 

 

Onze des douze années de la période allant de 1995 à 2006 figurent parmi les douze 

ann®es les plus chaudes depuis lôenregistrement des temp®ratures de surface 

mondiales, c'est-à-dire depuis 1850. Les temp®ratures moyennes de lôh®misph¯re 

nord pendant la deuxième moitié du 20ème siècle ont été très probablement plus 

®lev®es quôau cours de nôimporte quelle p®riode de 50 ans au cours des 500 

dernières années et probablement les plus élevées des 1300 dernières années au 

moins (GIEC 2007). 

Dans son rapport publié le 2 février 2007, le GIEC/IPCC confirme que le climat est 

d®j¨ en train de changer et que le rythme du r®chauffement risque de sôacc®l®rer au 

cours de ce si¯cle. Dôimportantes incertitudes subsistent toutefoisï notamment en ce 

qui concerne le rôle respectif des nuages, des calottes glaciaires, des océans et du 

déboisement ï mais globalement le message est clair. 

Le rapport d'évaluation du Groupe de Travail I du GIEC a notamment rapporté les 

conclusions suivantes : 

- le réchauffement du système climatique est sans équivoque, comme le prouvent les 

observations des accroissements des temp®ratures moyennes mondiales de lôair et 

de lôoc®an, de la fonte largement r®pandue de la neige et de la glace et de la mont®e 

du niveau moyen mondial de la mer (fig. 1.1 et 1.2). 

http://www.notre-planete.info/actualites/actu_1100.php
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Figure 1.1 : Changements dans la température, le niveau de la mer et la couverture 

neigeuse de lôh®misph¯re nord (tir®e du rapport 2007 du GIEC). Les changements 

observés dans (a) la température de surface en moyenne mondiale ; (b) le niveau moyen 

mondial de la mer et (c) la couverture neigeuse de lôh®misph¯re nord en mars et avril. 

Toutes les différences sont prises par rapport aux moyennes correspondantes pour la 

période 1961-1990. Les courbes lissées représentent les valeurs moyennées sur une 

décennie, tandis que les cercles indiquent les valeurs annuelles. Les zones ombrées sont les 

fourchettes dôincertitude estim®es ¨ partir dôune analyse exhaustive des incertitudes connues 

(a et b) et des séries temporelles (c). 
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Figure 1.2 : Changement des températures mondiales et continentales (tirée du 

rapport 2007 du GIEC). Comparaison des changements de la température de surface 

observ®s ¨ lô®chelle continentale et mondiale avec les r®sultats simul®s par des mod¯les 

utilisant soit des forçages naturels, soit des forçages naturels et anthropiques. Les 

moyennes décennales des observations sont représentées pour la période 1906-2005 (ligne 

noire) en fonction du centre de la décennie, sous forme de leur variation par rapport à la 

moyenne correspondante pour la période 1901-1950. Les lignes sont pointillées lorsque la 

couverture spatiale est moins de 50 %. Les bandes colorées en bleu indiquent la plage 5-95 

% pour 19 simulations faites par 5 modèles climatiques, en utilisant les seuls forçages 

naturels dus ¨ lôactivit® solaire et les volcans. Les bandes color®es en rouge montrent la 

plage 5-95 % pour 58 simulations faites par 14 modèles climatiques, en utilisant à la fois les 

forçages naturels et anthropiques. 

 

- Il est "fort probable" que l'augmentation des émissions anthropiques de gaz à effet 

de serre est responsable, dans une large mesure, de la hausse des températures 
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moyennes mondiales depuis le milieu du 20e siècle. Il est "fort peu probable" que ce 

réchauffement soit imputable à la seule variabilité naturelle du climat. 

- Au cours du siècle dernier, la Terre s'est réchauffée de 0,76 °C en moyenne, et le 

réchauffement s'est encore accéléré. 

- Dans l'hypothèse où aucune nouvelle mesure n'est prise pour limiter les émissions, 

les estimations les plus optimistes prévoient un nouvel accroissement de la 

température moyenne mondiale de 1,8 à 4 °C d'ici à 2100. La plage d'incertitude 

concernant l'intensité du réchauffement climatique prévu pour ce siècle est en fait 

comprise entre 1,1 et 6,4 °C. 

Selon une étude réalisée par Hansen et al. (2006), la température de la terre 

serait en train dôatteindre un niveau inconnu depuis plusieurs milliers 

dôann®es. Suite à une tendance au réchauffement rapide depuis 30 ans, la terre est 

aujourdôhui en train dôatteindre, voire de d®passer, les temp®ratures maximales 

connues pendant la période interglaciaire actuelle, qui dure depuis presque 12 000 

ans. 

La terre sôest r®chauff®e ¨ la vitesse ph®nom®nale dôenviron 0,2Á C par 

décennie, et ceci depuis 30 ans. Lô®tude fait remarquer que le r®chauffement de la 

terre est ¨ son maximal dans les hautes latitudes de lôH®misph¯re Nord (le 

réchauffement majoré des hautes latitudes est attribué aux effets de la glace et de la 

neige), et quôil est plus important au-dessus de la terre quôau-dessus des océans. Le 

réchauffement de ces dernières décennies aurait ramené la température de la 

Terre ¨ moins dôun degr® Celsius de la temp®rature maximale du dernier 

million dôann®es. 

 

1.1.1.  Impacts liés au réchauffement climatique 

 

Parmi les conséquences déjà perceptibles de ce réchauffement, nous pouvons 

noter : 
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- les neiges, les glaces et les sols gelés (dont les pergélisols) sont affectés par la 

hausse de température, entraînant une instabilité des sols, une augmentation du 

nombre de lacs glaciaires et des avalanches... 

- l'augmentation de lôacidit® des oc®ans (en moyenne de 0,1) avec des effets encore 

peu documentés mais à priori inquiétants sur la vie aquatique 

- les pertes de zones humides côtières ainsi que des dommages croissants dus aux 

inondations côtières en raison de l'élévation du niveau de la mer et du 

développement humain. 

- etc. 

De même, en ce qui concerne les impacts futurs du réchauffement : 

- D'ici à 2050, le débit moyen annuel des rivières devrait augmenter de 10 à 40% aux 

hautes latitudes et dans certaines zones tropicales humides, et diminuer de 10 à 

30% dans certaines régions sèches des latitudes moyennes et tropicales arides. 

- Les surfaces touchées par la sécheresse vont probablement s'étendre. 

- Les précipitations violentes et les inondations seront plus fréquentes. 

- Un grand nombre d'écosystèmes ne seront plus capables de supporter les 

nombreuses atteintes faites à leur intégrité : changement d'occupation du sol, 

pollutions, catastrophes, réchauffement... 

- Les écosystèmes terrestres ne seront plus capables de stocker le carbone émis 

massivement par les activités humaines, atteignant une limite qui pourrait même 

conduire à une inversion amplifiant les changements climatiques. 

Des exemples dôincidences associ®s ¨ la variation de la temp®rature moyenne ¨ la 

surface du globe sont repris dans la figure 1.3. 
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Figure 1.3 : Exemples dôincidences associ®es ¨ la variation de la temp®rature moyenne ¨ la 

surface du globe (ces incidences varieront selon le degr® dôadaptation, le rythme du 

réchauffement et le mode de développement socio-économique) (figure tirée du rapport 

2007 du GIEC). 

 

1.1.2. Impacts sur la biodiversité 

 

ñClimate change is emerging as the greatest threat to natural communities in many, if 

not most, of the worldôs ecosystems in coming decades, with mid-range climate 

change scenarios expected to produce greater extinction rates than habitat loss, 

currently deemed the top threat to biodiversityò (Thomas et al. 2004 & Malcom et al. 

2006 cités dans Wormworth & Mallon 2006). 
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Le réchauffement climatique aura très certainement (et a déjà) une influence 

considérable sur de nombreuses, voire la majorité des, espèces animales et 

végétales qui doivent déjà faire face à de nombreuses menaces telles que les 

pollutions, fragmentations et pertes des habitats,é aggravant ainsi ses effets. Alors 

que certaines espèces pourraient bénéficier de ce changement, un nombre 

beaucoup plus grand en souffriront certainement. 

Au niveau des espèces, le changement climatique entraînera des changements dans 

la distribution, lôabondance et le comportement de ces esp¯ces, ainsi que dôautres 

facteurs, chaque espèce réagissant différemment face à ces changements. Parmi les 

effets déjà visibles dus au changement climatique, différentes études ont pu mettre 

en évidence la perturbation des systèmes biologiques avec des événements 

printaniers précoces, le déplacement de l'aire de répartition d'espèces animales et 

v®g®tales vers les p¹les et les altitudes sup®rieures. Des exemples dôimpacts du 

changement climatique sur les esp¯ces sont repris dans lôencadr® ci-dessous. 

 

Figure 1.4 : Exemples dôimpacts du changement climatique sur les esp¯ces (source : PNUE 

2007). 

Deux revues examinant les résultats de plus de 100 études menées sur plus de 1000 

espèces ont montré que plus de 80% des changements observés dans la distribution 

et la phénologie se sont faits dans la direction prévue par le changement climatique, 

confirmant ainsi lôhypoth¯se que le changement climatique fait d®j¨ ressentir ses 

effets sur la biodiversité : 

- Une étude parue dans le magazine Nature en 2003 (Parmesan & Yohe 2003) a 

constat® que 1 700 esp¯ces de plantes, dôanimaux et dôinsectes ont migr® vers les 
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pôles à une vitesse moyenne de 6 kilomètres par décennie depuis le milieu du 

20ème siècle. 87% de changements observés dans la phénologie et 81% de 

changements observés dans la distribution de ces espèces se font dans la direction 

pr®vue par le changement climatique. Cette vitesse de migration nôest toutefois pas 

assez importante pour suivre la vitesse actuelle de déplacement des zones 

climatiques, qui a atteint environ 40 kilomètres par décennie entre 1975 et 2005. 

Dôapr¯s Hansen et al. (2006) : « Le mouvement rapide de ces zones impose une 

pression supplémentaire à la faune et la flore, qui sôajoute ¨ la pression de la perte 

dôhabitat due aux activit®s humaines. Si on nôarrive pas ¨ r®duire la vitesse du 

r®chauffement de la plan¯te, beaucoup dôesp¯ces risquent de dispara´tre. En r®alit®, 

nous sommes en train de les chasser de la planète. » 

- De même, une étude de Root et al. (2003) examinant les résultats de 143 études 

r®alis®es sur un large spectre dôesp¯ces (1473 organismes provenant de toutes les 

régions du monde) a démontré que, des 587 espèces montrant des changements 

significatifs li®s ¨ la temp®rature (dans la distribution, lôabondance, la ph®nologie, la 

morphologie ou les fréquences génétiques), 82% avaient changé dans la direction 

prévue par le changement climatique (ex : changements de distribution vers des 

altitudes ou des latitudes plus élevées (Root et al. 2003). Le timing des évènements 

naturels printaniers tels que la ponte chez les oiseaux, la reproduction des 

amphibiens, la floraison des plantes présente un décalage de 5.1 jours (plus tôt) par 

décade en moyenne (pour 61 études) pour la dernière moitié du siècle précédent, les 

changements étant plus prononcés aux latitudes plus élevées. 

Environ 20-30% des esp¯ces animales et v®g®tales ®tudi®es jusquô¨ aujourdôhui 

seraient soumises ¨ un risque accru dôextinction si le r®chauffement mondial 

dépassait 1,5 à 2,5°C (par rapport à la valeur en 1980-1990). Si lôaccroissement de 

la température moyenne mondiale dépasse 3,5°C, les modélisations suggèrent des 

extinctions significatives (de 40 ¨ 70% des esp¯ces ®valu®es) sur lôensemble du 

globe (GIEC, 2007). Les espèces les plus vulnérables seront celles qui ont une aire 

de distribution réduite, des distributions fragmentées (par exemple sur les sommets 

de montagnes ou des petites îles), qui ont des exigences très spécialisées en 

mati¯re dôhabitat ou de faibles capacit®s de dispersion. 



I. Introduction 

 

19 
 

Parmi les écosystèmes qui seront probablement particulièrement affectés par le 

changement climatique figurent différents écosystèmes terrestres tels que la toundra, 

la forêt boréale, et les régions de montagne en raison de leur sensibilité au 

réchauffement, ainsi que les écosystèmes de type méditerranéen, à cause de la 

diminution des précipitations; et certaines régions des forêts tropicales là où les 

précipitations diminueront (fig. 1.5). 

 

Figure 1.5 : Etat des écorégions terrestres (source : WWF 2006). 

 

En plus de voir leur habitat se rétrécir, de nombreuses espèces boréo-

montagnardes, dont les possibilités de se déplacer plus vers le nord, vers le sud ou 

en altitude sont limit®es, se retrouvent en comp®tition avec dôautres esp¯ces 

provenant de régions plus tempérées et qui étendent leurs aires de distribution vers 

ces régions en réponse au changement climatique, comme on peut, par exemple, 

d®j¨ lôobserver pour le renard polaire qui voit son habitat envahi par le renard roux 

(Sillero-Zubiri & Angerbjorn 2009).  
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1.1.3. Impacts sur lôavifaune 

 

Comme pour de nombreuses autres espèces, le déplacement vers des latitudes plus 

élevées des zones climatiques du au réchauffement sera associé à un changement 

des distributions g®ographiques des esp¯ces dont les oiseaux. Une s®rie dô®tudes 

réalisées dans lôh®misph¯re nord mettent d®j¨ en ®vidence de tels changements de 

distribution (Møller et al. 2006 ; Wormorth & Mellon 2006). Alors que les espèces 

dôoiseaux diff¯rent grandement dans leurs capacit®s de dispersion, la plupart sont 

relativement mobiles comparés aux autres organismes qui seront encore plus 

sévèrement touchés par le changement climatique. 

Au Royaume-Uni, Thomas & Lennon (1999) ont étudié les changements dans la 

distribution des espèces en comparant les atlas des oiseaux nicheurs de 1968-72 et 

1988-91. Ils ont démontré que les oiseaux méridionaux avaient déplacé leur limite 

nord de distribution de 18.9 km en moyenne vers le nord. Par contre, il nôy a pas eu 

dôexpansion vers le sud des aires de distribution des esp¯ces nordiques, ce qui 

laisse sugg®rer que côest le changement climatique et non dôautres facteurs tels que 

des changements dans lôutilisation des terres ou un accroissement de population, qui 

est responsable. Une ®tude r®alis®e en Finlande ¨ lôaide dôune m®thode similaire 

(Brommer 2004) démontra que les oiseaux nicheurs en Finlande avaient également 

déplacé la limite nord de leur aire de distribution de la même distance (18.8 km), 

mais en seulement 12 ans. De nouveau, aucun déplacement significatif vers le sud 

de la distribution des espèces nordiques nôa ®t® observ®. 

Ces résultats suggèrent que le changement climatique futur entraînera des 

alt®rations substantielles des communaut®s dôoiseaux. Bien quôil soit probable quôil y 

aura des gagnants et des perdants, les espèces vivant dans les régions polaires ou à 

haute altitude verront probablement leurs aires de distributions se contracter de 

fa­on significative en raison de lôaugmentation continue des temp®ratures. Les 

espèces possédant des faibles capacités de dispersion ou avec des exigences 

écologiques très spécialisées sont particulièrement menacées. 
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On observe ainsi en Antarctique que, suite au réchauffement climatique et à la 

diminution de la banquise, lôabondance du krill a diminu® de 80% depuis les ann®es 

70. Les différentes espèces de manchots qui dépendent de ce dernier pour se 

nourrir, mais ®galement, pour certaines de ces esp¯ces comme le manchot dôAd®lie 

et le manchot empereur, de la formation de la banquise pour se reproduire voient 

ainsi leurs populations diminuer depuis au moins les dix dernières années, 

(Jenouvrier et al. 2009 ; Trivelpiece et al. 2011). On pourrait, dans le cas du manchot 

empereur, assister ¨ un d®clin drastique (>95%) de ses populations dôici la fin du 

si¯cle, avec un risque s®rieux dôextinction de lôesp¯ce (Jenouvrier et al. 2009).  

Selon différentes modélisations réalisées, à la fin de ce siècle les aires de 

reproduction des oiseaux européens se seront déplacées de plusieurs centaines de 

kilomètres vers le nord-est. En moyenne, les futures aires de reproduction devraient 

°tre 20% plus petites quôactuellement, avec des chevauchements limit®s (environ 

40%) avec les aires de reproduction actuelles (fig. 1.6). De tels changements 

constituent un challenge significatif pour la conservation de ces espèces. Les zones 

les plus riches en biodiversité pour les oiseaux se déplaceraient ainsi du sud-est de 

la mer Baltique vers la Fennoscandie, sous un scénario optimiste de parfaite 

dispersion. Une augmentation marquée de la diversité dans les régions arctiques 

contrasterait ainsi avec une diminution dans les régions occidentales et méridionales 

de lôEurope (Huntley et al. 2006, 2007). 

En plus de ces changements dans leurs distributions, les oiseaux seront également 

affectés de diverses autres façons par ce changement climatique. Plusieurs 

exemples actuels de réponses des oiseaux au changement climatique sont repris ci-

dessous : 

Distribution et densité 

¶ En Allemagne, la proportion des oiseaux migrant sur de longues distances a 

diminué alors que le nombre et la proportion de migrateurs sur de courtes distances 

et de résidents a augmenté entre 1980 et 1992. Cela pourrait être du au fait que les 

températures hivernales plus douces favorisent les résidents et augmente la 

pression comp®titrice quôils imposent aux oiseaux migrant sur de longues distances 

(Lemoine & Bohning-Gaese 2003). 
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Figure 1.6 : Simulation des changements de lôaire de distribution en Europe pour trois esp¯ces dôoiseaux (A : cigogne blanche, Ciconia ciconia ; B : héron 

cendré, Ardea cinerea ; C : lagopède alpin, Lagopus mutus) prévus pour la fin du 21ème siècle en réponse aux changements climatiques (carte supérieure : 

simulation de la distribution actuelle ; carte inférieure : simulation de la distribution à la fin du 21ème siècle) (figures tirées de Huntley et al. 2007). 

A B C 
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Comportement et phénologie 

¶ Au Royaume-Uni, entre 1971 et 1995, sur 65 esp¯ces dôoiseaux nicheurs, 

63% ont eu tendance à nicher plus tôt, en moyenne de 9 jours pour ceux montrant 

des tendances significatives (Crick et al. 1997)  

¶ En Europe, la migration des oiseaux qui hivernent au sud du Sahara a été 

avancée de 2.5 jours en moyenne durant les 40 dernières années, probablement 

pour quôils puissent traverser le Sahel avant la saison s¯che. Par contre, les 

migrateurs hivernant au nord du Sahara ont retardé leur passage automnal de 3-4 

jours en moyenne durant la même période (Jenni & Kéry 2003). 

¶ Aux Pays-Bas, lôaugmentation des temp®ratures printani¯res durant les 

dernières décennies a entraîné des changements dans la phénologie de la 

végétation. Selon des résultats publiés par Visser et al. en 1998, les mésanges 

charbonnières (Parus major) nôavaient pas modifi® leur date de ponte en r®ponse ¨ 

ces changements. Il y avait donc un d®calage entre lôapprovisionnement en 

nourriture et le timing de la reproduction pour cette espèce, les adultes éprouvant 

plus de difficultés à trouver de la nourriture pour leurs oisillons. Toutefois, Nussey et 

al. (2005) ont démontré que, pour cette même population, la sélection favorisant des 

individus ayant une grande plasticité pour le timing de la reproduction sôest 

intensifiée sur une période de 32 ans. Cette sélection continue pour des individus 

plus plastiques peut agir pour atténuer ce décalage temporel. Une étude menée sur 

une population anglaise de mésanges charbonnières souligne également 

lôimportance du r¹le de la plasticit® ph®notypique chez cette esp¯ce pour sôadapter 

au changement climatique (Charmantier et al. 2008). 

¶ En Finlande, le gobe-mouche noir, Ficedula hypoleuca, a progressivement 

pondu des oeufs plus gros pendant la période 1975-1993, en corrélation avec 

lôaugmentation des temp®ratures moyennes printani¯res. Puisque des îufs plus 

gros ont de plus grandes chances dô®closion, le changement climatique pourrait 

permettre aux femelles de cette espèce de modifier leur stratégie de reproduction et 

dôinvestir davantage de ressources dans la reproduction (Jarvinen 1994). Mais cette 

tendance ne concerne pas toutes les populations de gobe-mouche noir en Europe, 

celles-ci réagissant de façons différentes suivant leur situation géographique (Sanz 

2003). 
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II 

 

 

OBJECTIFS 

 

 

A lôheure actuelle, on en conna´t davantage sur la r®ponse des oiseaux aux 

changements climatiques que pour nôimporte quel autre groupe animal, 

essentiellement en raison des analyses menées sur de nombreuses espèces en de 

nombreux endroits (Birdlife 2008). Très sensibles au climat et à la météo, les oiseaux 

constituent en effet des indicateurs pionniers du changement climatique (Berthold et 

al. 2004), r®pondant rapidement aux changements de temp®rature, dôhumidit®, de 

précipitations et aux évènements climatiques extrêmes dus au changement 

climatique. 

En raison de ses exigences ®cologiques particuli¯res et de lôhabitat quôil fr®quente, le 

cincle plongeur (Cinclus cinclus) (fig. 3.1 & 3.4) pourrait, dans les années à venir, 

payer un tribut élevé face au changement climatique, notamment dans la partie sud 

de son aire de distribution : 

- Oiseau aux mîurs aquatiques fr®quentant les cours dôeau rapides, le 

cincle est très abondant dans les régions montagneuses, avec une 

large aire de répartition couvrant également de nombreuses régions 

méditerranéennes, c'est-à-dire des écosystèmes fortement menacés 

par le réchauffement climatique. 

- Esp¯ce fortement sp®cialis®e dôun point de vue alimentaire et 

concernant le choix de son habitat, le cincle pourra se révéler plus 

sensible aux modifications qui seront apport®es ¨ son milieu quôune 

espèce plus généraliste suite aux changements climatiques, 

notamment en raison des perturbations du régime hydrique des cours 

dôeau en Europe.  
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Lôobjectif principal assign® ¨ cette th¯se est de comprendre comment le 

cincle plongeur a réagi face aux changements climatiques du passé et 

quelle est lôinfluence des changements climatiques actuels sur lô®cologie 

de cette espèce. 

 

Cette thèse sera ainsi subdivisée en deux aspects : 

ü Un aspect génétique présentant les résultats de notre étude 

phylog®ographique, pr®c®d® dôune description des diff®rentes m®thodes 

utilisées pour analyser les données génétiques. 

La r®alisation dôune ®tude sur la phylog®ographie du cincle plongeur dans la 

région Paléarctique occidentale permettra en effet de comprendre comment 

cette esp¯ce, aujourdôhui menac®e par le r®chauffement climatique, a surv®cu 

aux changements climatiques du Pl®istoc¯ne. De m°me, lô®tude de sa 

diversité génétique intraspécifique nous fournira des informations précieuses 

pour sa conservation, notamment pour la définition des ESUs (Evolutionary 

significant Units) et la vérification de la validité taxonomique des nombreuses 

sous-espèces décrites pour cet oiseau, ainsi que par la détermination des 

zones prioritaires pour la conservation de la diversité génétique de cette 

espèce. 

ü Un aspect écologique reprenant les résultats des analyses effectués à partir 

des données de baguage récoltées pour cette espèce entre 1979 et 2001 sur 

la Syre et ses affluents au Grand-Duché de Luxembourg, et des 

recensements des populations install®es sur diff®rents cours dôeau 

luxembourgeois. Cette partie nous permettra dôobserver comment cette 

population de cincles réagit face aux changements climatiques actuels et, plus 

généralement, face aux nombreuses perturbations dôorigine anthropiques. 

Les enseignements que nous tirerons de cette étude nous fourniront ainsi des 

renseignements précieux pour la conservation de cette espèce. 
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III 

 

LE CINCLE PLONGEUR (Cinclus cinclus) 

 

 

3.1. La famille des Cinclidae ðððððððððððððððððð 

 

Le Cincle plongeur, Cinclus cinclus, appartient à la famille des Cinclidae, dont il 

existe 5 représentants dans le monde, tous appartenant au même genre Cinclus, et 

répartis sur plusieurs continents (fig. 3.2.). Ce sont : 

- Cinclus cinclus (fig. 3.1.E), le cincle plongeur, la plus répandue des 5 espèces de 

cincles, que lôon rencontre de lôIrlande jusquôen Chine, ainsi quôen Afrique du Nord, 

- Cinclus pallasii (fig. 3.1.D), plus grand et de couleur uniforme, que lôon rencontre en 

Asie, de lôInde jusquôau Japon en passant par lôHimalaya, et dont lôaire de distribution 

chevauche celle de Cinclus cinclus, 

- Cinclus mexicanus (fig. 3.1.A), présent en Amérique du Nord (chaîne des 

Rocheuses) et Centrale, depuis lôAlaska jusquôau Costa Rica, 

- Cinclus leucocephalus (fig. 3.1.B), habitant les cours dôeau rapides en Am®rique du 

Sud dans les Andes, et 

- Cinclus schulzi (fig. 3.1.C), la plus rare et la plus menacée des 5 espèces de cincles, 

qui vit dans une ®troite bande de for°ts au SO de la Bolivie et au NO de lôArgentine. 
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Figure 3.1 : Représentants de la famille des Cinclidae (A : Cinclus mexicanus, © Mike 

Danzenbaker ; B : Cinclus leucocephalus, © Giuliano Gerra & Silvio Sommazzi ; C : Cinclus 

schulzi, © Charles Hesse ; D : Cinclus pallasii, © Frank Ambrosini ; E : Cinclus cinclus, © 

Pietri Pietiläinen). 
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Figure 3.2 : Aire de répartition du Cincle plongeur, Cinclus cinclus (en fuchsia), et des 4 

autres esp¯ces de cincles (dôaprès Tyler & Ormerod 1994). 

 

Ces 5 espèces sont morphologiquement très semblables entre elles, les différences 

portant essentiellement sur la taille et les caractéristiques du plumage, ainsi que sur 

certains aspects comportementaux, notamment en ce qui concerne la recherche de 

nourriture chez les espèces sud-américaines. Toutes ont en commun de fréquenter 

les cours dôeau rapides aux eaux bien oxyg®n®es et riches en macroinvertébrés 

benthiques qui constituent leur source de nourriture quasi-exclusive. 

Comme Sibley & Ahlquist lôaffirmaient en 1990, ainsi que Steijneger en 1905, une 

étude récente menée par Voelker sur la phylogénie de ce groupe (2002) confirma 

que les Turdidae sont la plus proche famille des Cinclidae. 
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Pour établir les relations phylogénétiques entre les 5 espèces de cincles et avec les 

autres familles dôoiseaux, Voelker a s®quenc® plusieurs fragments des g¯nes 

mitochondriaux codant pour le cytochrome b et la dehydrogenase subunit 2, ou ND2. 

Les 5 espèces de cincles sont ainsi divisées en deux lignées (fig. 3.3) : une première 

lignée regroupant les 2 espèces eurasiennes et une seconde lignée qui regroupe les 

3 espèces américaines. Selon cet auteur, le genre Cinclus serait apparu il y a 

approximativement 4 millions dôann®es en Eurasie, contrairement ¨ ce que proposait 

Sibley en 1972, i.e. que les Cinclidae auraient eu une origine nord américaine et se 

seraient ensuite dispers®s vers lôAsie puis lôEurope, et vers lôAm®rique du Sud. Le 

passage en Am®rique du Nord aurait eu lieu rapidement apr¯s lô®mergence de ce 

groupe, très certainement durant une période interglaciaire béringienne. 

 

Figure 3.3 : Arbre phylogénétique de maximum de vraisemblance montrant les relations 

entre les 5 espèces de Cinclidae, et avec les autres familles. Les nombres au dessus des 

branches sont les valeurs de bootstrap ; les nombres en dessous des branches sont les 

dates de divergence (en millions dôann®es) (figure reprise de Voelker 2002). 
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Les ancêtres des espèces nord et sud américaines se seraient séparés il y a 

approximativement 3,5 millions dôann®es. Cette s®paration serait le r®sultat des 

changements climatiques et de lôhabitat qui sont survenus en Colombie durant le 

début du Pliocène : lô®l®vation des Andes et surtout lô®mergence des habitats c¹tiers 

de basse altitude auraient constitué une barrière géographique empêchant 

lôexpansion de Cinclus mexicanus vers le sud et de Cinclus leucocephalus vers le 

nord. 

Lorsque lôon compare les aires de distribution des 2 espèces eurasiennes (fig. 3.2), 

on observe que celles-ci se chevauchent fortement. Les ancêtres respectifs de ces 2 

espèces auraient pu être séparés dans des refuges distincts à cause des 

changements climatiques associés à des épisodes glaciaires. Cinclus cinclus aurait 

par la suite tout simplement ®tendu son aire de distribution vers lôest, chevauchant 

ainsi lôaire de distribution de C. pallasii. Selon Voelker (2002), C. cinclus serait 

®galement pass® en Afrique du Nord ¨ la faveur dôun pont de terre qui reliait lôAfrique 

¨ lôEurope durant le Pr®-Pléistocène. 

 

 

3.2. Cinclus cinclus ððððððððððððððððððððððððð 

 

3.2.1. Caractéristiques morphologiques et sous-espèces 

 

Mesurant entre 17 et 20 cm de long et de forme trapue, avec une courte queue 

souvent dressée (Mullarney et al. 1999), le cincle plongeur possède un plumage brun 

fonc® sur lôensemble de son corps, ¨ lôexception dôun plastron blanc qui, suivant les 

sous-espèces, est bord® ou non dôune bande rousse (Cramp 1988). Ce plumage tr¯s 

dense lui permet de supporter des basses temp®ratures et de plonger dans lôeau 

glacée des torrents. 
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Il existe un dimorphisme sexuel entre mâles et femelles, notamment en ce qui 

concerne la longueur du bec et du tarse (Tyler & Ormerod 1994). Mais les caractères 

permettant de faire le plus facilement la distinction entre mâles et femelles sont le 

poids et surtout la longueur alaire (Ormerod et al. 1986) : 

- Bien quôil pr®sente des variations importantes au cours de lôann®e, 

particulièrement chez les femelles pendant la période de reproduction, le 

poids des femelles est en moyenne plus faible que celui des mâles. Ainsi, 

dans la population de cincles que Marzolin (1990) a étudiée en Lorraine, les 

mâles présentent un poids moyen de 65 grammes, alors que le poids des 

femelles peut varier de 48 grammes en mai-juin à 73 grammes en avril-mai, 

juste avant la ponte. 

- Mais ce caractère est moins fiable que la longueur alaire, bien que cette 

dernière évolue avec lô©ge (Marzolin 1990) et quôil existe des diff®rences 

légères entre populations ou sous-espèces (Cramp 1988 ; Tyler & Ormerod 

1991). 

La classe dô©ge ¨ laquelle les oiseaux appartiennent peut °tre d®termin®e gr©ce ¨ 

certaines caractéristiques telles que la couleur de lôiris et plusieurs caract®ristiques 

du plumage (Marzolin 1990 ; Tyler & Ormerod 1994). 

Bien quôil y ait un accord g®n®ral sur le nombre dôesp¯ces de cincles, il existe 

toujours actuellement une confusion considérable quant au nombre ou ¨ lôexistence 

de différentes sous-espèces, particulièrement pour le Cincle plongeur qui présente 

une variation clinale importante concernant la taille et le plumage. Ceci a entraîné la 

description dôun nombre important de sous-espèces dans la littérature, dont la 

validité est incertaine : elles ne sont pas toujours ni géographiquement isolées ni 

clairement définies morphologiquement. En 1958, Greenway & Vaurie (cités par 

Tyler & Ormerod 1994) mirent en synonymie bon nombre de sous-espèces similaires 

ayant des aires de répartition adjacentes. Cramp (1988) modifia ensuite la liste de 

Greenway & Vaurie, faisant davantage de regroupements pour ne retenir que 13 

sous-esp¯ces, dont 8 pour lôEurope et le Maghreb (celle de Chypre, Cinclus cinclus 

olympicus, étant éteinte) (fig. 3.4. et tableau 3.2.). 
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Tableau 3.2 : Liste, distribution géographique et caractéristiques morphologiques des différentes sous-espèces de Cincle plongeur (Cinclus 

cinclus) (dôaprès Cramp 1988, tableau repris de Tyler & Ormerod 1994). 

Sous-espèce Distribution géographique Caractéristiques morphologiques 

C.c. hibernicus (Hartert 1910) 
 
 
C.c. gularis (Latham 1801) 

 
 
C.c. cinclus (Linnaeus 1758) (incl. 
pyrenaicus, sapsworthi et atroventer) 

 
C.c. aquaticus (Bechstein 1803) (incl. 
meridionalis, orientalis) 
 
 
C.c. minor (Tristram 1870) 
 
C.c. caucasicus (Madar/asz 1903) (incl. 
amphitryon) 
 
 
C.c. persicus (Witherby 1906) (excepté 
minor) 

 
C.c. rufiventris (Tristram 1884) 
 
 
C.c. olympicus 
 
C.c. uralensis (Serebrovski 1927) 
 
 
C.c. leucogaster (Bonaparte 1850) 
 
 
C.c. cashmierensis (Gould 1860) 
 
 
C.c. przewalski (Bianchi 1905) 

 

Irlande, Iles H®brides, Ouest de lôEcosse 
 
 
Ecosse (sauf lôOuest), Pays de Galles, Nord, Ouest et Centre 
de lôAngleterre 
 
Scandinavie, Ouest et Centre de la France, Nord-Ouest de 
lôEspagne, Corse, Sardaigne 
 
Centre, Sud et Ouest de lôEurope : Belgique, Est de la France, 
Sud et Est de lôEspagne, Italie, Sicile, de Pologne jusquôen 
Grèce 
 
Maroc, Tunisie, Algérie 
 
Caucase, Iran, Irak, Turquie 
 
 
 
Sud-Ouest de lôIran, dans les montagnes de Zagros 
 
 
Ouest de la Syrie, Liban 
 
 
 Chypre (éteinte) 
 
Est de lôEurope, Montagnes de lôOural, majorit® de lôancienne 
Union Soviétique 
 
Nord de lôAfghanistan, Nord-Est  à travers le Turkestan et le 
Sud-Est de la Sib®rie jusque la mer dôOkhotsk 
 
Himalaya, Népal (rare) 
 
 
Montagnes de lôOuest de la Chine, Sud-Est du Tibet, Nord du 
Bouthan 

La plus sombre des sous-espèces ; étroite bande rousse entre la poitrine et 
le ventre. 
 
Brun fonc® au dessus dôun ventre fonc®, avec une large bande brun-
châtain prononcée sur le bas de la poitrine et le ventre 
 
« Ventre noir », i.e. pas de bande rousse sur le bas de la poitrine et le 
ventre 
 
Pâle au dessus, tête et nuque gris-bruns, roux-châtain brillant sur le bas de 
la poitrine et le ventre 
 
 
Semblable à aquaticus pour les couleurs, plus grand 
  
Tête, nuque, manteau, poitrine et ventre gris-bruns mat ; croupion et 
plumes du haut de la queue gris ; certains ont des nuances de roux sur la 
poitrine / le ventre  
 
Plus grand et plus pâle que toutes les sous-sp du Paléarctique Occidental 
 
 
Semblable à persicus mais plus petite avec une bande rousse plus foncée 
sur la poitrine et le ventre 
 
Semblable à caucasicus 
 
Intermédiaire entre cinclus et aquaticus pour les couleurs des parties 
supérieures 
 
« Cincle à ventre blanc », la seule sous-sp avec un ventre blanc 
 
 
Parties supérieures et bas du ventre brun chocolat, ombre pâle sur le haut 
du ventre 
 
La plus orientale des sous-sp, semblable à cashmierensis mais avec tout le 

ventre très sombre 
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Figure 3.4 : Photos de quelques unes des sous-espèces de Cinclus cinclus (A : C.c. minor, 

Maroc, © Roland Libois ; B : C.c. aquaticus, Pologne, © Krzysztof Zarkowski ; C : C.c. 

Przewalski, Chine, © C.S. Ling ; D : C.c. gularis, Angleterre, © Nigel Blake ; E : C.c. 

leucogaster, Kazakhstan, © Askar Isabekov ; F : C.c. cinclus, Portugal, © Joaquim Antunes ; 

G : C.c. hibernicus, Irlande, © Niall Benvie ; H : C.c. cashmierensis (morphe « sordide »), 

Inde, Ladakh © Daniel Matti). 
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3.2.2. Ecologie du Cincle plongeur 

 

ü Habitat 

Le Cincle plongeur est présent partout où il existe des rivières et ruisseaux de type 

montagnard, non pollués avec un courant élevé et riches en invertébrés benthiques 

(Agnew & Perry 1993). La carte de r®partition de cette esp¯ce indique quôil est 

présent essentiellement dans les r®gions o½ lôaltitude est assez ®lev®e. Cependant, 

ce nôest pas lôaltitude per se qui est responsable de la distribution des cincles, mais 

plutôt le gradient de pente nécessaire pour avoir des rivières et ruisseaux avec des 

eaux rapides. Ainsi, au Pays de Galles, Tyler et Ormerod observent que la plupart 

des nids de cincles sont construits à une altitude inférieure à 300 mètres (Tyler & 

Ormerod 1985), certains nids étant construits à une altitude proche du niveau de la 

mer. 

 

ü Régime alimentaire et adaptations au milieu aquatique 

Se nourrissant quasi exclusivement de macroinvert®br®s benthiques quôil d®busque 

sous les pierres ¨ lôaide de son bec, le cincle m¯ne une existence semi-aquatique. 

Pour capturer ces proies et faire face aux variations naturelles du niveau des eaux, le 

cincle plongeur fourrage le long des berges ou plonge dans lôeau (DôAmico & Hemery 

2007), utilisant ses ailes comme des nageoires pour se déplacer, ce qui rend ces 

oiseaux uniques parmi les passereaux. Il a développé de nombreuses adaptations 

pour ce mode de vie si particulier  (Tyler & Ormerod 1994) telles que :  

- un corps robuste et hydrodynamique, 

- un plumage dense pour une bonne isolation thermique et des plumes rendues 

imperméables grâce à une glande uropygiale très développée, 

- des pieds larges munis de fortes griffes pour sôaccrocher aux pierres sous lôeau, 

- des ailes relativement courtes mais très musclées et utilisées comme nageoires 

sous lôeau, 
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- des clapets nasaux, 

- une membrane nictitante et un grand pouvoir dôaccommodation des yeux afin de 

pouvoir voir dans lôair et dans lôeau, 

- une concentration élevée en hémoglobine dans le sang. 

Les larves de pl®copt¯res, trichopt¯res et ®ph®m®ropt¯res constituent lôessentiel du 

régime alimentaire du cincle, mais celui-ci consomme également de nombreux 

autres organismes tels que les larves de diptères, mollusques, crustacés, et 

poissons (fig. 3.5). La participation relative de ces différents groupes dans la 

composition de la diète du cincle plongeur varie en fonction de nombreux facteurs 

tels que le pH de lôeau, les p®riodes de crues, le moment de lôann®e (avancement de 

la p®riode de reproduction), lô©ge des oiseaux (adultes vs juv®niles et oisillons), é 

(Ormerod 1985 ; Ormerod et al. 1985 ; Ormerod & Perry 1985 ; Ormerod & Tyler 

1986 ; Tyler & Ormerod 1994 ; Taylor et OôHalloran 2001). 

 

 

Figure 3.5 : Régime alimentaire du cincle plongeur adulte au printemps dans différentes 

r®gions dôEurope (figure reprise de Tyler & Ormerod 1994). 
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ü Territorialité et reproduction 

Durant la période de reproduction, le couple de cincles plongeurs défend un territoire 

correspondant ¨ une portion de cours dôeau dont la longueur peut varier de moins de 

300 à plus de 2500 mètres. La longueur de ce territoire varie essentiellement en 

fonction de la qualit® du cours dôeau, de lôabondance en nourriture, de la v®g®tation 

le long des berges et de la disponibilité des sites pour construire un nid (Hewson 

1967 ; Cramp 1988 ; Tyler & Ormerod 1994). 

Les cincles plongeurs sont généralement monogames, les deux membres du couple 

aidant pour la construction du nid et les soins aux jeunes. Les couples formés 

peuvent rester fidèles au même partenaire et au même site de nidification pendant 

plusieurs années (Tyler & Ormerod 1994). Cependant des cas de polygamie ont été 

observés à de nombreuses reprises (Galbraith 1979 ; Marzolin 1988), mais ceci ne 

semble pas être la règle générale et pourrait être du à un sex-ratio déséquilibré 

lorsque les femelles sont localement plus abondantes que les mâles. 

La saison de reproduction commence tr¯s t¹t dans lôann®e chez le cincle plongeur. 

Des parades nuptiales peuvent être observées dès le mois de janvier, mais les 

couples peuvent se former ¨ nôimporte quel moment de lôann®e (Richter (1953) et 

Fuchs (1970) cit®s par Tyler & Ormerod 1994). Côest vers les mois de janvier et 

février que les cincles commencent à construire ou réparer leur ancien nid dans nos 

r®gions. Au fur et ¨ mesure que lôon monte plus haut en altitude ou vers le nord, on 

observe que la saison de reproduction débute plus tard. Ainsi, les cincles plongeurs 

qui nichent en Scandinavie ne commencent à nicher que vers les mois de mai-juin. 

De même, les conditions météorologiques hivernales ont une influence importante 

sur la date dôinitiation des premi¯res pontes, qui varie ainsi dôune ann®e ¨ lôautre. 

Comme emplacement pour construire son nid, le cincle choisit des crevasses de 

rochers, des racines dôarbres, des trous de murs ou tr¯s souvent des ponts (ou 

beaucoup plus rarement des branches surplombant la rivière). A de très rares 

exceptions, le nid, en forme de boule et constitué essentiellement de mousses (fig. 

3.6), se situe toujours ¨ proximit® imm®diate ou au dessus du cours dôeau fr®quent® 

par le couple de cincles (Melchior et al. 1987). 
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Figure 3.6 : nid de cincle plongeur occupé, construit sous un pont (République Tchèque). 

 

La taille des couv®es varie entre 1 et 7 îufs, les couv®es les plus fr®quentes 

comportant 5 îufs. La femelle couve les îufs durant 16-17 jours tandis que le mâle 

monte la garde près du nid. Les deux parents participent au nourrissage des jeunes 

qui quitteront le nid environ 20-24 jours après leur éclosion. Ces juvéniles 

dépendront encore de leurs parents pour la nourriture pendant une à deux semaines 

avant dô°tre complètement indépendants. 

Le taux de mortalité chez les juvéniles est assez élevé : 65% meurent avant leur 

premier hiver pour diverses raisons (pr®dation, accidents, faim, é). Ces juv®niles 

quitteront le territoire de leurs parents ¨ lô©ge de 6-7 semaines pour la plupart, après 

leur première mue, mais parfois beaucoup plus tôt pour certains. En Europe, les 

mouvements de dispersion des cincles juvéniles dépassent rarement 50 km, les 

femelles effectuant des déplacements plus importants que les mâles : ces derniers 

sô®loignent rarement de plus de 10 km de leur lieu de naissance, alors que les jeunes 
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femelles effectuent souvent des déplacements plus importants et changent parfois 

de bassin hydrique (Tyler & Ormerod 1994). 

 

ü Compétition ï Prédation 

- Compétition 

Une esp¯ce dôoiseau que lôon retrouve fr®quemment sur les cours dôeau fr®quent®s 

par le cincle plongeur est la bergeronnette grise (Motacilla cinerea). Bien que cette 

dernière ait une distribution plus grande et soit moins sélective en ce qui concerne le 

choix de son habitat, les couples de ces deux espèces se reproduisent souvent au 

sein dôun m°me territoire et choisissent des sites similaires pour construire leur nid. 

Tout comme le cincle, la bergeronnette grise se nourrit dôinsectes aquatiques mais 

est plus opportuniste que le cincle plongeur, se nourrissant dôune gamme de proies 

plus grande et utilisant des techniques de chasse différentes. Ces différences 

pourraient permettre aux deux espèces de coexister sur les mêmes tronçons de 

rivières (Tyler & Ormerod 1994). 

Dôautres esp¯ces dôoiseaux avec lesquelles le cincle plongeur entre r®guli¯rement en 

contact en Europe sont le troglodyte (Troglodytes troglodytes), le martin-pêcheur 

(Alcedo atthis) et le chevalier guignette (Actitis hypoleuca). Bien que des 

comportements agressifs dôattaque et de poursuite puissent °tre observ®s entre le 

cincle plongeur et ces diff®rentes esp¯ces, il nôy a pas vraiment de comp®tition en 

raison notamment des diff®rences de r®gime alimentaire. De m°me, l¨ o½ lôaire de 

distribution du cincle plongeur chevauche celle du cincle brun (Cinclus pallasii), plus 

gros, il semble que les deux espèces peuvent coexister en raison de différences 

dans le choix des sites de nidification, dans les techniques de chasse et lôutilisation 

de lôespace (Tyler & Ormerod 1994). 

Dôautres esp¯ces comme des poissons (truites) et des mammif¯res (castors, 

desmans, musaraignes aquatiques) peuvent également entrer en compétition avec le 

cincle plongeur. Mais peu dô®tudes existent sur ce sujet. 
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- Prédation 

Les îufs de cincles, les jeunes et les adultes sont sujets à la prédation par une 

grande vari®t® de mammif¯res, dôoiseaux et dôautres vert®br®s, la pr®dation pouvant 

être la cause majeure de perte des nichées dans certaines régions ou lors de 

certaines années. 

Parmi les mammif¯res, les rats sont responsables de ló®chec de nombreuses 

nichées. Les visons européens sont également des prédateurs naturels du cincle. De 

même, le vison américain pourrait être responsable du déclin de certaines 

populations de cincles en Irlande (Perry 1986 In Tyler & Ormerod 1994). Les chats 

domestiques et sauvages peuvent également constituer des prédateurs occasionnels 

pour le cincle. 

Parmi les oiseaux, les corvidés ainsi que les rapaces diurnes et nocturnes 

constituent des prédateurs pour les cincles plongeurs adultes ou juvéniles (Tyler & 

Ormerod 1994). 

 

ü Impact des activités humaines 

Les activités humaines ont eu un impact le plus souvent négatif sur les populations 

de cincles plongeurs, parfois via des persécutions directes : la disparition de la sous-

espèce C.c. olympicus en 1945, autrefois présente à Chypre, pourrait être 

directement imputable à la chasse intensive dont sont victimes tous les oiseaux sur 

cette île.  

Mais le plus souvent, ce sont les modifications apport®es par lôhomme ¨ son habitat 

via les pollutions, les réaménagements et déboisements des berges, la canalisation 

et le curage des cours dôeau,é qui sont responsables des d®clins de populations 

observés à de nombreux endroits en Europe (Sarà et al. 1994 ; Tyler & Ormerod 

1994). Lôacidification des eaux en raison notamment de la plantation dô®pic®as le 

long des berges entraîne un appauvrissement en macro-invertébrés benthiques dans 

le cours dôeau ainsi quôune diminution de la concentration en calcium (Ormerod & 

Tyler 1991). La sensibilité du cincle plongeur à ces différents types de modifications 
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de son habitat font de lui un excellent bio-indicateur de la qualité de cet habitat 

(Roche & DôAndurain 1995). 

Heureusement, il existe également des exemples où une amélioration de la qualité 

de lôeau, la pose de nichoirs et la rev®g®talisation des berges ont permis le retour du 

cincle plongeur sur des cours dôeau quôil avait autrefois désertés (Tyler & Ormerod 

1994). 
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INTRODUCTION 

 

 

4.1. Changements climatiques durant le Pléistocène ðððððððð 

 

Bien que pour la plupart moins soudains que le changement climatique que nous 

vivons actuellement, de nombreux changements climatiques eurent également lieu 

par le passé, influençant de façon considérable la composition et la distribution de la 

faune et de la flore aujourdôhui présentes. 

ü  2.600 000 BP Ÿ 900 000 BP 

Le Pléistocène, qui débuta il y a environ 2,6 millions d'années, fut le théâtre 

dôoscillations climatiques extraordinaires (Berger 1984 dans Avise et al. 1998). Le 

climat qui ®tait auparavant sensiblement plus chaud quôaujourdôhui (Haywood et al. 

2000) commen­a ¨ se refroidir, ce refroidissement sôaccompagnant dôune 

augmentation de la taille des calottes glaciaires arctique et antarctique. Durant cette 

période eurent lieu une succession de glaciations qui ont joué un rôle important dans 

les mouvements et la distribution des espèces appartenant à la faune et à la flore, 

notamment européennes (Hewitt 1996, 2004; Comes et al. 1998). Grâce aux 

données collectées durant ces dernières décennies, on estime actuellement à ± 21 le 

nombre de glaciations qui se sont produites durant les derniers 2,6 millions dôann®es 

(Newton 2003). 

Jusquô¨ 900 000 ans BP, la taille des calottes glaciaires fluctua en fonction des 

oscillations climatiques, selon un cycle de ± 41 000 ans (Webb & Bartlein 1992). 
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ü 900 -700 000 BP Ÿ pr®sent 

Par la suite, les changements climatiques devinrent plus sévères, et les derniers 700 

000 ans furent caract®ris®s par des cycles de r®chauffement/ refroidissement dôune 

périodicité de 100 000 ans environ (Webb & Bartlein 1992; Hewitt 1996; Hewitt 2004) 

(fig.4.1). 

Durant les périodes froides, des glaciers continentaux se formèrent dans le Nord de 

lôEurasie et de lôAm®rique du Nord. Ceux-ci descendirent en Europe jusquô¨ une 

latitude de 52ÁN, et jusquô¨ une latitude de 40ÁN en Amérique du Nord (Avise et al. 

1998) (fig. 4.2). La croissance de ces calottes glaciaires entraîna une importante 

régression du  niveau des mers et océans, pouvant atteindre jusque 120 mètres 

(Lambeck et al. 2002). Une des conséquences de cette baisse du niveau marin fut 

lô®mergence de ponts terrestres entre des r®gions qui sont aujourdôhui s®par®es par 

des bras de mer, comme ce fut le cas entre les îles britanniques et le continent, ainsi 

quôentre lôAm®rique du Nord et lôAsie aujourdôhui s®par®s par le détroit de Béring, et 

entre le Japon et la Chine (Newton 2003). 

Ces périodes glaciaires furent périodiquement entrecoupées par des périodes 

interglaciaires plus chaudes dôune dur®e de 10 000 ¨ 20 000 ans. Durant ces 

périodes, les conditions climatiques ressemblaient davantage à celles qui prévalent 

depuis les derniers 10 000 ans (Hewitt 1996), comme ce fut le cas durant 

lôinterglaciaire Eemien (Overpeck et al. 2006). 

ü 90 000 BP Ÿ 10 000 BP 

La dernière glaciation débuta il y a environ 90 000 ans et se termina il y a plus ou 

moins 10 000 ans. Lors du dernier maximum glaciaire (LGM, 20-18 000 ans BP), la 

température moyenne annuelle était inférieure de ± 5°C par rapport à notre climat 

actuel (Webb & Bartlein 92) et 1/3 de toutes les terres de lôh®misph¯re nord étaient 

couvertes par les glaces (Newton 2003). Le nord de lôEurope ainsi quôune bonne 

partie de la Grande-Bretagne et de lôIrlande ®taient alors recouverts dôune importante 

calotte glaciaire (fig. 4.2 & 4.3). Les chaînes de montagnes (les Monts Cantabriques, 

les Pyrénées, les Alpes, les Carpates et le Caucase) étaient également couvertes de 

glaciers importants. Le nord de la Russie semble toutefois avoir été moins affecté 
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que le nord de lôEurope occidentale par ces glaciations. Coincées entre ces chaînes 

de montagnes et la calotte glaciaire scandinave, les plaines dôEurope ®taient 

couvertes de toundra et de steppes froides (Hewitt 2004). 

 

Figure 4.1. : Variations des concentrations de CO2 (ppm) dans lôatmosph¯re et cycles 

glaciaires de 650 000 BP ¨ aujourdôhui (Graphe repris de Ruen 2005, trac® dôapr¯s les 

données de Barnola et al. (1991)  et Siegenthaler et al. (2005)). 
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Figure 4.2 : Représentation schématique de lôextension de la calotte glaciaire arctique dans lôh®misph¯re nord. Sur le sch®ma de gauche est 

représentée la situation il y a 18 000 ans à la fin du dernier âge glaciaire. Sur le schéma de droite est représentée la situation actuelle qui est 

identique à la situation il y a 5000 ans (schéma repris de Lamb & Sington 1998). 
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Figure 4.3. : Extension de la calotte glaciaire arctique et des glaciers  couvrant les 

différentes chaînes de montagne en Europe lors du dernier maximum glaciaire (18 000 ans 

BP) (en blanc ; les zones en bleu clair représentent la glace de mer); modification du niveau 

marin et distribution des différentes zones de végétation à cette époque (toundra= zone 

orange avec pointillés noir ; végétation arbustive- forêts= zone jaune avec des points verts) 

(dôapr¯s Lamb & Sington1998, repris de Nieberding 2005). 

ü Causes de ces changements climatiques observés durant le Pléistocène 

Les différences de température moyenne entre les périodes glaciaires et 

interglaciaires pouvaient dépasser 7°C, ces changements de température pouvant se 

produire en seulement quelques siècles, voire beaucoup plus rapidement selon 
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certains auteurs (Hewitt 2000). Selon la théorie de Milankovitch, cette alternance 

de périodes glaciaires et interglaciaires serait due principalement à des changements 

dans lôexcentricit® de lôorbite terrestre autour du soleil. Ce ph®nom¯ne dôune 

p®riodicit® de 100 000 ans, combin® avec des variations de lôinclinaison de lôaxe de 

la terre (dôune p®riodicit® de 41 000 ans) et de pr®cession orbitaire (dôune p®riodicit® 

de 19 000 ¨ 23 000 ans), provoquerait des changements de lôinsolation et donc de 

lô®nergie que re­oit la terre, entra´nant ainsi des changements climatiques importants 

(Webb & Bartlein 1992) (fig. 4.4). 

 

Figure 4.4. : Variations de l'excentricité (E), de l'inclinaison (T), de la précession (P) et 

combinaison de ces 3 signaux  lors des 800 000 dernières années, d'après les travaux de 

Berger en 1978 (figure reprise de Crowley & North 1991). 
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De plus, au sein de ces cycles majeurs dôoscillations climatiques, des oscillations 

climatiques ¨ lô®chelle du mill®naire ont pu se produire très rapidement et ont souvent 

été sévères (Holmgren et al. 2003 et Hemming 2004 dans Hewitt 2004). Selon la 

théorie de Heinrich, ces oscillations climatiques seraient liées à des décharges 

p®riodiques et ¨ grande ®chelle dôicebergs dans lôAtlantique Nord, qui affecteraient la 

circulation océanique (Heinrich 1988) ; la périodicité de ces évènements variant entre 

7000 et 15.000 ans. Ces événements de refroidissement soudain, connus sous le 

nom d'événements de Heinrich, se sont produits six fois durant les 75.000 

derni¯res ann®es, entra´nant des changements de temp®rature moyenne de lôordre 

de 7 ¨ 15ÁC en moins dôune ou en quelques décennies (fig. 4.5). Ces changements 

climatiques pouvaient perdurer pour des périodes allant de 70 à 5000 ans, comme 

cela sôest produit durant le Dryas récent entre 12 700 et 11 500 ans BP. 

 

 

Figure 4.5 : Evènements de Heinrich (HL1 à HL6) observés durant les derniers 75 000 ans, 

détectés à partir de modifications dans la composition isotopique des foraminifères 

planctoniques (figure reprise de Bond & Lotti 1995). 
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Les preuves de telles fluctuations climatiques globales nous sont fournies notamment 

par lô®tude des pr®l¯vements de s®diments effectu®s dans les fonds marins et les 

fonds de lac, ainsi que par les prélèvements de carottes de glace dans les calottes 

glaciaires, et par lô®tude des fossiles animaux. Les variations observ®es dans les 

isotopes du carbone et de lôoxyg¯ne, les modifications de la composition du pollen 

présent dans les prélèvements, ainsi que d'autres signatures biologiques et 

physiques (Hewitt 2000) permettent en effet de retracer avec plus ou moins de 

précision les modifications climatiques passées ainsi que les changements survenus 

dans la composition floristique et faunistique. 

 

 

4.2. Impact de ces changements climatiques sur la faune et la flore 

 

Ces fluctuations climatiques ont entraîné des modifications profondes des 

écosystèmes, se traduisant, au niveau de leurs biocénoses constitutives, par des 

cycles dôexpansion/r®gression-disparition calqués sur les oscillations climatiques. 

Durant les p®riodes froides, lôavanc®e des calottes glaciaires vers le sud 

sôaccompagna de la compression des zones de v®g®tation vers lô®quateur (fig. 4.6), 

ce qui entraîna des changements majeurs dans la distribution latitudinale des 

espèces. De même, on observa dans les régions montagneuses des changements 

altitudinaux dans la distribution des espèces : celles-ci se déplaçant vers les zones 

de plus basse altitude pendant les périodes froides (Hewitt 2004). Toutefois, de 

nouvelles routes de dispersion purent également être créées durant les périodes 

froides suite ¨ lôabaissement du niveau marin et lô®mergence de ponts terrestres, 

comme ce fut le cas lors de lô®mergence du D®troit de B®ring, ce qui permit des 

échanges faunistiques et floristiques entre lôAsie et lôAm®rique du Nord. Les 

phénomènes et mouvements inverses (extension des aires de distribution vers le 

nord et remontée en altitude) ont été observés durant les interglaciaires. 
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Figure 4.6 : Répartition des zones de végétation durant le dernier maximum glaciaire et la période actuelle (figure reprise de Kerdelhué 2006). 
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4.2.1. Impact sur la flore européenne 

 

LôEurope poss¯de actuellement beaucoup moins dôesp¯ces végétales forestières 

que lôAsie de lôEst ou lôAm®rique du Nord, et de nombreux genres dôarbres pr®sents 

dans ces régions ne sont représentés en Europe que par des fossiles datant du Pré-

pléistocène (Newton 2003). Durant les glaciations successives du Pléistocène, bien 

plus dôesp¯ces dôarbres ne surv®curent pas aux changements climatiques en Europe 

quôen Am®rique du Nord ou en Asie. Une des raisons principales ¨ cela r®siderait 

dans lôorientation des principales cha´nes de montagnes en Europe : celles-ci sont 

orient®es dôouest en est plut¹t que selon un axe nord - sud comme côest le cas pour 

la chaîne des Rocheuses en Amérique du Nord. Ces montagnes, couvertes de 

glaciers importants durant les périodes glaciaires, formèrent une véritable barrière 

empêchant le passage de nombreuses plantes qui, piégées au pied de ces 

montagnes, auraient ®t® ®limin®es par lôavanc®e du froid (Reid 1935 dans Newton 

2003). De plus, les forêts étaient fragmentées et réduites à des surfaces beaucoup 

plus petites en Europe, ce qui est susceptible dôavoir caus® des extinctions 

supplémentaires (Huntley 1993) : Lors du dernier maximum glaciaire, les forêts 

europ®ennes pourraient avoir occup® moins de 5% de la surface quôelles occupaient 

pendant un interglaciaire, alors que ce pourcentage est ®gal ¨ 30% pour lôAm®rique 

du Nord (Newton 2003). 

 

4.2.2. Impact sur lôavifaune europ®enne 

 

Tout comme ce fut le cas pour lôAm®rique du Nord (box 4.1), lô®tude des fossiles a 

d®montr® que certaines esp¯ces dôoiseaux qui ®taient pr®sentes en Europe durant le 

Pl®istoc¯ne sont aujourdôhui ®teintes, comme par exemple le vautour Gyps 

melitensis ou lôeider Somateria gravipes, alors que dôautres esp¯ces sont disparues 

dôEurope mais toujours pr®sentes en Asie comme lôaigle des steppes (Aquila 
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nipalensis) et le canard mandarin (Aix galericulata) dont des restes fossiles ont été 

trouvés dans des dépôts du Pléistocène Moyen en Angleterre (Tyrberg 1998).  

Beaucoup dôautres esp¯ces ®taient ®galement plus r®pandues en Europe 

quôactuellement. 

 

 

 

 

 

 

 

4.3. La Phylogéographie ððððððððððððððððððððððð 

 

Ces cycles dôexpansions/régressions des aires de distribution de ces espèces ont 

laissé des traces au niveau de leur diversité génétique (Bennett et al. 1991; Slatkin 

1993; Avise 2000; Furlong & Brookfield 2001 ; Brito 2005). La phylogéographie, dont 

le terme fut mentionné pour la première fois en 1987 par Avise et ses collaborateurs 

(Avise et al. 1987) analyse les relations généalogiques entre les populations dôune 

m°me esp¯ce ainsi que les distributions g®ographiques de ces populations afin dôen 

déduire les processus historiques ayant mené à leurs structurations génétiques et 

géographique actuelles. La méthode employée pour cela est le typage moléculaire (à 

lôaide de s®quences dôADNmt, de microsatellites, de marqueurs AFLP,é) dôindividus 

r®colt®s sur lôaire consid®r®e, et la reconstruction de leurs liens ®volutifs. En cela, la 

phylogéographie établit un lien entre la micro- et la macroévolution car elle traite de 

processus évolutifs à des échelles spatiale et temporelle qui sont intermédiaires 

entre celles utilisées en génétique des populations et celles utilisées en phylogénie. 

Les échelles de temps utilisées sont en effet comprises entre quelques centaines de 

Box 4.1 : Impact des glaciations sur lôavifaune en Am®rique du Nord 

Newton (2003) estime que environ un cinqui¯me de toutes les esp¯ces dôoiseaux, 

passereaux exclus, ont disparu du Nouveau-Monde durant les derniers 2,5 millions 

dôann®es (il est tr¯s difficile de faire une estimation pr®cise pour les passereaux ®tant 

donné la rareté des fossiles pour ce groupe et les difficult®s dôidentification dans ce 

groupe) 
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milliers dôann®es (ou m°me quelques milliers dôann®es) et quelques millions 

dôann®es, correspondant donc ¨ la p®riode Quaternaire et ¨ la fin du Tertiaire.  

Les ®tudes phylog®ographiques d®montr¯rent lôinfluence primordiale des oscillations 

climatiques du Quaternaire sur la diversité intraspécifique des espèces (Avise 2000). 

Les évènements du passé qui peuvent être déduits grâce à ces techniques incluent 

les expansions de populations, les étranglements de populations (ou « bottleneck »), 

les phénomènes de vicariance et de migration. Les études phylogéographiques 

menées sur différentes espèces tempérées vivant en Europe ont également permis 

de localiser les zones refuges (§4.3.1) pour ces espèces durant les périodes 

glaciaires et de tracer les routes de recolonisation postglaciaires (§4.3.2) empruntées 

par ces espèces (voir à ce sujet les travaux de Hewitt (1996, 1999, 2004) et de 

Taberlet et al. (1998) entre autres). 

Les études phylogéographie constituent un outil précieux pour la mise en oeuvre des 

politiques de conservation des espèces. Elles permettent de définir les régions 

prioritaires présentant une haute valeur pour la conservation. Les analyses 

phylogéographiques jouent notamment un rôle important dans la définition des 

Unités Significatives dôEvolution (ñEvolutionary Significant Unitsò (ESU)), une unité de 

conservation au niveau infraspécifique (Da Silva & Patton. 1998), ou dans celle des 

Unités de Gestion (« Management Units ») (Moritz 1994 ; Palsboll et al. 2006). 

 

4.3.1. Zones refuges 

 

Durant les périodes glaciaires, la plupart des organismes actuellement présents en 

Europe survivaient essentiellement dans quelques zones refuges situées au sud de 

lôEurope (Webb & Bartlein 1992 ; Taberlet et al. 1998 ; Hewitt 1999, 2004). Il semble 

en effet que, m°me au plus fort des p®riodes glaciaires, ces r®gions jouissaient dôun 

climat plus tempéré qui y aurait permis le maintien de forêts caducifoliées (Bennet et 

al. 1991) (fig. 4.6). Les études phylogéographiques menées sur différentes espèces 

de la faune et de la flore europ®ennes ont confirm® lôimportance des p®ninsules 

méridionales ibérique, italienne ainsi que des Balkans et de la Grèce en tant que 

http://en.wikipedia.org/wiki/Evolutionary_significant_unit
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refuges majeurs distincts pendant la dernière glaciation (Taberlet et al. 1998 ; Hewitt 

2004) (fig.4.7). Lôexistence dôautres zones refuges qui seraient situ®e pr¯s du 

Caucase et des bords de la mer Noire, ainsi que dans la région des Carpates, mais 

également en Angleterre (Nieberding et al. 2005) a également pu être démontrée 

pour plusieurs espèces européennes telles que le chevaine (Leuciscus cephalus ; 

Durand et al. 1999), la vipère péliade (Vipera berus ; Carlsson 2003) et le campagnol 

roux (Myodes glareolus ; Deffontaine et al. 2005 ; Deffontaine 2008). 

 

 

Figure 4.7. : Localisation des 3 refuges glaciaires majeurs qui ont été identifiés dans le sud-

ouest de lôEspagne, le sud de lôItalie et le sud des Balkans (plus la Gr¯ce et la Turquie) 

(figure reprise de Randi 2007). 

En plus de ces refuges situ®s dans le sud et lôest de lôEurope, Stewart et Lister 

(2001) ont ®mis lôhypoth¯se quôil aurait pu exister durant le Pl®istoc¯ne des refuges 

cryptiques localisés dans le nord de lôEurope (fig. 4.8). Ces refuges nordiques se 

seraient situés dans des régions à la topographie abritée, comme des fonds de 

vallées profonds situés dans des massifs montagneux, qui fournissent des 
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microclimats stables ad®quats. Dôapr¯s ces auteurs, lôexistence de ces refuges 

cryptiques pourrait expliquer en partie les assemblages non analogues des 

mammifères du Pléistocène tardif. Ces refuges « nordiques » auraient pu se situer 

en Belgique (Ardennes), dans le NE de la Hongrie, en Slovaquie, dans le Kent (UK) 

et le SO de lôIrlande. Toutefois, de nombreux auteurs ont ®mis des r®serves quant ¨ 

cette hypothèse et la validité des résultats de cette étude (J. Michaux, com. pers.). 

 

 

Figure 4.8: Carte reprenant la localisation des refuges cryptiques hypothétiques mentionnés 

par Stewart & Lister (2001) (figure reprise de Stewart & Lister 2001) 

Les espèces qui peuplaient ces zones refuges formaient des assemblages 

inattendus pour nos standards actuels, où des espèces typiquement nordiques co-

existaient avec des espèces tempérées ou même franchement méditerranéennes 

(Delpech 1975; Marquet 1987; Poitevin et al. 1990 cités par Nieberding 2005). Ainsi, 

en ce qui concerne les oiseaux, on a découvert dans des dépôts du Pléistocène 

supérieur en Europe centrale (Pologne et Hongrie) des fossiles dôesp¯ces nordiques 

telles que le faucon émerillon (Falco columbarius), le courlis corlieu (Numenius 
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phaeopus) et le pluvier guignard (Charadrius morinellus) avec des restes de vautour 

moine (Aegypius monachus) et de martinet à ventre blanc (Apus melba), espèces 

typiquement méridionales (Bochenski 1985, cité dans Newton 2003 ; Boev 2006). De 

même, en Corrèze (France), des fossiles de lagopède alpin (Lagopus mutus) et de 

harfang des neiges (Nyctea scandiaca) ont été trouvés avec des fossiles de faucon 

crécerellette (Falco naumanni), de monticole de roche (Monticola saxatilis) et de 

perdrix du genre Alectoris (Mourer-Chauvir® 1975). De tels assemblages dôesp¯ces 

nous fournissent des indications supplémentaires concernant les réponses 

individuelles des espèces au changement climatique (Newton 2003). 

Durant ces p®riodes glaciaires du Pl®istoc¯ne, lôisolement r®pété et durant de 

longues périodes de temps de populations appartenant à une même espèce dans 

des refuges différents favorisa la différentiation allopatrique de ces espèces à un 

niveau infrasp®cifique et lôapparition de lignées génétiques distinctes, notamment 

chez les oiseaux (Avise & Walker 1998 ; Avise et al. 1998). 

Deux types de refuges peuvent être distingués  suivant la façon dont se sont 

comportés les plantes et animaux peuplant ces refuges lors de la recolonisation 

postglaciaire (Kerdelhué 2006): 

1. Les refuges actifs qui ont participé à la recolonisation vers le Nord. Les 

haplotypes retrouvés dans la zone refuge le sont également dans les zones 

dôexpansion post-glaciaire. 

2. Les zones relictes qui permirent le maintien dôhaplotypes ancestraux mais ne 

participèrent pas à la recolonisation postglaciaire. Les haplotypes retrouvés 

dans ces zones relictes sont endémiques à ces zones. 

La théorie voudrait que ces refuges abritent une plus large fraction de la biodiversité 

intraspécifique des espèces tempérées qui y ont trouvé refuge que les régions récemment 

recolonisées. Mais les études réalisées sur différentes espèces européennes ont démontré 

que ce nô®tait pas nécessairement le cas, la biodiversité pouvant notamment être plus riche 

au niveau des zones de suture (voir §4.3.3) (Petit et al. 2003). 
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4.3.2. Routes de recolonisation empruntées après le dernier maximum glaciaire 

 

Lorsque le climat commença à se réchauffer après le dernier maximum glaciaire, 

(Webb & Bartlein 1992), les différentes espèces présentes dans ces zones refuges 

étendirent leur aire de distribution vers le nord. Cette recolonisation sôeffectua ¨ des 

vitesses différentes et selon des routes différentes suivant chaque espèce, en 

fonction de leurs exigences écologiques propres, de leurs capacités de migration ou 

de dispersion, et de la localisation des zones où elles avaient trouvé refuge (Taberlet 

et al. 1998 ; Webb & Bartlein 1992 ; Hewitt 1999). Sur le continent européen, 

plusieurs caractéristiques géographiques, tels que les chaînes de montagne 

orient®es dôest en ouest et la mer M®diterran®e au sud, affect¯rent ®galement les 

possibilit®s dôexpansion et les routes de recolonisation empruntées. 

Dans son article où il passe en revue les routes de recolonisation postglaciaire 

empruntées par différentes espèces européennes, Taberlet et al. (1998) note que : 

- Dans beaucoup de cas, les Alpes semblent en effet avoir constitué une 

barri¯re importante pour lôexpansion des g®nomes italiens, la colonisation de 

lôEurope du Nord se faisant ¨ partir dôautres zones refuges, notamment à partir 

des Balkans. 

- Par contre, les Pyrénées, moins élevées, constituèrent un obstacle moins 

important. 

- Lôexpansion des g®nomes grecs et turcs semble, quant à elle, avoir été 

bloquée par leurs voisins plus nordiques. 

Alors que ces différentes espèces étendaient leur aire de distribution vers le nord, les 

populations les plus méridionales de certaines de ces espèces sô®teignirent, dôautres 

se déplaçant en altitude, en raison du déplacement vers le nord et en altitude des 

zones climatiques favorables. Grâce aux grandes variations observées dans la 

topographie, le climat et lôhabitat dans le sud de lôEurope, il est en effet possible pour 

une espèce de trouver à proximité un habitat adéquat pendant les cycles glaciaires 

(Hewitt 1999). 
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Tout comme pour les refuges, deux modes de recolonisation óextr°mesô peuvent °tre 

distingués (Kerdelhué 2006) : 

1. La recolonisation par saut de puce (mode pionnier), c'est-à-dire des 

®v®nements de colonisation longue distance par un petit nombre dôindividus; 

ce type de recolonisation est souvent associé à une perte de diversité 

g®n®tique dans les zones dôexpansion. Cette hypothèse peut expliquer les 

patrons de óSouthern richness and Northern purityôobserv®s en Europe. 

2. La recolonisation par diffusion, c'est-à-dire une expansion progressive des 

populations. Ce mode de recolonisation moins classique permet une bonne 

conservation de la diversité génétique. Il est évoqué notamment pour les 

populations des régions méridionales, ayant pu survivre aux oscillations 

glaciaires par des mouvements de faible amplitude. 

Les figures 4.9 et 4.10 reprennent les patrons de recolonisation observés pour 

différentes espèces européennes : 

1. Le patron « Sauterelle » (Chorthippus parallelus) : la recolonisation du nord 

de lôEurope apr¯s la derni¯re glaciation se serait effectu®e ¨ partir du seul 

refuge Balkanique. Lôexpansion rapide de la population pr®sente dans ce 

refuge aurait emp°ch® le repeuplement du nord de lôEurope par les 

populations présentes dans les autres refuges. Les autres espèces suivant ce 

même patron de recolonisation sont, entre autre, Alnus glutinosa, Fagus 

sylvatica et Triturus cristatus. 

2. Le patron « Hérisson » (Erinaceus spp) : la recolonisation du nord de 

lôEurope se serait effectuée à partir des refuges ibérique, italien et balkanique, 

chaque population présente dans ces différents refuges étendant son aire de 

distribution vers le nord (la population présente dans le refuge Turc aurait été 

bloquée dans son expansion par la barrière montagneuse du Caucase). Les 

espèces suivant ce même patron de recolonisation sont : Quercus spp, Abies 

alba. Le campagnol des champs, Microtus arvalis, présente un patron de 

recolonisation similaire, avec toutefois des lignées orientales supplémentaires 

traduisant lôexistence de refuges multiples pour cette esp¯ce durant les 

dernières glaciations (Haynes et al. 2003). 
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3. Le 3ème patron de recolonisation proposé par Hewitt (1999) est celui observé 

pour lôOurs brun Ursus arctos : la population du refuge ibérique a recolonisé 

lôEurope de lôOuest jusquôau sud de la Scandinavie, tandis que la population 

présente dans le sud des Carpates ou le Caucase a recolonisé la Russie ainsi 

que la Finlande, la Su¯de et la Norv¯ge par le Nord. Les populations dôItalie, 

des Balkans, de Grèce et de Bulgarie ont quant à elles été bloquées par 

lôexpansion des populations du Sud des Carpates ou du Caucase. Une ®tude 

r®cente men®e sur des anciennes s®quences dôADN dôours brun remettrait 

toutefois en cause les refuges à partir desquels a eu lieu la recolonisation 

ainsi que les routes de recolonisation empruntées (Valdiosera et al. 2007). Les 

espèces suivant ce même patron de recolonisation sont : Sorex araneus, 

Arvicola terrestris, Crocidura suaveolens. 

Parmi les nombreuses études phylogéographiques réalisées par la suite, certaines 

confirmèrent ces 3 patrons de recolonisation postglaciaire décrits par Hewitt (1999), 

tout en les nuançant ; tandis que dôautres ®tudes permirent de d®couvrir des 

nouveaux  patrons de recolonisation, tels que : 

1. Le patron « mulot sylvestre » (Apodemus sylvaticus) : cette espèce serait 

exclusivement remontée de la péninsule ibérique (Michaux et al. 2003). 

2. Pour la musaraigne bicolore (Crocidura leucodon), la recolonisation se serait faite à 

partir dôun refuge italo-balkanique pour la lignée européenne ; tandis que les 

populations orientales qui subsistèrent dans plusieurs refuges situés le long de la 

c¹te sud de la mer Noire pendant la derni¯re glaciation ne sô®tendirent pas après la 

dernière glaciation (Dubey et al. 2007). 

3. Dôautres esp¯ces telles que le  campagnol roussâtre  (Clethrionomys glareolus, 

syn. Myodes glareolus), le hamster (Cricetus cricetus) (fig. 4.10) et le rat des 

moissons (Micromys minutus) auraient recolonis® lôEurope ¨ partir de r®gions 

refuges situ®es plus ¨ lôest que les trois refuges m®diterran®ens classiques 

(péninsules ibérique, italienne et balkanique) après la dernière glaciation. Ces 

régions sources seraient situées dans les Carpates et probablement aussi dôautres 

régions plus lointaines comme l'Oural pour le campagnol roussâtre (Deffontaine et al. 

2005), dans les r®gions de lôUkraine et des plaines m®ridionales de Russie pour le 

hamster (Neumann et al. 2005), et dans les régions centrales et orientales dôAsie 

pour le rat des moissons (Yasuda et al. 2005). 
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4. Enfin, certaines espèces plus nordiques, telles que le campagnol nordique 

(Microtus oeconomus) et plusieurs espèces de lemmings, qui ont survécu 

dans des régions plus nordiques que les refuges méditerranéens durant les 

périodes glaciaires présentent des patrons de recolonisations distincts des 

espèces plus méridionales (Brunhoff et al. 2003). 
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Figure 4.9. : Routes de recolonisation postglaciaires et régions refuges pour différentes espèces appartenant à la faune européenne  - 

synthèse (Hewitt 2001, Michaux et coll. 2003 ; figure reprise de Deffontaine 2007). 
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Figure 4.10. : Distribution géographique actuelle, refuges glaciaires potentiels ( ?) et routes 

de recolonisation post-glaciaire observées pour le hamster (Cricetus cricetus) (figure reprise 

de Neumann et al. 2005). 

 

4.3.3. Zones de suture 

 

Les lieux où se rencontrent les lignées issues de refuges différents définissent des 

zones de suture. Ces zones de suture, localisées aux points de contact entre routes 

de colonisation et autour de barri¯res naturelles, sont d®finies comme des óbandes 

de chevauchement g®ographique entre les principaux assemblages biotiquesô 

(Remington 1968 dans Taberlet et al. 1998). Elles sont caractérisées par des 

chevauchements de distribution, des ph®nom¯nes dôhybridation ou de parapatrie. 

Elles sont souvent des zones de diversité génétique maximale en termes de nombre 

dôhaplotypes rencontr®s et de diff®rences entre les haplotypes, car elles comportent 

des individus issus de lignées différentes au sein dôune m°me population. Diversité 

maximale ne signifie donc pas zone refuge. 
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Dôapr¯s les ®tudes men®es sur la flore et la faune europ®ennes, il existe au moins 4 

zones de suture principales pour cette région (fig. 4.11) : 

1. La zone de suture pyrénéenne représente la jonction entre les populations de 

la péninsule ibérique et les autres populations. 

2. La zone de suture alpine représente la jonction entre les populations 

italiennes et celles issues de refuges situ®es plus ¨ lôest. 

3. La zone de suture centrale européenne représente la jonction entre les 

populations ibériques et celles issues de refuges situ®s plus ¨ lôest. 

4. La zone de suture située dans le centre de la Scandinavie représente la 

jonction entre les populations provenant du sud et celles provenant du nord-

est. 

 

 

 

Figure 4.11. : Localisation des principales zones de suture en Europe (figure reprise de 

Hewitt 2000). 
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4.3.4. Le cas des oiseaux 

 

Dans son ouvrage consacré à la phylogéographie, Avise (2000) écrivait que « par 

rapport aux autres esp¯ces, les populations dôoiseaux pr®sentent une ®nigme en 

regard des niveaux supposés de structuration g®ographique et dôamplitude du flux 

génétique. » En effet, selon lui : 

- Dôun c¹t®, les oiseaux (essentiellement les m©les) pr®sentent souvent une forte 

philopatrie (Newton 1998), ce qui entraîne une limitation importante des flux 

géniques entre populations. En cons®quence, on observe pour beaucoup dôesp¯ces 

des différences marquées entre populations conspécifiques dans les caractéristiques 

du chant, de la taille, du plumage ou dôautres caract®ristiques ph®notypiques. 

- Dôun autre c¹t®, la plupart des oiseaux possèdent un potentiel exceptionnel de 

dispersion grâce à leurs capacités de vol et leur inclination à migrer. On pensait donc 

que cette grande capacit® de dispersion emp°cherait lôobservation de lign®es 

génétiques distinctes chez ces espèces. 

De fait, beaucoup dô®tudes bas®es sur les fr®quences all®liques sugg¯rent que les 

populations dôoiseaux vivant dans les r®gions temp®r®es montrent typiquement 

moins de structuration génétique que les populations conspécifiques de la plupart 

des poissons dôeau douce, des petits mammif¯res, reptiles et amphibiens ®tudi®s sur 

des régions géographiques comparables et en utilisant des marqueurs génétiques 

possédant des taux de mutations similaires (Avise 2000). 

Cependant, des études phylogéographiques effectuées sur différentes espèces 

dôoiseaux ¨ lôaide de marqueurs g®n®tiques plus ad®quats ou plus sensibles tels que 

le gène codant pour le cytochrome b et la r®gion contr¹le de lôADN mitochondrial 

(ADN mt), pour citer les plus utilis®s, ont d®montr® quôil ®tait tout à fait possible de 

mettre en évidence des patrons phylogéographiques structurés. Plusieurs espèces 

dôoiseaux ont ainsi ®t® r®examin®es dôun point de vue g®n®alogique, et une grande 

vari®t® de patrons dôADNmt a pu °tre d®couverte (Tableau 4.1). Ainsi, par exemple : 
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- Une étude menée sur le bécasseau variable (Calidris alpina), espèce 

avec une aire de distribution circumpolaire, révèle une structuration des 

populations prononcée chez cette espèce côtière migratrice (Wenink et 

al. 1993) (fig. 4.12). 

 

 

Figure 4.12 : Arbre de maximum de parcimonie r®alis® ¨ partir des 73 s®quences dôADNmt 

provenant de 73 individus de Calidris alpina (ALA= Alaska ; WAS= Washington ; CAF= 

California ; FLO= Floride ; Tex= Texas ; ICE= Islande ; NOR= Norvège ; NET= Pays-Bas ; 

GER= Allemagne ; TAY= péninsule de Taymyr (Russie)) (figure reprise de Wenink et al. 

1993 ; © photo : Jiri Bohdal).  
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Tableau 4.1 : Comparaison des diversit®s nucl®otidiques, haplotypiques, patrons de dispersion et dates dôexpansion observes chez diverses espèces 

dôoiseaux (tableau repris de Qu et al. 2005). 

Espèce :ÏÎÅ ÄȭïÔÕÄÅ 
Marqueur 
employé 

Diversité 
nucléotidi-

que (p) 

Diversité 
haplotypi-

que (h) 
Structure phylogéographique 

Date 
dôexpansion 

(*10
3
 ans) 

Glaciations Référence 

 
Sterne fuligineuse 
Sterna fuscata 

 
Océans Atlantique, 
Pacifique et Indien 

 
mtDNA CR 

 
0.0007-
0.0012 

 
0.53 

 
Trois clades : Atlantique, Indo-
Pacifique et SO Pacifique 

 
10 

 
Cycle final de glaciation 
du Pléistocène (12.5-17.5 
kyr) 

 
Peck & Congdon 
2004 

Sterne fuligineuse  
Sterna fuscata 

Océans Atlantique, 
Pacifique et Indien 

mtDNA CR 0.029 0.82-0.90 Deux clades : Atlantique et 
Indo-Pacifique 

7.5-187 Cycle final de glaciation 
du Pléistocène (12.5-17.5 
kyr) 

Avise et al. 2000 

Gypaete barbu 
Gypaetus barbatus 

Régions tempérées 
et tropicales 

mtDNA CR 0.0292 0.932 Deux clades : Ouest, et Est et 
Tropiques 

12-14 Maximum glaciaire du 
pléistocène 

Godoy et al. 2004 

 
Pingouin torda 
Alca torda 

 
Océan Atlantique 

 
mtDNA CR 

 
0.0093-
0.0198 

 
0.81-0.97 

 
Deux clades 

  
Glaciations du Pléistocène 

 
Moum & Arnason 
2001 

 
Guillemot de Troïl 
Uria aalge 

   
0.0042-
0.0066 

 
0.68-0.89 

 
Manque de structure 
géographique 

   

 
Gobemouche noir 
Ficedula hypoleuca 

 
Suède 

 
mtDNA 
RFLP 

   
Taille de lô®chantillon trop faible 
pour déterminer des 
subdivisions 

 
100 

 
Dernière glaciation du 
Pléistocène 

 
Tegelström et al. 

1990 

Eider à duvet 
Somateria mollissima 

Europe du Nord mtDNA CR 0.004-0.033 0.6-1 Isolement par la distance 10 Glaciation Weichsel (20 
kyr) 

Tiedemann et al. 
2004 

 
Verdier dôEurope 
Carduelis chloris 

 
Europe 

 
mtDNA CR 

 
0.00134 

 
0.612 

 
Deux clades : Nord de lôEurope 
et Sud de lôEurope 

 
5-8 

 
Glaciations post-
Pléistocène 

 
Merila et al. 1997 

 
Outarde barbue 
Otis tarda 

 
Europe 

 
mtDNA CR, 

cyt b, 
tRNAôs 

 
0.0032 

 
0.17 

 
Deux clades : Péninsule 
Ib®rique et reste de lôEurope 

 
200 

 
Dernière période glaciaire 
/ ou plusieurs périodes 
froides du Quaternaire 

 
Pitra et al. 2000 

Gorge-bleue à miroir 
Luscinia svecica 

Eurasie mtDNA CR, 
cyt b 

0.00023-
0.003 

0.86 Deux clades : groupes nordique 
et méridional 

15 Glaciations post-
Pléistocène 

Zink et al. 2003 

 
Bergeronnette 
printanière 
Motacilla flava 

 
Eurasie 

 
mtDNA cyt 

b, ND3 

 
0.0025-
0.0047 

 
0.76 

 
Trois clades : Europe, Asie du 
SO, Asie du NE et Asie du SE 

   

 
Bergeronnette citrine 
Motacilla citreola 

 
Eurasie 

 
mtDNA cyt 

b, ND3 

 
0.0014-
0.0022 

 
0.86 

 
Deux clades : est et Ouest 

  
Dernière glaciation du 
Pléistocène 

 
Pavlova et al. 2003 
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Perdrix bartavelle 
Alectoris graeca 

 
Zone tempérée 

 
mtDNA CR 

 
0.008 

 
0.76 

 
Deux clades : Sicile et les 
autres régions 

 
12 

 
Glaciation Riss (2-13.5 
kyr) 

 
Randi et al. 2003 

 
Paruline des buissons 
Oporornis tolmiei 

 
Amérique du Nord 

 
mtDNA cyt 

b 

 
0.005 

 
0.776 

 
Deux clades : USA et Mexique 

 
12.5 

 
Maximum glaciaire du 
Pléistocène 

 
Mila et al. 2000 

 
Paruline jaune 
Dendroica petechia 

 
Amérique du Nord 

 
mtDNA CR 

 
0.0172 

 
0.38 

 
Subdivision Est-Ouest des 
populations. Trois clades 

 
10 

 
Dernière glaciation du 
Pléistocène 

 
Milot et al. 2000 

 
Bruant chanteur 
Melospiza melodia 

 
Amérique du Nord 

 
mtDNA CR 

 
0.00095-

0.008 

 
0.77 

 
Stade intermédiaire de 
structure phylogéographique 
entre la paraphylie et la 
monophylie réciproque 

 
12 

 
Glaciations du Pléistocène 

 
Fry & Zink 1998 

Tétras sombre 
Dendragapus 
obscurus 

Région Ouest de 
lôAm®rique du Nord 

mtDNA CR 0-0.0075 0.41 Trois clades : nord-est, ouest et 
sud 

240-700 Glaciations du Pléistocène Barrowclough et al. 
2004 

 
Bécasseau variable 
Calidris alpina 

 
Toundra Arctique 
de lôh®misph¯re 
Nord 

 
mtDNA CR, 

cyt b 

 
cr :0.0003-

0.0066 
cyt b : 

0.0009-
0.0022 

 
cr : 0.45 

cyt b : 0.47 

 
Cinq clades : Alaska, côte 
Ouest de lôAm®rique du Nord, 
Golfe du Mexique, Europe de 
lôOuest et P®ninsule de Taymyr 

 
90-350 

 
Glaciations de la seconde 
moitié du Pléistocène 

 
Wenink et al. 1993 

 
Red-necked snow 
finch 
Pyrgilauda ruficollis 

 
Plateau Tibétain 

 
mtDNA CR, 

cyt b 

 
0.00415 

cr :0.00372 
cyt b : 

0.00629 

 
0.94 

cr : 0.904 
cyt b : 0.952 

 
Pas de divergence 
phylogéographique 

 
70-190 

 
Pléistocène extensif (175 
kyr) 

 
Qu et al. 2005 
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- La mésange de Caroline (Poecile carolinensis) présente des clades 

tr¯s diff®rents entre lôEst et lôOuest de lôAlabama, correspondant ¨ deux 

refuges Pléistocènes distincts (Gill et al. 1993). Une autre espèce Nord 

américaine, la bernache du Canada, Branta canadensis, présente deux 

clades phylogéographiques correspondant aux deux sous-espèces 

reconnues depuis longtemps et dont les aires de reproduction en 

Amérique du Nord ne se chevauchent presque pas (Scribner et al. 

2003). De même, une étude phylogéographique menée sur la sitelle à 

poitrine blanche (Sitta carolinensis) a pu mettre en ®vidence lôexistence 

de quatre clades distincts, r®sultat de lôisolement des populations dans 

différentes régions et de leur évolution in-situ (Spellman & Klicka 2007) 

(fig. 4.13). 
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Figure 4.13 : Arbre de maximum de vraisemblance r®alis® ¨ partir des s®quences dôADNmt 

provenant de 216 individus de Sitta canadensis. Les nombres au dessus et en dessous des 

branches correspondent aux valeurs de bootstrap. A= clade oriental ; B= clade pacific ; C= 

clade de la Sierra Nevada orientale ; D= clade des Montagnes Rocheuses, du Mexique et du 

Grand Bassin (figure reprise de Spellman & Klicka 2007 ; © photo : Terry Sohl). 

- Le kiwi austral (Apteryx australis), en raison de son caractère aptère et 

de ses faibles capacités de dispersion, constitue un exemple extrême 

chez les oiseaux : deux espèces morphologiquement cryptiques 

seraient actuellement fusionnées en une seule espèce polytypique 

(Baker et al. 1995). 

 



IV. Introduction 

 

73 
 

-   

Figure 4.14. : Patron phylogéographique du kiwi austral (Apteryx australis) (dôapr¯s Baker et 

al. 1995). Gauche : Phylog®nie obtenue ¨ partir de lôanalyse des s®quences du g¯ne 

mitochondrial codant pour le cytochrome b. Droite : carte de la Nouvelle-Zélande indiquant la 

distribution actuelle de cette espèce (zones en noir) et la localisation des sites de collecte 

des échantillons pour les phylogroupes majeurs pour lesquels les valeurs de bootstrap 

étaient supérieures à 95% (figure reprise de Avise 2000 ; © photo : Sciencephotolibrary). 

Ce résultat (structure des populations très subdivisées et espèces 

cryptiques) serait une conséquence relativement récente de la 

fragmentation de lôaire de distribution durant le Pléistocène couplée à 

un faible pouvoir de dispersion et à une dérive génétique au sein des 

petites populations (fig. 4.14). Lô®tude dôanciennes s®quences dôADN a 

également mis en évidence la perte de diversité des populations 

actuelles, et la distribution passée de cette espèce (Shepherd & 

Lambert 2008) 
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- Par contre, des ®tudes men®es sur dôautres esp¯ces nord-

américaines comme le carouge à épaulettes (Agelaius phoeniceus), le 

pic mineur (Picoides pubescens) et lôoie des neiges (Chen 

caerulescens) concluent ¨ lôabsence de structure phylog®ographique 

claire ou à une structure phylogéographique très faible pour ces 

esp¯ces ¨ travers lôAm®rique du Nord (Ball et al. 1988 ; Avise et al. 

1992 ; Ball & Avise 1992 ; Quinn 1992 ; Avise 2000). Cela pourrait être, 

entre autres, le r®sultat dôune expansion rapide de ces esp¯ces apr¯s 

le Pl®istoc¯ne ¨ partir dôun seul refuge vers des r®gions autrefois 

couvertes par des glaces (Avise 2000). 

 

ü En Europe 

La majorité des études phylogéographiques qui ont été menées sur différentes 

esp¯ces dôoiseaux en Europe ont ®t® limit®es ¨ des sous-ensembles dô®chantillons 

provenant des trois refuges putatifs, i.e. les péninsules ibérique, italienne et 

balkanique (Brito 2005), soit en raison dôun ®chantillonnage restreint (Merilä et al. 

1997 ; Bensch & Hasselquist 1999 ; Kvist et al. 2003 ; Zink et al. 2003), soit en raison 

de lôabsence de certaines esp¯ces dans un ou plusieurs des trois refuges pr®sum®s 

(Pitra et al. 2000 ; Kvist et al. 2001 ; Randi et al. 2003 ; Gay et al. 2004). Il existe 

toutefois quelques exceptions telles que l'étude menée par Griswold & Baker (2002) 

sur le pinson des arbres (Fringilla coelebs), celle menée par Brito en 2005 sur la 

chouette hulotte (Strix aluco), et, dans une moindre mesure, lô®tude menée par 

Liukkonen-Anttila et al. (2002) sur la perdrix grise (Perdix perdix) où chacun des trois 

refuges potentiels ont pu être échantillonnés, de même que des populations nord-

européennes. 

Comme pour les autres taxons (mammifères, insectes, reptiles, v®g®tauxé), les 

résultats obtenus pour les oiseaux présentent une grande diversité dans leurs 

structures phylogéographiques et les routes de recolonisation empruntées : 

1. Certaines des espèces étudiées ne présentent pas de patron 

phylogéographique structuré au niveau de la région Paléarctique 
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occidentale, comme côest par exemple le cas pour le pic tridactyle (Picoides 

tridactylus) (Zink et al. 2002a), le pic épeiche (Dendrocopos major) (Zink et al. 

2002b), la chouette de Tengmalm (Aegolius funereus) (Koopman et al. 2005), 

la corneille noire ou mantelée (Corvus corone) (Haring et al. 2007) et le grand 

corbeau (Corvus corax) (Kryukov & Suzuki 2000). Plusieurs raisons peuvent 

être avancées pour expliquer cette absence de structuration génétique : 

- un échantillonnage trop limit® ou lôutilisation de marqueurs mol®culaires 

pas assez sensibles ou non adéquats (Crochet et al. 2000) ; 

- des mîurs nomades (Questiau et al. 1999 ; Ottvall et al. 2002) ou des 

taux élevés de dispersion sur des longues distances (Koopman 2005) ; 

- un évènement de recolonisation récent après la dernière glaciation 

(Zink 2002b), cette recolonisation ayant pu sôeffectuer ¨ partir dôune 

région source autre que les refuges potentiels « classiques » situés 

dans le sud de lôEurope, comme côest le cas pour la nette rousse (Netta 

rufina) (Gay 2004) et la mésange boréale (Parus montanus) (Kvist et al. 

2001). Ces deux esp¯ces auraient recolonis® lôEurope ¨ partir de 

r®gions situ®es plus ¨ lôEst, en Asie. Dans le cas de la nette rousse, la 

colonisation de lôEurope ¨ partir dôindividus provenant dôAsie de lôOuest 

serait très récente, vers les années 1800. Pour la mésange boréale, la 

recolonisation aurait pu se faire ¨ partir dôune zone refuge situ®e dans 

le sud-est asiatique. Dôautres esp¯ces telles que le faucon sacr® (Falco 

cherrug) auraient recolonis® lôEurope et lôAsie ¨ partir de populations 

situées en Afrique durant une ou plusieurs périodes interglaciaires 

(Nittinger et al. 2007). 

Parmi les espèces qui présentent une distribution holarctique et qui ont pu être 

échantillonnées à la fois dans la région Paléarctique et dans la région 

N®arctique, on note toutefois que, malgr® lôabsence de structure 

phylogéographique claire au niveau de la région Paléarctique, il existe une 

forte différenciation génétique entre les individus eurasiatiques et les individus 

nord-américains, le détroit de Béring ainsi que les océans Atlantique et 

Pacifique constituant des barrières importantes aux échanges entre les 
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régions Paléarctique et Néarctique (Drovetski et al. 2004 ; Gay et al. 2004 ; 

Koopman et al. 2005 ; Zink et al. 2002a) (fig. 4.15). 

 

 

Figure 4.15 : Arbre de maximum de vraisemblance réalisé à partir des haplotypes de pic 

tridactyle (Picoides tridactylus) dôAm®rique du Nord et dôEurasie (arbre enracin® ¨ partir 

dôune s®quence de pic ¨ dos noir (Picoides arcticus) (figure reprise de Zink et al. 2002 ; © 

photo : Doug Backlund). 

2. Dôautres esp¯ces europ®ennes temp®r®es pr®sentent des patrons de 

recolonisation en accord avec lôhypoth¯se des refuges m®diterran®ens 

(péninsules ibérique, italienne et balkanique) (Taberlet et al. 1998 ; Hewitt 

1999), confirmant lôimportance de ces r®gions m®diterran®ennes en tant que 

zones refuges pour les oiseaux durant les périodes glaciaires. Pour ces 
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esp¯ces, la recolonisation du nord de lôEurope se serait faite ¨ partir dôun ou 

de plusieurs des 3 refuges méditerranéens : 

- La mésange charbonnière (Parus major), la mésange bleue (Parus 

caeruleus) (fig. 4.16) et la chouette hulotte (Strix aluco) (fig. 4.17) 

présentent un patron de recolonisation semblable à celui décrit par 

Hewitt (1999) pour Chorthippus, c'est-à-dire une recolonisation du Nord 

de lôEurope qui sôest effectu®e essentiellement ¨ partir dôun refuge 

balkanique (Kvist 2000 ; Brito 2005). Il en résulte notamment pour la 

mésange bleue une large zone de contact secondaire entre les 

populations balkaniques et ib®riques, qui sô®tend du sud de lôEspagne 

au sud de la France et au centre de lôItalie (Kvist et al. 2004). 

 

 

Figure 4.16 : Zones de refuges (aires hachurées) et routes de recolonisation possibles pour 

la mésange bleue (Parus caeruleus) à la fin du dernier âge glaciaire (figure reprise de Kvist 

et al. 2004 ; © photo : http://www.loos-en-gohelle.fr ). 

 

http://www.loos-en-gohelle.fr/
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Figure 4.17 : Distribution des haplotypes et flux génique entre les populations de chouette 

hulotte (Strix aluco) (figure reprise de Brito 2005 ; © photo : E. Neep). 

- La perdrix grise (Perdix perdix) présente un patron phylogéographique 

différent (Liukkonen-Anttila et al. 2002) (fig. 4.18), en accord avec le 

patron de colonisation observ® pour lôours brun (Taberlet et al. 1998), 

c'est-à-dire (i) un clade ouest-europ®en probablement originaire dôun 

refuge situé dans la péninsule ibérique et regroupant les individus de 

France, Angleterre, Allemagne, Pologne, Italie et Autriche,  ; (ii) un 

clade est-européen regroupant les individus de Finlande, Bulgarie, 

Grèce, et dont la zone refuge serait située dans les Balkans ou près du 

Caucase. Un patron phylogéographique plus ou moins similaire est 

observé chez la Rousserolle turdoïde (Acrocephalus arundinaceus), 

avec deux lignées génétiques divergentes en Europe qui sont 

récemment entrées en contact mais ont évolué en allopatrie depuis 

environ 70 000 ans (Bensch & Hasselquist 1999). 
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Figure 4.18: Répartition géographique de la perdrix grise (Perdix perdix) en Europe (zones 

grisées) ; distribution des haplotypes orientaux (noir) et occidentaux (blanc) dans les 

populations échantillonnées (cercles) ; routes de recolonisations post-glaciaires pour les 

clades orientales et occidentales (figure reprise de Liukkonen-Anttila et al. 2002 ; © photo : 

N. Blake). 

3. A côté de ces patrons phylogéographiques « classiques è, dôautres esp¯ces 

comme certains oiseaux marins et/ou nordiques (dont certaines comme le 

harfang des neiges (Nyctea scandiaca) étaient beaucoup plus répandues 

pendant les périodes glaciaires (Newton 2003)), présentent des patrons 

phylogéographiques différents (Johnson et al. 2007). Ainsi, par exemple : 

- Les populations europ®ennes dôEider ¨ duvet (Somateria mollissima), 

espèce marine nordique, auraient survécu dans un seul refuge 
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nordique lors de la dernière glaciation (Tiedemann et al. 2004). Ce 

refuge serait situé dans le sud de la Suède, près de la région du 

Kattegat/Skagerrak qui fut une des rares côtes libres de glace pendant 

la dernière glaciation. A la fin de la dernière glaciation, cette population 

aurait alors colonis® les r®gions situ®es plus ¨ lôouest et au nord (fig. 

4.19). 

- Comme lôEider ¨ duvet, lôoie ¨ bec court (Anser brachyrhynchus) aurait 

survécu dans une seule grande zone refuge nordique. Cette région, 

couverte par la toundra lors de la dernière glaciation et à partir de 

laquelle se serait effectuée la recolonisation, serait située dans le nord-

ouest de lôEurope (Ruokonen et al. 2004). 

- Les espèces marines telles que Alca torda, Uria aalge et diverses 

espèces de Laridae ont survécu dans des zones refuges situées au 

bord de lôAtlantique, en M®diterran®e ou dans la mer Caspienne (Kidd 

et al. 1998; Liebers et al. 2001; Moum et al. 2001). 

 

 

Figure 4.19 : routes de colonisation (fl¯ches) emprunt®es par lôeider ¨ duvet (Somateria 

mollissima) après la dernière glaciation ; fréquences des haplotypes dans les différentes 

populations échantillonnées (figure reprise de Tiedemann et al. 2004 ; © photo : S. 

Johansson). 
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OBJECTIFS 

 

 

5.1. Choix de Cinclus cinclus pour la r®alisation dôune ®tude 

phylogéographique ððððððððððððððððððððððð 

 

Le cincle plongeur possède de nombreuses caractéristiques qui en font un sujet 

particulièrement int®ressant pour la r®alisation dôune ®tude phylog®ographique : 

- Présent en Europe, en Afrique du Nord et en Asie, il possède une aire 

de distribution très large et fragmentée (fig. 3.2) (Cramp 1988; 

Hagemeijer & Blair 1997). 

- Les représentants de cette famille (Cinclidae) sont strictement inféodés 

aux cours dôeau rapides en raison de leur r®gime alimentaire compos® 

quasi-exclusivement dôinvert®br®s benthiques. 

- Une variation clinale importante concernant la taille du corps et la 

coloration du plumage est observée chez le cincle plongeur, ce qui 

entraîna la description de nombreuses sous-espèces (Cramp 1988) 

dont la validité est souvent sujette à caution (Tyler & Ormerod 1994). 

Sur les treize sous-espèces reconnues, dix sont présentes dans la 

région Paléarctique occidentale, et au moins trois autres sont présentes 

dans la partie orientale de son aire de distribution (Afghanistan, Chine 

centrale, Sibérie occidentale) (Cramp 1988; Tyler & Ormerod 1994). 

- Les cincles plongeurs sont généralement des oiseaux sédentaires et 

monogames. Les faibles mouvements de dispersion observés pour 

cette espèce pourraient fortement limiter les flux génétiques entre 

populations. 
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5.2. Objectifs et contexte de notre étude ðððððððððððð 

 

Une première étude menée par Lauga et al (2005) sur 31 cincles plongeurs 

provenant de 7 populations dôEurope occidentale (France, Pays de Galles, Irlande et 

Allemagne), en utilisant le gène du cytochrome b comme marqueur moléculaire, 

conclut à une absence de structure phylogéographique pour cette espèce et à la 

nécessité de reconsidérer la taxonomie au niveau infraspécifique pour les différentes 

sous-esp¯ces reconnues par Cramp (1988) dans la zone dô®tude. 

Toutefois, diverses études phylogéographiques menées sur plusieurs espèces 

dôoiseaux et utilisant le gène du cytochrome b comme marqueur moléculaire 

aboutirent à des résultats forts variés (Avise 1998 et 2000), soulignant le manque de 

variabilité de ce marqueur moléculaire chez certaines espèces (Questiau et al. 1998) 

et, par cons®quent, son possible manque dôad®quation pour effectuer des ®tudes 

phylogéographiques chez les oiseaux. Pour cette raison, ce marqueur moléculaire 

est le plus souvent utilis® en combinaison avec dôautres marqueurs pour effectuer de 

telles études (voir notamment revue dans Qu et al. 2005). 

 

La présente étude a pour objectif de clarifier le patron 

phylog®ographique du cincle plongeur tel quôobserv® par Lauga et al. 

(2005) pour la région Paléarctique occidentale, en utilisant un plus grand 

nombre de populations dispers®es sur lôensemble de cette r®gion, ainsi 

quôen se basant sur lôanalyse de trois marqueurs mol®culaires (le g¯ne 

du cytochrome b ainsi que deux autres r®gions de lôADNmt). 
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Dôun point de vue g®n®ral, cette ®tude aidera ¨ d®terminer de quelle fa­on une 

esp¯ce dôoiseau ®troitement associ®e aux cours dôeau rapides et capable dôaffronter 

des basses températures a réagi face aux changements climatiques du Quaternaire. 

Plus précisément, cette étude vise à répondre aux questions suivantes : 

- Le cincle plongeur est il hétérogène du point de vue génétique ? 

- Quelle fut lôinfluence des oscillations climatiques du Quaternaire sur la 

distribution de cette espèce ? 

- Quelles furent les régions qui ont servi de refuges pour le cincle 

plongeur pendant la dernière période glaciaire ? 

- Quelles furent les routes de recolonisation empruntées par cette 

espèce en Europe après le dernier pléniglaciaire? 

Les réponses à ces questions nous fourniront une nouvelle perspective sur la 

taxonomie du cincle plongeur au niveau infraspécifique, permettant notamment de 

reconsidérer la validité de certaines des nombreuses sous-espèces actuelles. 
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VI 

 

 

MATERIEL ET METHODES 

 

 

6.1. Collecte des échantillons ðððððððððððððððððððð 

 

106 échantillons de tissus de cincle plongeur ont pu être récoltés pour notre étude 

entre les années 2001 et 2004. Ces échantillons proviennent de 24 populations, 

situées principalement dans la région Paléarctique Occidentale et représentant huit 

des treize sous-espèces officiellement décrites (Cramp 1988) (fig. 6.1). Les 

échantillons des sous-espèces orientales uralensis, caucasicus, leucogaster et 

przewalski nous ont été fournis par le Museum Burke (Washington, USA ; numéros 

de collection : UWBM 46430, 61537, 64752, 64772, 70974, 71403), de même que 

les échantillons de tissus des espèces Cinclus mexicanus et Cinclus pallasii 

(numéros de collection : UWBM 46768 et 51144) qui ont été utilisés comme 

« outgroups » pour notre étude. La liste de ces échantillons ainsi que leur localité 

dôorigine et les num®ros dôacc¯s des s®quences dôADNmt qui ont pu °tre obtenues ¨ 

partir de ces ®chantillons sont repris dans le tableau de lôannexe 6.1. 
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Figure 6.1: Distribution géographique des échantillons de tissus de Cinclus cinclus, les 

différentes couleurs utilisées pour les symboles correspondent aux différentes sous-espèces 

(telles que décrites par Cramp (1988)) auxquelles le ou les individus qui ont été 

échantillonnés appartiennent. Les zones en gris foncé correspondent aux zones de présence 

continue du cincle, tandis que les zones en gris clair correspondent aux zones de présence 

hivernale. 
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6.1.1. Méthodes de capture 

 

La m®thode de capture pour le cincle plongeur est facile ¨ mettre en îuvre et 

efficace : après avoir repéré un cours dôeau o½ sont install®s des cincles plongeurs, il 

suffit de tendre judicieusement un filet dit « japonais è en travers de ce cours dôeau 

et dôattendre que les cincles se prennent dans celui-ci, ou de rabattre ces derniers 

vers le filet (fig. 6.2 et 6.3). Les cincles se déplacent en effet en suivant le lit du cours 

dôeau o½ ils vivent, volant le plus souvent ¨ faible hauteur. 

Les individus adultes et surtout les pullis peuvent également être capturés au nid 

durant la période de nidification. Cette méthode est beaucoup plus rapide que la 

pose de filets et est couramment utilisée par les bagueurs. Elle nécessite toutefois la 

connaissance de la localisation exacte du nid et de lô®tat dôavancement des nich®es 

afin de capturer les jeunes avant quôils ne sôenvolent hors du nid. 

Lors des missions de captures effectuées dans différents pays, nous disposions des 

autorisations nécessaires pour la capture de cincles et les prélèvements sanguins. 

 

6.1.2. Prélèvements et conservation des échantillons de tissus 

 

A lôexception des échantillons qui nous ont été fournis par le Museum Burke et 

consistaient en des ®chantillons de tissus musculaire conserv®s dans de lô®thanol, 

les ®chantillons de tissus r®colt®s consistaient en des pr®l¯vements sanguins dôun 

volume compris entre 20 et 100 µl. Ces échantillons étaient prélevés par ponction 

sanguine au niveau de la veine inguinale, visible au niveau du tarso-métatarsien, à 

lôaide dôune seringue ¨ insuline de type microfine (0,5 ou 1 ml) (fig. 6.4). 
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Figures 6.2 et 6.3 : filet japonais tendu au travers dôun cours dôeau (Andalousie, Espagne) ï 

Cincle plongeur et bergeronnette des ruisseaux capturés dans un filet japonais (Sicile, Italie). 
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Figure 6.4 : Prélèvement sanguin effectué sur un cincle plongeur au niveau de la veine 

inguinale. 

Gr©ce ¨ une coagulation rapide, le saignement sôarr°te apr¯s le pr®l¯vement de 2 ¨ 

3 gouttes. Si ce nôest pas le cas, un morceau dôouate est press® contre la blessure 

jusquô¨ lôarr°t des saignements. Apr¯s le pr®l¯vement dôun ®chantillon sanguin et 

détermination du sexe par mesure de la longueur alaire (et éventuellement pose 

dôune bague), les individus sont tout de suite rel©ch®s ou replac®s dans le nichoir. 

Le sang prélev® ®tait imm®diatement plac® dans un tube eppendorf rempli dôune 

solution conservatrice anticoagulante (tampon APS). Le tube eppendorf était alors 

secoué à la main pour homogénéisation et congelé à -20°C pour une conservation à 

long terme. 

Le tampon APS utilis® pour la conservation du sang consiste en 10% dôEDTA 

(disodium éthylène diamine tétraacétate), 1% de NaF (fluoride de sodium) et du 

thymol (une faible quantité suffisante pour assurer la saturation), le tout ajusté à pH 8 

(Arctander 1988). 
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Afin dô®viter tout risque de contamination entre échantillons, les seringues, embouts 

pour pipettes et tubes eppendorfs nô®taient utilis®s quôune seule fois. 

 

 

6.2. Extraction de lôADN et amplification par PCR ðððððððð 

 

6.2.1. Extraction de lôADN total 

 

Lôextraction de lôADN total a été effectuée soit via la méthode « classique » 

dôextraction (ou technique çph®nol/chloroforme è), soit ¨ lôaide du kit Qiagen DNeasy 

Tissue Kit (cat. n° 69506), en suivant les instructions du fabricant, avec toutefois 

quelques modifications pour les premi¯res ®tapes de pr®paration de lô®chantillon 

(voir annexe 6.2). 

 

6.2.2. Amplification 

 

Grâce à la technique de Polymerase Chain Reaction (PCR), nous avons amplifié 

trois fragments du génome mitochondrial (fig. 6.5) correspondant à : 

a. une partie du cytochrome b - longueur : 1079 bp 

b. une partie de la NADH dehydrogenase subunit 2, ou ND2 ï longueur : 

1085 bp 

c. les domaines II et III de la région contrôle  - longueur : 932 bp. 

La longueur totale des fragments amplifiés est donc égale à 3096 bp. 
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Chaque réaction de PCR contenait pour un volume final égal à 50µl : Ñ 50ng dôADN 

total, 350mM de chaque dNTP, 0.5 pmol de chaque primer, 2 unités de DNA 

polymerase et une concentration finale de MgCl2 égale à 1.5 mM (Taq DNA 

polymerase in Storage Buffer A, Promega). 

Le tableau 6.1 reprend les primers utilis®s pour lôamplification et le s®quen­age. 

 

 

Figure 6.5 : Organisation du génome mitochondrial chez les Picidae, les Passeriformes, les 

Falconiformes et les Cuculidae. Les gènes codant pour les tRNA sont identifiés par leurs 

codes pour acides aminés à une lettre. Le cercle extérieur représente la chaîne lourde (H-

heavy),  le cercle intérieur représentant la chaîne légère (L-light) (figure reprise de Kvist 

2000). 
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Tableau 6.1 : liste des primers utilis®s pour lôamplification et le s®quen­age (sens : F= forward; R= reverse). 

Primer Séquence Sens Amplification Séquençage Source 

Région Contrôle: 

H450rev 

CINDW 

 

5ô-ATG-CCA-CTG-GTT-CCT-ATT-TC-3ô 

5ô-TGT-ATG-ACC-GCG-GTG-GCT-GG-3ô 

 

F 

R 

 

X 

X 

 

X 

X 

 

Cette étude 

Cette étude 

ND2 

L5215 

H6313 

L5578 

L5758 

 

5ô-TAT-CGG-GCC-CAT-ACC-CCG-AAA-AT-3ô 

5ô-CTC-TTA-TTT-AAG-GCT-TTG-AAG-GC-3ô 

5ô- TCT-GAT-TCC-CAG-AAG-TAC-TAC-AAG-G-3ô 

5ô-GGG-TGA-ACG-GGC-CTA-AAC-CAA-AC-3ô) 

 

F 

R 

F 

F 

 

X 

X 

 

 

X 

X 

X 

X 

 

Hackett 1996 

Johnson & Sorenson 1998 

Voelker 2002 

Voelker 2002 

Cytochrome b 

L14841 

 

H16065 

 

L15383 

 

5ô-AAA-AAG-CTT-CCA-TCC-AAC-ATC-TCA-GCA-

TGA-TGA-AA-3ô 

5ô-GGA-GTC-TTC-AGT-CTC-TGG-TTT-ACA-AGA-

C-3ô 

5ô-GGA-CAA-ACA-CTA-GTA-GAA-TG-3ô 

 

F 

 

R 

 

F 

 

X 

X 

 

 

 

X 

 

X 

 

X 

 

Kocher et al. 1989 

 

Helm-Bychowski & Cracraft 

1993 

Pasquet et al. 1999 
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Les protocoles de PCR utilisés pour la région contrôle, la ND2 et le cytochrome b 

sont repris dans le tableau ci-dessous : 

Tableau 6.2 : protocoles de PCR utilis®s pour lôamplification de la r®gion contr¹le, la ND2 et 

le cytochrome b. 

Séquence 
Nombre de 

cycles 

Etape de 

Dénaturation 

Etape 

dôAnnealing 

Etape 

dôElongation 

Région 

contrôle 
40 30 sec. à 94°C 30 sec. à 59°C 75 sec. à 72°C 

ND2 40 30 sec. à 94°C 30 sec. à 55°C 75 sec. à 72°C 

Cytochrome b 40 30 sec. à 94°C 30 sec. à 49,5°C 75 sec. à 72°C 

 

Ces cycles de PCR ®taient pr®c®d®s dôune premi¯re ®tape de d®naturation ¨ 94ÁC 

pendant 150 secondes, et suivis par une étape finale dô®longation de 10 min ¨ 72ÁC. 

Apr¯s avoir v®rifi® que lôamplification a bien fonctionn® par migration dôune petite 

partie (5Õl) des produits de PCR sur gel dôagarose, les ®chantillons sont alors purifi®s 

par ®lectrophor¯se, avant dô°tre s®quenc®s. 

Le séquençage des fragments amplifiés a été effectué par les sociétés Giga (ULg) et 

Macrogen (S®oul, Cor®e du Sud) ¨ lôaide de s®quenceurs automatiques 3730 ABI 

(Applied Biosystems) capillary sequencer (48 capillaires). 
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6.3. Analyse des séquences ððððððððððððððððððð 

 

6.3.1. Nettoyage des séquences 

 

Les s®quences obtenues ont ®t® nettoy®es ¨ lôaide du programme Chromas (version 

1.51 Technelysium PTY Ltd) (fig. 6.6). Ces séquences ont ensuite été alignées à 

lôaide du logiciel ED editor (MUST package, Philippe 1993). 

 

Figure 6.6 : Exemple de séquence de cytochrome b en cours de nettoyage ¨ lôaide du 

programme Chromas. 

 

6.3.2.  Reconstructions phylogénétiques 

 

La construction des réseaux a été réalisée par les méthodes dites de « minimum 

spanning network » (MINSPNET in ARLEQUIN 2.0, Schneider et al. 2000), de 

« statistical parsimony » (TCS, Clement et al. 2000) et de « median-joining network » 

(Bandelt et al. 1999; Network 4.000 disponible sur le site www.fluxus-

engineering.com). 

http://www.fluxus-engineering.com/
http://www.fluxus-engineering.com/
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Nous avons également réalisé des reconstructions phylogénétiques en utilisant les 

algorithmes dits de « neighbour joining » (NJ; Saitou & Nei 1987) et de « maximum 

parsimony è (MP; Fitch 1971) ¨ lôaide du programme PAUP 4.0b8 (Swofford 2000), 

ainsi quôen utilisant lôalgorythme du maximum de vraisemblance (ç Maximum 

likelihood è, ML; Felsenstein 1981) ¨ lôaide du programme PHYML (Guindon & 

Gascuel 2003). Les arbres phylogénétiques ont été enracinés grâce aux séquences 

de Cinclus mexicanus et Cinclus pallasii.  

Les analyses de neighbour-joining et de maximum de vraisemblance ont été 

réalisées en utilisant le modèle HKY+I+G (Hasegawa et al. 1985; Yang 1993; Gu et 

al. 1995) qui a été suggéré pour nos données par le programme MODELTEST 3.0 

(Posada & Crandall 1998) avec un paramètre Ŭ (« gamma distribution shape 

parameter ») égal à 0.9684 (Yang 1996) et une valeur de I (proportion de sites 

invariables) ®gale ¨ 0.5224. La robustesse des nîuds sur les arbres obtenus a ®t® 

estimée par la méthode dite de « bootstrap re-sampling » (BP; Felsenstein 1985) 

pour laquelle 1000 répétitions au hasard ont été effectuées pour les analyses de MP, 

NJ et ML. 

 

6.3.3. Structure génétique et tendances  démographiques 

 

ü Structure hiérarchique des populations 

Afin dôexaminer la structure hi®rarchique des populations (Schneider et al. 2000), 

nous avons effectu® une analyse de la variance mol®culaire (AMOVA) ¨ lôaide du 

programme ARLEQUIN 2.0. 

Cette analyse permet de classer les sources de variance en 3 catégories : 

a. La variance due aux différences existant entre les individus au sein des 

populations, 

b. La variance due aux différences existant entre les populations 

appartenant à un même groupe, 
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c. La variance due aux différences entre groupes de populations. 

Les résultats pour chaque catégorie de source de variance sont exprimés en %, la 

somme des 3 catégories devant être égale à 100%. Les analyses ont été réalisées 

sur 20 populations r®parties ¨ lôint®rieur de 6 groupes, ces groupes refl®tant la 

répartition géographique des individus échantillonnés (annexe 6.3). 

ü Analyse des flux géniques 

Afin dôanalyser les flux géniques entre les différents groupes et populations tels que 

d®finis pour lôanalyse AMOVA, les valeurs des paramètres Fst et Nst, qui sont des 

estimateurs du flux g®niques, ont ®t® estim®es ¨ lôaide du programme DNASP 4.0. 

Les valeurs de Fst entre les différents groupes et populations ont été estimées par 

lô®quation:  

╕▼◄
╗◌

╗╫
     (Hudson et al. 1992) 

Où Hw est le nombre moyen de différences entre les différentes séquences 

®chantillonn®es au sein dôune m°me population, et Hb est le nombre moyen de 

différences entre les différentes séquences échantillonnées provenant des 2 

populations différentes. 

Les valeurs de Fst sont comprises entre 0 et 1, une valeur proche de 0 indiquant un 

flux g®nique tr¯s important entre les populations ®tudi®es, tandis quôune valeur 

proche de 1 indique un flux génique très faible et une différenciation génétique claire 

entre ces 2 populations. 

Un second estimateur de flux génique, Nst, est presque semblable au premier, Fst. 

La différence entre ces deux estimateurs de flux génique réside dans le fait que Nst 

prend en compte la correction de Jukes & Cantor (1969) pour le calcul des flux 

géniques : au fur et à mesure que le temps de divergence entre deux séquences 

augmente, la probabilit® quôune seconde substitution apparaisse sur le m°me site 

nucl®otidique quôune premi¯re substitution augmente ®galement, cette seconde 

substitution masquant la première substitution lors de la mesure des différences 
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entre séquences. La correction de Jukes & Cantor (1969) tente de prendre en 

compte ce phénomène. 

Ainsi, selon Hardy (2006) (fig. 6.7) : 

a. Pour un même groupe de populations, des valeurs de Nst 

supérieures à des valeurs de Fst sont le signe de la présence 

dôun patron phylog®ographique. 

b. Lorsque les valeurs de Nst sont égales aux valeurs de Fst et 

sont sup®rieures ¨ 0, cela signifie quôil existe une diff®renciation 

génétique entre populations mais pas de patron 

phylogéographique. 

c. Enfin, lorsque les valeurs de Fst et Nst sont toutes 2 égales à 0, 

cela indique lôabsence de diff®renciation g®n®tique. 

Il faut toutefois prendre en compte certaines limitations à ce modèle avant de 

conclure ¨ lôabsence ou ¨ la pr®sence dôun patron phylog®ographique (Hardy 2006). 

 

Figure 6.7 : Structuration génétique des populations en fonction des valeurs de Nst et de Fst 

(figure reprise de Hardy 2006). 

ü Diversités nucleotidique (p) et haplotypique (h) 
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¶ La diversité nucléotidique, p, permet de mesurer le degré de polymorphisme au 

sein dôune population. Elle est ®gale au nombre moyen de diff®rences nucl®otidiques 

par site entre paires de séquences prises au hasard dans le même groupe de 

séquences (population). La valeur de p est calculée au moyen de la formule : 

Ⱬ
▪

▪ В●░●▒Ⱬ░▒
 (Nei 1987, equation 10.5) 

ou 

Ⱬ
 В●░▒

▪╬ 
   (Nei 1987, equation 10.6) 

où n est le nombre de séquences examinées, xi est la fréquence du ième caractère 

de la s®quence ADN dans lô®chantillon, et nc est le nombre total de comparaisons de 

séquences. 

¶ La diversité haplotypique, h, mesure le caract¯re unique dôun haplotype 

particulier dans une population donnée. Sa valeur est donnée par la formule : 

h = 1-Sfi2 (Nei & Tajima 1981, equation 6). 

où fi  est la fréquence des i haplotypes. 

Les diversités haplotypique (h) et nucléotidique (p), dont les valeurs sont comprises 

entre 0 (absence de diversité nucléotidique ou haplotypique) et 1 (diversité 

maximale), ont ®galement ®t® estim®es ¨ lôaide du programme DNASP 4.0. 

La mesure des diversités haplotypiques (h) et nucléotidiques (p) permet dôestimer 

lôhistoire d®mographique dôune population (Avise 2000). Ainsi : 

V Des valeurs faibles de h et de p seraient le signal dôune population ayant subi 

r®cemment un ®tranglement (óbottleneckô) d®mographique prolong® et/ou 

important. 

V Inversement, des valeurs élevées de h et de p seraient le signal dôune 

population avec un effectif stable à long terme. 
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V Une valeur élevée de h combinée à une valeur faible de p serait le signal 

dôune croissance de population rapide ¨ partir dôune population ancestrale ¨ 

faible effectif et o½ le temps nôa pas ®t® suffisant pour retrouver une forte 

diversité entre haplotypes. 

V Une faible valeur de h combinée à une valeur élevée de p serait le signal dôun 

bottleneck éphémère dans une large population ancestrale ; un crash rapide 

peut en effet ®liminer beaucoup dôhaplotypes sans n®cessairement affecter la 

diversité nucléotidique. De telles valeurs de h et p pourraient aussi représenter 

un m®lange dôanimaux de petites populations pr®c®demment s®par®es 

géographiquement.  

Afin de vérifier si les différences observées pour ces valeurs entre les différents 

groupes géographiques, clades génétiques et populations étaient significatives, nous 

avons effectué des tests de permutations de bootstrap. 

ü Tendances d®mographiques et dates dôexpansion 

Des analyses de ñmismatch distributionò ont ®galement ®t® effectu®es ¨ lôaide du 

programme DNASP 4.0 (Rozas et al. 2003) afin dôobtenir des indications quant aux 

tendances démographiques des différents groupes géographiques, clades 

génétiques et populations (Slatkin 1991; Rogers & Harpending 1992). 

La courbe de mismatch distribution obtenue pour une population donnée constitue 

une représentation graphique de la distribution des distances génétiques existant 

entre les individus pris deux à deux au sein de cette population. La forme de cette 

courbe est affectée par les changements démographiques historiques quôa subis 

cette population : 

a. Si une population a subi une expansion rapide, la courbe de 

mismatch distribution devrait °tre unimodale, sôapprochant dôune 

courbe de Poisson (Rogers & Harpending 1992), 

b. les populations  qui sont ¨ lô®quilibre devraient produire des 

courbes de mismatch distribution multimodales. 
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Afin dôestimer la signification statistique des courbes de mismatch distribution 

observées, nous avons effectué des analyses dites de « raggedness statistic » (Rg) 

et des « sum squared deviation è (SSD) ¨ lôaide du logiciel ARLEQUIN 2.000 

(Schneider et al. 2000) en utilisant le mod¯le dôexpansion rapide. 

Les param¯tres dôexpansion Theta initial et Tau () qui ont ®t® obtenus ¨ lôaide de 

ces analyses permettent dôestimer les dates dôexpansion (te) pour les différents 

clades ¨ lôaide de la formule : 

◄▄ ʈ
 

où µ est le taux de mutation par année par séquence. 

Afin dôobtenir des indications concernant les expansions d®mographiques des 

différentes lignées, nous avons également effectué les tests statistiques de Fu & Li 

(1993). Ces analyses permettent de faire la distinction entre les effets de òbruit de 

fondò (ç background selection è) et la croissance des populations ou lôexpansion de 

leurs aires de distribution en examinant les patrons de significativité entre les 

paramètres Fs, F* et D* (Fu 1997) : pour une population donnée si Fs est significatif 

alors que F* et D* ne le sont pas, alors cette population est en croissance et/ou son 

aire de distribution sôest ®tendu, alors que lôinverse (Fs non significatif, F* et D* 

significatifs) suggère que cette population a subi une forte sélection (Fu 1997). Les 

valeurs pour ces diff®rents param¯tres ont ®t® calcul®es ¨ lôaide du programme 

DNASP 4.0 (Rozas et al. 2003). Une approche de coalescence a également été 

utilisée pour valider les patrons de population stable ou en croissance ¨ lôaide du 

programme FLUCTUATE compris dans le package LAMARC (Emerson et al. 2001). 

 

6.3.4.  Analyse des périodes de divergence 

 

Les distances nettes moyennes entre les lignées qui ont été définies, et entre les 

populations faisant partie de ces lignées ont été calculées en utilisant le modèle de 

Kimura (« Kimuraôs (1980) two-parameter model », K2P). Ce modèle calcule les 
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distances sur base des proportions des différences de type transition (P) et des 

différences de type transversion (Q). Les formules permettant de calculer les 

distances dxy sont : 

P = c + h + i + n 

Q = b + d + e + g + j + l + m + o  

▀●◐ ■▪
╟ ╠

■▪ 
╠

 

où c, h, i et n représentent les différents taux de transitions, tandis que b, d, e, g, j, l, 

m, o représentent les différents taux de transversions. 

Ces distances g®n®tiques, obtenues ¨ lôaide du programme MEGA 2.1 (Kumar et al. 

2001), ont ®t® corrig®es en tenant compte du polymorphisme ancestral de lôADNmt ¨ 

lôaide de la formule de Edward (1997). La distance g®n®tique nette ou corrig®e entre 

deux populations isolées A et B est donnée par la formule : 

pnet = pAB ɀ 0.5*(pA + pB) 

où pAB est la distance génétique moyenne entre les individus des populations A 

versus B, et pA et pB sont les distances génétiques moyennes entre les individus au 

sein de ces populations. 

Bien que des restes osseux de cincle plongeur datés du Pléistocène, dont le plus 

ancien est daté de plus de 800 000 ans bp (Espagne, région de Burgos ; Sanchez 

1999), aient été retrouvés dans différents gisements en Europe et en Asie (Annexe 

6.4), nous avons pr®f®r® nous r®f®rer ¨ lôarticle de Voelker sur la phylog®nie des 

Cinclidae afin dôavoir un point de calibration pour estimer les p®riodes de divergence 

entre les différentes lignées de cincle plongeur. Selon Voelker (2002), les espèces 

Cinclus cinclus et Cinclus pallasii se seraient séparées il y a environ 2.54 Myr. 

Lôapproche que nous avons adopt®e ne peut donner quôune (vague) estimation des 

périodes de séparation entre les différentes lignées, spécialement quand ces 

périodes sont assez récentes. Ho et al. (2006) ont en effet clairement montré le 

danger de surestimation pour les dates de séparation récentes quand les points de 
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calibration sont trop anciens. Nous avons tout de même réalisé cette analyse car 

cô®tait le seul moyen dont nous disposions pour obtenir une estimation de la 

chronologie dôapparition des diff®rentes lign®es de C. cinclus. 
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RESULTATS 

 

 

7.1. Variabilité des séquences ðððððððððððððððððððð 

 

Les trois parties de gènes étudiées se sont révélées peu variables: 28, 30 et 63 sites 

variables et 16, 24 et 22 sites informatifs ont été répertoriés pour les parties de gènes 

codant respectivement pour la région de contrôle, la NADH déshydrogénase subunit 

2 et le cytochrome b. En conséquence, les reconstructions phylogénétiques réalisées 

sur base de ces 3 marqueurs pris indépendamment donnaient des polytomies 

importantes avec des faibles structures génétiques parmi les populations de cincles. 

En fonction de ces résultats, nous avons donc préféré combiner nos trois marqueurs 

pour améliorer le pouvoir résolutif de nos topologies. Un test de congruence ILD a 

été réalisé auparavant pour vérifier la compatibilité de nos trois marqueurs. Grâce à 

cette matrice combinant les trois marqueurs, 51 haplotypes ont pu être identifiés 

parmi les 106 échantillons de cincle plongeur analysés. La valeur moyenne du ratio 

transitions sur transversions, le ratio Ti/Tv, est égal à 4.6110, et la composition en 

base est la suivante : T = 23.7%, C = 32%, A = 31%, G = 13.3%. 
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7.2. Analyses phylogénétiques ðððððððððððððððððððð 

 

Les reconstructions phylogénétiques réalisées en utilisant les méthodes de 

distances, de maximum de parcimonie et du maximum de vraisemblance (fig. 7.1) 

montrent clairement lôexistence de plusieurs lign®es bien diff®renci®es dôun point de 

vue génétique ainsi que dôun point de vue g®ographique:  

V Une lign®e ouest europ®enne, comprenant le plus grand nombre dôindividus, 

ceux-ci provenant dôItalie, dôEspagne, de France (¨ lôexception de la Corse), 

de Suisse, de Belgique, dôAllemagne, de R®publique Tch¯que, de Hongrie et 

dôIrlande ; 

V Une lignée est européenne, incluant les individus provenant de Bulgarie et de 

Roumanie, ainsi que des animaux provenant de Hongrie, République 

Tchèque, Allemagne et du Grand Duché de Luxembourg ; 

V Une lignée nord-est européenne incluant les oiseaux provenant de Norvège, 

de Lettonie, ainsi que lôindividu provenant de lôOural (r®gion de Kirov) et un 

individu irlandais; 

V Une lignée constituée uniquement par les cincles marocains ; 

V Une autre constituée uniquement par les oiseaux provenant du Caucase ; 

V Enfin ces reconstructions phylog®n®tiques mettent en ®vidence lôisolement de 

lôindividu corse, et surtout des 2 cincles asiatiques provenant du Kazakhstan 

(province dôAlmaty Oblysy) et de la R®publique de Tyva (Russie, ¨ proximit® 

de la frontière mongole) par rapport aux autres lignées.  

Ces résultats sont confortés par des valeurs élevées de bootstrap comprises entre 

57% (lignée nord-est européenne) et 99% (lignée ouest européenne), voire 100% 

(groupe asiatique). 
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Figure 7.1 : Arbre phylogénétique réalisé à partir de la méthode dite du maximum de parcimonie, 

¨ lôaide du programme PHYML, sur les s®quences dôADNmt obtenues ¨ partir des 106 individus de 

cincles plongeurs. Les chiffres au dessus des branches correspondent aux valeurs de bootstrap 

obtenues. 
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7.3. Structuration des populations et diversité génique ððððððð 

 

7.3.1. Réseau de « minimum spanning » 

 

Le réseau de « minimum spanning » construit en utilisant lôalgorithme MINSPNET 

(Schneider et al. 2000) (fig. 7.2) confirme ces résultats, c'est-à-dire la séparation des 

populations de cincles en plusieurs groupes géographiquement bien distincts (fig. 

7.1). La composition des lignées majeures (ouest européenne, est européenne, 

nord-est européenne, marocaine, caucasienne) obtenue par les analyses en réseau 

est identique à celle obtenue au sein des différents arbres phylogénétiques, avec 

toutefois une exception notable concernant lôoiseau isol® provenant dôIrlande et plac® 

dans un groupe ódiversô dans le r®seau : cet individu irlandais est systématiquement 

inclus dans la lignée nord-est européenne au sein des différents arbres 

phylogénétiques réalisés. Toutefois, comme on peut le voir sur la figure 7.1, il 

apparait quelque peu isolé des autres individus au sein de cette lignée. 

Ces différentes lignées sont séparées les uns des autres par un minimum de 4 pas 

mutationnels, les oiseaux asiatiques ®tant les plus distants et s®par®s de lôensemble 

des autres oiseaux par au moins 26 pas mutationnels. Ce réseau confirme 

®galement lôisolement de lôindividu corse et des 2 individus asiatiques. 

Au sein de la lignée ouest-européenne, pratiquement tous les haplotypes sont 

connectés ensemble dans une topologie en forme dô®toile. Lôhaplotype central de 

cette topologie correspond ¨ un nombre important dôanimaux (30) dôorigines 

g®ographiques tr¯s vari®es (Irlande, Sicile, Espagne, Hongrie,é). N®anmoins, tout 

comme pour les différentes reconstructions phylogénétiques, lôanalyse en r®seau met 

en évidence une certaine structuration géographique au sein de cette lignée, avec 

des sous-groupes nord-italien, andalous, sicilien et irlandais. 
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Figure 7.2 : Arbre de « Minimum spanning » réalisé pour le cincle plongeur. La surface des 

cercles est proportionnelle au nombre dôindividus partageant cet haplotype. Le texte ¨ lôint®rieur 

des cercles indique le nombre dôindividus (si ce nombre est sup®rieur ¨ 1) et la localisation des 

échantillons ï les abréviations géographiques correspondent aux pays ®num®r®s dans lôAnnexe 

6.1. Lôoccurrence des sous-espèces est indiquée par différentes couleurs (voir figure 6.1). 
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7.3.2. Répartition de la variation génétique et flux génique 

 

Lôanalyse AMOVA (tableau 7.1) montre que la variation de lôADNmt observ®e pour 

nos échantillons est distribuée de façon pratiquement égale entre groupes (43.04%) 

et entre les populations au sein de ces groupes (40.86%). Ceci est le signe dôune 

différenciation génétique substantielle entre les 6 groupes que nous avons définis, 

mais également entre les populations qui constituent ces groupes. A contrario, seuls 

16.10% du total de la variabilité génétique ont pour origine la variation observée au 

sein des populations. 

Tableau 7.1 : Résultats des analyses AMOVA réalisées sur 20 populations de cincles 

distribuées en 6 groupes. 

Source de variation d.d.l. 
Somme des 

carrés 

Composantes 

de variance 

Pourcentage de 

variation 

Entre groupes 5 130.423 1.55752 43.04 

Entre populations au sein 

des groupes 
14 118.137 1.47865 40.86 

Au sein des populations 86 50.090 0.58245 16.10 

Total 105 298.651 3.61862 100 

 

Les résultats des analyses de différenciation génétique, dites de « pairwise Fst », 

sont repris dans le tableau 7.2. 
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Tableau 7.2 : Résultats des analyses de différentiation génétique, dites de « pairwise Fst » 

entre les groupes majeurs (partie supérieure du tableau), et entre les populations de cincles 

dôEurope de lôEst et de lôOuest (partie inf®rieure du tableau). 

 1 2 3 4 5 6  

1. Europe de lôOuest --       

2. Europe de lôEst 0.39 --      

3. Europe du Nord-Est 0.76 0.52 --     

4. Maroc 0.76 0.48 0.71 --    

5. Caucase 0.79 0.56 0.73 0.77 --   

6. Asie 0.81 0.72 0.81 0.81 0.82 --  

 1 2 3 4 5 6 7 

1. Sicile --       

2. Nord de lôItalie 0.21 --      

3. Espagne(1) 0.17 0.20 -- --    

4. Irlande 0.14 0.14 0.09 -- --   

5. Centre Ouest de 

lôEurope (2) 
0.15 0.15 0.13 0.05 -- --  

6. Centre Est de lôEurope (3) 0.15 0.12 0.13 0.04 -0.09 -- -- 

7. Balkano-Carpathique (4) 0.80 0.83 0.84 0.79 0.60 0.60 -- 

(1): oiseaux provenant dôEspagne et des Pyr®n®es fran­aises ï (2): oiseaux de Belgique, 

Luxembourg, Allemagne et Suisse ï (3): oiseaux de Tchéquie et Hongrie ï (4): oiseaux de 

Roumanie et Bulgarie. 

 

ü Les valeurs de Fst entre les groupes ouest européen, nord-est européen, 

marocain, caucasien et asiatique sont élevées, variant de 0.71 à 0.82, ce qui 

indique une différenciation génétique importante et un flux génique faible entre 

ces groupes.  

ü Par contre, les valeurs de Fst observées entre le groupe est européen et les 

autres groupes, notamment celle observée entre les groupes est et ouest 
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européens, sont plus basses (Fst = 0.39 pour les groupes est et ouest 

européens). Le flux géniques relativement plus important entre ce groupe est-

européen et les autres groupes pourrait être dû à sa position géographique 

centrale par rapport à ces groupes. Par contre, il reste bien différencié du 

groupe asiatique (Fst = 0.72).  

ü A lôexception de la population balkano-carpatique, les valeurs de Fst entre les 

populations appartenant aux groupes est et ouest européens (tableau 7.2) 

sont généralement faibles, comprises entre -0.09 et 0.28, ce qui signifie quôil 

existe un flux génique important et une faible différentiation génétique entre 

les populations nord italienne, sicilienne, andalouse, du nord de lôEspagne, 

irlandaise et dôEurope centrale. 

ü A lôinverse, les valeurs de Fst observ®es entre la population balkano-

carpatique et les autres populations faisant partie des groupes est et ouest 

européens sont beaucoup plus élevées, variant de 0.60 à 0.85. Ceci est le 

signe dôun degr® ®lev® de diff®renciation g®n®tique et dôun flux g®nique faible 

entre cette population balkano-carpatique et toutes les autres. 

 

7.3.4. Structure génétique et tendances démographiques 

 

ü Diversités haplotypiques et nucléotidiques 

Afin de tester lôhypoth¯se des refuges m®diterran®ens (Taberlet et al. 1998 ; 

Hewitt 2004) et de localiser les régions qui auraient pu servir de refuges glaciaires 

potentiels pour le cincle plongeur, nous avons calculé les diversités 

nucléotidiques et haplotypiques pour les différentes lignées et pour les 

populations appartenant à ces lignées (tableau 7.3). 
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Tableau 7.3 : Diversité nucléotidique (p) et haplotypique (h) pour les différentes lignées et 

populations de cincle plongeur (la population espagnole comprend les individus originaires 

dôEspagne et des Pyr®n®es fran­aises; la population du Centre-Ouest de lôEurope comprend 

les individus originaires de Belgique, dôAllemagne, de Suisse, de Tch®quie et de Hongrie qui 

appartiennent à la lignée ouest européenne ; la population balkano-carpatique comprend les 

individus originaires de Roumanie et de Bulgarie ; la population du Centre-Est de lôEurope 

comprend les individus originaires du Luxembourg, dôAllemagne, de Tch®quie et de Hongrie 

appartenant au clade Est Européen). 

Lignées et 

populations 

Nb. 

échantillons 

Nb. 

Haplotypes 

Diversité 

nucléotidique 

( )́ 

Déviation 

Standard 

Diversité 

haplotypique 

(h) 

Déviation 

standard 

Total 106 51 0.00269 0,00029 0.901 0.025 

Ouest Europe 68 27 0.00054 0,00007 0.769 0.053 

Nord Italie 15 9 0.00062 0,00012 0.838 0.085 

Sicile 5 5 0.00132 0,00034 0.900 0.161 

Espagne 24 8 0.00043 0,00008 0.757 0,066 

Irlande 8 2 0,00018 0,00004 0,536 0,123 

Centre Ouest 

Europe  
16 8 0,00047 0,00012 0,758 0,11 

Corse 1 1 -- -- -- -- 

Est Europe 13 8 0.00097 0,00018 0.923 0.050 

Balkano-

Carpatique 
8 6 0.00126 0,00021 0.929 0.084 

Centre Est Europe  5 3 0,00033 0,00009 0,800 0,164 

Nord-Est Europe  12 6 0.00075 0,00015 0.848 0.074 

Maroc 7 4 0.00057 0,00011 0.810 0.130 

Caucase 3 3 0.00043 0,00014 1.000 0.272 

Asie 2 2 0.00292 0,00146 1.000 0.500 
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ü En dépit de la longueur importante des séquences obtenues, les 

cincles présentent en moyenne des niveaux faibles de diversité 

nucl®otidique (ˊ), les valeurs ®tant comprises entre 0,00018 (Irlande) et 

0,00132 (Sicile). 

ü Au sein de la lignée ouest européenne, la population sicilienne 

présente une diversité nucléotidique significativement plus élevée que 

la population nord italienne. Ces 2 populations présentent des 

diversités nucléotidiques significativement plus élevées par rapport à 

toutes les autres populations, alors que la population irlandaise 

présente la diversité nucléotidique la plus basse (p = 0,00018 ± 

0,00004) par rapport aux autres. 

ü On observe le même schéma pour les valeurs de diversité haplotypique 

(h). Cependant, bien que la population sicilienne présente la diversité 

haplotypique la plus élevée (h=0,900±0,161), aucune différence 

significative nôa pu °tre observ®e entre cette population et les 

populations nord italienne, espagnoles et centrale-ouest européennes 

(p>0,05). 

ü Au sein de la lignée est européenne, la population balkano-carpatique, 

côest ¨ dire les oiseaux provenant de Roumanie et de Bulgarie, 

présente une diversité nucléotidique significativement plus élevée que 

la population centrale-est européenne, qui comprend des oiseaux 

originaires de Hongrie, Tchéquie, Allemagne et Luxembourg. Mais 

aucune différence significative nôest observ®e entre les populations de 

cette lignée en ce qui concerne les diversités haplotypiques. 

 

ü Analyses de « mismatch distribution » 

Bien que lô®chantillonnage pour certaines des populations puisse appara´tre trop 

faible pour développer une telle approche, nous avons réalisé des analyses dites 

de ñmismatch distributionò sur les populations vivant dans les zones 

géographiques considérées comme des refuges potentiels en Europe (voir 

Michaux et al. 1998; Carlson 2003; Randi et al. 2003; Hewitt 2004) (fig. 7.3). Ces 

analyses indiquent que les populations espagnole et nord italienne sont 
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caractérisées par un signal de population en expansion, alors que les populations 

sicilienne et balkano-carpatique présentent un signal plus hétérogène qui pourrait 

suggérer une stabilit® ¨ long terme pour ces populations. Le signal dôexpansion 

observé pour les populations nord italienne et espagnole est également confirmé 

par les tests de Fu (tableau 7.4). Les analyses basées sur la théorie de la 

coalescence (programme Fluctuate) ne nous ont pas fourni de résultats fiables en 

raison du faible nombre dô®chantillons et probablement ¨ cause du trop faible 

nombre de sites variables observés dans notre jeu de données. 

Au niveau des lignées, les analyses réalisées sur les lignées ouest européenne, 

est européenne, nord-est européenne et Marocaine suggèrent un signal 

dôexpansion r®cente pour ces groupes. Le faible nombre dô®chantillons pour les 

lign®es caucasienne, asiatique et corse ne nous a pas permis dôeffectuer ces 

tests statistiques pour ces groupes. 
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Figure 7.3 : Résultat des analyses de « Mismatch distribution » réalisées sur les haplotypes 

dôADNmt provenant des lign®es ouest europ®enne, est europ®enne, nord-est européenne, 

marocaine, ainsi que des populations nord italienne, sicilienne, espagnole et balkano-

carpathique. 
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Tableau 7.4 : Résultats des tests statistiques de Fu réalisés sur les différentes lignées et populations de C. cinclus : Valeurs et significativité 

des paramètres D*, F* et Fs pour les différentes lignées (gras) et populations (italique). 

Lignées et 

populations 
nb 

Fu & Li's 

D* test 

statistic 

Significativité 
Fu & LI's F* 

test statistic 
Significativité 

Fu's Fs 

statistic 

Strobeck's S 

statistic 
p  

Total 106 -2,568 P<0,05 -2,69439 P<0,05 -20,745 1 0  

Ouest Europe 68 -4,09241 P<0,02 -4,12983 P<0,02 -22,913 1 0  

Italie 20 -1,55119 P>0,10 -1,81494 P>0,10 -5,032 0,999 0,005 expansion 

Nord Italie 15 -1,22049 P>0,10 -1,33139 P>0,10 -3,5 0,993 0,023 expansion 

Sicile 5 0,29358 P>0,10 0,30745 P>0,10 0,134 0,848 0,381  

Espagne 24 -2,44907 0,10>P>0,05 -2,55303 0,10>P>0,05 -3,562 0,993 0,02 expansion 

Irlande 8 0,88779 P>0,10 1,0316 P>0,10 0,866 0,707 0,411  

Centre ouest Europe 16 -2,54781 P<0,05 -2,77203 P<0,05 -4,396 0,998 0,01  

Est Europe 13 -0,06025 P>0,10 -0,27255 P>0,10 -2,333 0,975 0,064  

Balkano-Carpatique 8 0,139 P>0,10 0,09463 P>0,10 -1,08 0,931 0,185  

Nord-Est Europe 12 -1,19243 P>0,10 -1,29897 P>0,10 -1,033 0,901 0,163  

Maroc 7 -0,06863 P>0,10 0 P>0,10 -0,428 0,869 0,263  
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7.4. Périodes de divergence ðððððððððððððððððððððð 

 

Le tableau 7.5 reprend les distances nettes moyennes au sein des lignées et entre 

ces lign®es, ainsi quôune estimation des p®riodes de divergence entre celles-ci. En 

raison de leur isolement et des distances génétiques les séparant des autres lignées 

(voir fig. 7.1 et 7.2), les individus corse et asiatiques ont été considérés comme des 

lignées distinctes pour le calcul des périodes de divergence. 

 

Tableau 7.5 : Distances moyennes nettes exprimées en pourcentage (%K2P) au sein 

(diagonale) et entre (partie inférieure du tableau) les lignées de C. cinclus, et entre les 

espèces C. cinclus, C. mexicanus et C. pallasii ï Estimation des dates de divergence (*103 

ans) entre ces lignées (partie supérieure du tableau en gris foncé) (n/c = non considéré). 

  
Ouest 

Europe 

Est 

Europe 

Nord-

Est 

Europe 

Corse Caucase Maroc Asie 
C. 

mexicanus 

C. 

pallasii 

Ouest Europe 0.0005 121 88 87 95 82 282   

Est Europe 0.0042 0.0009 80 77 88 70 259   

Nord-Est 

Europe 
0.0031 0.0028 0.0008 46 44 41 248   

Corse 0.0030 0.0027 0.0016 n/c 54 39 240   

Caucase 0.0033 0.0031 0.0015 0.0019 0.0005 49 251   

Maroc 0.0029 0.0024 0.0014 0.0013 0.0017 0.0005 247   

Asie 0.0098 0.0090 0.0087 0.0084 0.0088 0.0086 0.0034   

C. mexicanus 0.1032 0.1023 0.1028 0.1033 0.1033 0.1035 0.1036 n/c  

C. pallasii 0.0899 0.0891 0.0892 0.0891 0.0891 0.0893 0.0907 0.8567 n/c 
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En prenant en compte le facteur de correction dû au polymorphisme ancestral de 

lôadn mitochondrial, C. cinclus et C. pallasii présentent une distance moyenne K2P 

égale à 8.86%. Cette valeur correspondrait à un taux de mutation égal à 3.5% par 

million dôann®es pour notre jeu de donn®es. 

En conséquence, une chronologie des périodes de séparation entre les différentes 

lignées peut être proposée: 

(i) la séparation entre la (ou les) lignée(s) asiatique(s) des autres lignées 

probablement vers 240-280 000 ans BP; 

(ii) la séparation entre les lignées est européenne et ouest européenne il y a 

environ 120 000 ans;  

(iii) ces 2 lignées se séparèrent des autres lignées (nord-est européen, 

marocaine, caucasienne et corse) il y a environ 80-95 000 ans; 

(iv) finalement, les lignées nord-est européenne, marocaine, caucasienne et 

corse auraient été les dernières à se séparer les unes des autres, entre 39 

et 54 000 ans BP. 

 

 

7.5. Dates dôexpansion ðððððððððððððððððððððððð 

 

Les analyses de recaptures des individus bagués indiquent que le temps de 

g®n®ration pour le cincle serait compris entre 1 et 1.5 ans. Lorsque lôon prend ceci en 

compte et pour une valeur de Õ=0,00010836, les dates dôexpansion des quatre 

lign®es du Pal®arctique Occidental pour lesquelles un signal dôexpansion a ®t® 

observé (voir fig. 7.3), sont toutes postérieures au dernier maximum glaciaire, ces 

dates étant comprises entre 10 000 (lignée ouest européenne) et 15 700 ans BP 

(lignée est européenne) pour un temps de génération égal à 1.5 ans, et entre 6700 et 

10 500 ans BP si le temps de génération est égal à 1 an (tableau 7.6). 
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Tableau 7.6 : Dates dôexpansion (te) exprim®es en années pour les différentes lignées et 

pour un temps de génération égal à 1 ou 1.5 ans. 

Lignée 

Date dôexpansion (te) 

(temps de génération = 1,5 

ans) 

Date dôexpansion (te) 

(temps de génération = 1 

an) 

Est Europe 15725 10484 

Ouest Europe 10008 6672 

Nord-Est Europe 12583 8389 

Maroc 11863 7909 
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VIII 

 

 
DISCUSSION 

 

 

8.1. Patrons phylogéographiques ððððððððððððððððððð 

 

Nos résultats supportent certaines des découvertes précédentes concernant la 

phylogéographie du cincle plongeur (Lauga et al. 2005), côest ¨ dire une faible 

diff®renciation g®n®tique entre les populations Ouest europ®ennes et lôexistence 

dôhaplotypes largement r®pandus dôun point de vue g®ographique parmi ces 

populations : 

 

ü Dans lô®tude de Lauga et al. (2005) qui portait sur 31 individus répartis en 

sept populations provenant de France, Irlande, Angleterre et Allemagne, 

seuls six haplotypes différents ont pu °tre d®finis, dont lôhaplotype le plus 

commun était présent dans les sept populations (fig. 8.1 et 8.2). Sur les 902 

bp du cytochrome b qui ont été amplifiées, seuls sept sites se sont révélés 

polymorphes, dont cinq informatifs pour la parcimonie. 
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Figure 8.1 : Distribution géographique des sous-espèces européennes de Cinclus 

cinclus - Fréquences des différents haplotypes rencontrés dans les populations 

échantillonnées (figure reprise de Lauga et al. 2005). 
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Figure 8.2 : R®seau de ñminimum-spanningò r®alis® par Lauga et al. (2005) à partir des 

différents haplotypes de cincles. La taille des cercles est proportionnelle à la fréquence 

des haplotypes, tandis que la distribution géographique de ces haplotypes est 

repr®sent®e par diff®rents types dôombrages. La désignation des haplotypes est reprise 

pour chaque cercle (figure reprise de Lauga et al. 2005). 

 

ü Selon notre étude, les oiseaux situés dans la même zone géographique que 

celle de lô®tude de Lauga et al. appartiennent tous à la lignée ouest-

européenne. Vingt-sept haplotypes différents ont pu être définis pour cette 

lignée (fig. 7.2), ces haplotypes étant le plus souvent séparés les uns des 

autres par un ou deux pas mutationnels seulement. De plus, tout comme lors 

de lô®tude de Lauga et al, lôhaplotype le plus commun correspond ¨ un grand 

nombre dôindividus (30) dôorigines g®ographiques tr¯s diverses. 
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Les résultats de Øigarden et al. (2010), portant sur lô®tude de la paternit® extra-

couple au sein dôune population norvégienne de cincles au moyen de marqueurs 

microsatellites et dôintrons nucl®aires, soulignent également cette faible diversité 

g®n®tique que lôon observe pour le cincle plongeur par rapport ¨ dôautres esp¯ces de 

passereaux. Cette faible diversité est associée à une faible fréquence de paternité 

extraconjugale (voir §13.3) (Øigarden et al. 2010). 

Toutefois, comme indiqué sur les figures 7.1 et 7.2, notre étude met clairement en 

®vidence lôexistence de lign®es g®ographiques bien distinctes au sein des 

populations de cincles de la région Paléarctique Occidentale (fig. 8.3). De plus, nos 

r®sultats soulignent la diff®renciation g®n®tique importante entre, dôune part, les 

populations europ®ennes et nord africaines et, dôautre part, les populations 

asiatiques, ainsi que lôisolement de lôindividu originaire de Corse par rapport aux 

autres populations ouest européennes. Bien que notre échantillonnage soit très 

faible pour ces régions (Corse et Asie), les distances génétiques séparant ces 

individus entre eux (notamment la distance entre les deux individus asiatiques) et 

surtout par rapport aux autres individus sugg¯rent tr¯s fortement lôexistence de 

lignées distinctes pour ces régions. 
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Figure 8.3 : Localisations géographiques probables des différentes lignées de cincle plongeur dans la région Paléarctique Occidentale - Carte tracée 

dôapr¯s les r®sultats obtenus pour notre ®tude phylog®ographique. 
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Compar®e aux autres ®tudes phylog®ographiques men®es sur lôavifaune 

européenne, notre étude se singularise par le nombre important de lignées ayant pu 

être définies pour le cincle plongeur. En effet, la plupart des études 

phylog®ographiques r®alis®es sur des oiseaux appartenant ¨ lôavifaune europ®enne 

mirent en ®vidence de un ¨ maximum 3 lign®es distinctes, ou simplement lôabsence 

de structure phylogéographique claire pour la région Paléarctique occidentale (Merila 

et al. 1997; Pitra et al. 2000; Liukkonen-Anttila et al. 2002; Pavlova et al. 2003; Randi 

et al. 2003; Zink et al. 2003; Kvist et al. 2004; Qu et al. 2005) (Tableau 4.2). 

Une des raisons à cela pourrait résider dans le nombre et le choix des marqueurs 

génétiques utilisés pour notre étude, mais également dans la répartition 

g®ographique des ®chantillons. Dôautres raisons pouvant expliquer le manque de 

structuration génétique observé pour certaines études ont été exposées dans le 

chapitre IV : échantillonnage limit®, mîurs nomades, ®v¯nement de recolonisation 

récent. 

Une possible exception est la chouette hulotte pour laquelle Brito (2005) a défini 3 

lign®es en Europe de lôOuest (lign®es ib®rique, italien et balkanique) plus une lign®e 

nord-africain, et ®voqua la possibilit® dôune lign®e additionnelle pour la sous-espèce 

caucasienne. Le nombre de lignées pour cette espèce dans la région Paléarctique 

Occidentale serait donc ®gal ¨ cinq, comme côest ®galement le cas pour le cincle 

plongeur. Mais si lôexistence dôune lign®e corse distincte se confirmait pour le cincle 

plongeur, cela porterait à six le nombre de lignées pour cette espèce dans la région 

concernée. 

Les valeurs de diversité nucléotidiques observées pour les cincles peuvent 

apparaître très faibles lorsquôon les compare aux valeurs obtenues pour dôautres taxa 

de la même zone géographique (tableau 8.1), comme certains micromammifères par 

exemple. Ainsi, chez Apodemus flavicollis, les valeurs de diversités nucléotidiques 

obtenues par Michaux et al. (2005) pour les différentes populations sont comprises 

entre 0.0054 et 0.015, alors que les valeurs de diversité haplotypique pour ces 

m°mes populations sont comprises entre 0.952 et 0.99. Par contre, dôautres 
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mammifères présentent des valeurs de diversité nucléotidique faibles, comme le 

campagnol roussâtre (Deffontaine et al. 2005). 

Ces valeurs de diversité nucléotidique et haplotypique observées pour le cincle sont 

du m°me ordre de grandeur que celles observ®es pour dôautres esp¯ces 

europ®ennes dôoiseaux, ainsi que pour des esp¯ces provenant dôautres r®gions (voir 

tableau 4.2). 

Les temps de divergence calculés entre les différentes lignées apparaissent assez 

récents : ils se situent entre le milieu et la fin du Pléistocène. Dans un article faisant 

la synthèse de la littérature sur les patrons phylogéographiques intraspécifiques chez 

les oiseaux (Avise & Walker, 1998), il avait d®j¨ ®t® mentionn® lôinfluence 

« majeure è quôeurent les conditions climatiques du Pl®istoc¯ne dans lôinitiation des 

séparations phylogéographiques majeures à un niveau infraspécifique ainsi que dans 

lôaboutissement des processus de sp®ciation qui avaient ®t® initi®es auparavant. Des 

études ultérieures ont confirmé ce fait (voir revue dans Qu et al. 2005). 
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Tableau 8.1 : Exemples de valeurs de diversit® nucl®otidique (ˊ) et de diversit® haplotypiques (h) observ®es pour les populations de 

différentes espèces animales en Europe. 

Espèce Zone dô®tude Marqueur  ́ h Références 

Apodemus flavicollis 

Myodes glareolus 

Microtus oeconomus 

Crocidura russula 

Meles meles 

Castor fiber 

Pteromys volans 

Triturus vulgaris ï 

montandoni 

Arion fuscus 

Heligmosomoides 

polygyrus 

Europe, Proche et Moyen-Orient 

Paléarctique ouest 

Holarctique 

Région méditerranéenne 

Paléarctique 

Paléarctique 

Paléarctique 

Paléarctique ouest 

 

Paléarctique ouest 

Paléarctique ouest 

 

 

Cyt b 

Cyt b 

Cyt b 

Cyt b 

Région contrôle 

Région contrôle 

Cyt b 

ND2 et ND4 

 

16SrDNA et COI 

Cyt b 

 

 

0,0054 ï 0,015 

0,0018 ï 0,0074 

0,0051 ï 0,028 

0 ï 0.0518 

0,006 ï 0,046 

0 ï 0,0012 

0,0022 ï 0,0095 

0 ï 0,017 

 

0 ï 0,0096 

0, 10 ï 0, 018 

  

0,952 ï 0,99 

0,758 ï 0,978 

/ 

0 ï 0,893 

0,895 ï 1 

/ 

/ 

/ 

 

0 ï 0,0766 

0,924 ï 1 

  

Michaux et al. 2005 

Deffontaine et al. 2005 

Brunhoff et al. 2003 

Cosson et al. 2005 

Marmi et al. 2006 

Durka et al. 2005 

Oshida et al. 2005 

Babik et al. 2005 

 

Pinceel et al. 2005 

Nieberding et al. 2005 
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Bien quôune certaine prudence sôimpose concernant les dates de divergence 

obtenues (voir Matériel et méthode), ces estimations nous permettent de proposer un 

scénario possible expliquant le patron phylogéographique du cincle plongeur : 

1. Les populations orientales de cincles plongeurs (représentées dans notre 

®chantillonnage par les individus provenant du Kazakhstan et de lôest de la 

Russie) se séparèrent des populations occidentales du Paléarctique vers 

la fin du Pléistocène Moyen, il y a environ 240 ï 280 000 ans. 

 

2. Durant les périodes glaciaires, la présence de glaciers importants couvrant 

une grande partie du Nord de lôEurope et la disparition de nombreuses 

rivières dans les régions périglaciaires (E. Juvigné, com. pers.) auraient 

probablement entraîné une régression importante des habitats adéquats 

pour le cincle plongeur. Ces conditions environnementales particulières, 

associ®es ¨ lôexistence de glaciers plus localisés couvrant les Alpes, les 

Carpates et les Pyr®n®es, auraient entra´n® lôisolement des populations de 

cincles dans au moins deux refuges distincts durant une des dernières 

périodes glaciaires, peut-être celle correspondant à la période Riss ou au 

début de la période Würm : certaines populations survivant en Europe 

occidentale (notamment dans les péninsules Italiennes ou Ibériques, cfr 

annexe 6.4), dôautres survivant en Europe centrale ou dans les Balkans, 

comme ce fut le cas pour de nombreuses autres espèces européennes 

(voir Santucci et al. 1998; Taberlet et al. 1998; Liukkonen-Anttila et al. 

2002; Michaux et al. 2005 ; Deffontaine 2008). Lôisolement prolong® de ces 

populations conduisit ¨ lôapparition des lign®es g®n®tiques Ouest et Est 

Européennes. 

 

2bis. Le Maroc et la Corse auraient été colonisés par le cincle durant la 

même période glaciaire, cette colonisation ayant été facilitée par un 

abaissement du niveau marin. En effet, pendant les cycles glaciaires, le 

niveau de la mer fluctua de façon importante. Ainsi, comme le montre la 

figure 8.4, la régression des mers a été la plus forte vers la fin du dernier 

pléniglacaire (env. ï 20 000/18 000 ans) atteignant un niveau 100 à 120m 
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inférieur au niveau marin actuel (Lambeck et al. 2002). En conséquence, 

durant les périodes glaciaires, le détroit de Gibraltar était plus étroit et la 

distance entre la Corse et le continent était également moins grande (fig. 

4.7). Pour le cincle, cela aurait pu faciliter lôexpansion de son aire de 

distribution vers lôAfrique du Nord et la Corse (et probablement vers 

dôautres ´les m®diterran®ennes telles que Chypre o½ la sous-espèce C.c. 

olympicus, maintenant éteinte, était auparavant présente). 

 

 

Figure 8.4 : Evolution du niveau marin relatif durant le dernier cycle glaciaire 

(figure reprise de Lambeck et al. 2002). 

 

Suite ¨ lô®l®vation du niveau de la mer qui isola davantage les ´les du 

continent et élargit le détroit de Gibraltar, les populations de cincles 

marocains et corses furent définitivement isolées durant la période 

interglaciaire suivante, probablement lôinterglaciaire Eemien (128 - 112 000 
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ans BP). Cet « isolement » relatif aurait pu perdurer jusque vers -76 000 

ans BP, cette période (-112 000 à -76 000 ans BP) correspondant à une 

phase modérée de la glaciation Würm durant laquelle le niveau marin était 

de 20 à 60 mètres inférieur au niveau actuel. A partir de ce moment, et 

dôapr¯s les analyses des temps de divergence, les populations marocaines 

(et probablement les populations corses) auraient donné naissance à leur 

lignée génétique particulière. En conséquence, nos résultats ne supportent 

pas lôhypoth¯se avanc®e par Voelker (2002). Selon celui-ci, lôexistence 

dôun pont de terre entre le Maroc et lôEspagne avant le Pl®istoc¯ne aurait 

facilité le passage des cincles de lôEurope vers lôAfrique du Nord. 

 

3. Les cincles vivant dans la région Paléarctique Occidentale profitèrent 

probablement dôun interglaciaire pour ®tendre leur aire de distribution vers 

le nord et vers lôest, peut-°tre durant lôinterglaciaire Eemien. Durant cette 

période, le climat était aussi stable et probablement plus chaud que durant 

lôHoloc¯ne et, lors de la p®riode la plus chaude de cet interglaciaire, les 

forêts ainsi que les habitats rivulaires atteignaient le nord de la Norvège et 

couvraient la majorit® des r®gions montagneuses dôEurope (Overpeck et 

al. 2006).  

Plus tard, en raison de lôabsence dôun r®seau ad®quat de cours dôeau pour 

les cincles, les larges plaines pr®sentes dans le nord de lôEurope (du Nord 

de la Belgique et des Pays-Bas jusquôen Russie, mais aussi en Finlande et 

dans le centre de la Hongrie), ainsi que les mers Noire et Baltique, auraient 

agi comme des barri¯res limitant les ®changes entre, dôune part, les 

populations maintenant isolées en Scandinavie, dans les Monts Oural et 

les r®gions du Caucase et du Proche Orient et, dôautre part, les 

populations dôEurope de lôOuest et de lôEst. Lôisolement par la distance de 

ces populations avec les populations ouest et est européennes, associé au 

caractère sédentaire du cincle, aurait ainsi conduit ¨ lôapparition des 

lignées nord-est européenne et caucasienne vers 80 - 95 000 ans BP. 
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La même hypothèse (c'est-à-dire les grandes plaines agissant comme des barrières 

pour la dispersion des cincles) avait été avancée par Tyler & Ormerod (1994) pour 

expliquer lôabsence du Cincle am®ricain dans les habitats appropri®s des 

Appalaches alors quôil est pr®sent tout le long de la cha´ne des Rocheuses, mais 

®galement pour expliquer le fait que le cincle europ®en ne sôest jamais r®pandu en 

Afrique subsaharienne : « The exact area of origin and the way dippers have 

speciated may never be certain but it is interesting that dippers never spread into 

subsaharan Africa nor across the United States to apparently suitable streams in the 

west. (é) Possibly the larger expanses of unsuitable habitat ïdesert, dry lowlands or 

sea- deterred dippers from colonising these areas, although some northern races of 

the Dipper are capable of long flight of over 1000 km. » (Tyler & Ormerod 1994). 

Dans les récits de ses voyages naturalistes effectués en 1775 dans la région du sud 

des Appalaches, le naturaliste William Bartram nôa jamais mentionn® le Cincle, 

indiquant tr¯s probablement lôabsence historique de lôesp¯ce et ®tayant la th¯se que 

les grandes plaines des USA avec leur réseau de fleuves non contigu ont servi 

dôobstacle (W. Bartram 1791; T. Gragson (Athens University, Georgia, USA), com. 

pers.). 

Dans ces r®gions o½ les torrents de montagnes sont ñlibresò de cincles, dôautres 

esp¯ces dôoiseaux ou dôautres animaux occupent la niche laiss®e vacante, se 

nourrissant de macroinvertébrés benthiques, comme le canard arlequin (Histrionicus 

histrionicus) en Amérique du Nord et en Islande ou le canard bleu (Hymenolaimus 

malacorhynchos) en Nouvelle-Zélande (Tyler & Ormerod 1994). 

Toutefois, selon Tyler & Ormerod (1994), lôabsence du cincle de ces r®gions ne 

sôexpliquerait pas par la pr®sence de ces comp®titeurs potentiels car ces esp¯ces 

nôoccupent jamais exactement la m°me niche que le cincle. 
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8.2. Refuges glaciaires ðððððððððððððððððððððððð 

 

8.2.1. Lignées Ouest et Est Européennes 

 

Le rôle que jouèrent les péninsules italienne, ibérique et balkanique en tant que 

refuges majeurs pour de nombreuses espèces européennes durant les périodes 

glaciaires du Quaternaire, ainsi que leur contribution à la recolonisation du nord de 

lôEurope ¨ la fin du dernier ©ge glaciaire furent d®montr®s par diff®rentes ®tudes 

paléontologiques, mais aussi et surtout par les nombreuses études 

phylogéographiques réalisées dans cette région (Hewitt 1996, 2000 & 2004; Comes 

et al. 1998; Taberlet et al. 1998; Michaux et al. 2003, 2004 & 2005 ; Newton 2003 ; 

Nieberding 2005 ; Deffontaine 2008 ; Ruedi et al. 2008). 

Les valeurs de diversités haplotypiques et nucléotidiques obtenues pour les 

différentes populations européennes de cincle plongeur tendent également à 

suggérer que les régions nord-italienne, sicilienne et balkano-carpatique auraient pu 

servir de zones refuges majeures pour cette espèce lors du dernier maximum 

glaciaire. 

De même, les analyses de mismatch distribution réalisées sur la population sicilienne 

(fig. 7.3) suggèrent que ses effectifs seraient restés constants durant la dernière 

p®riode glaciaire, ®voquant lôexistence dôune zone refuge pour le cincle dans cette 

région. Cette hypothèse est également supportée par les tests de « Fu Fs » (tableau 

7.4). 

Une telle hypoth¯se dôun refuge sicilien avait d®j¨ ®t® propos®e pour plusieurs autres 

espèces (Santucci et al. 1998; Michaux et al. 1998, 2005; Carlsson 2003 ; 

Deffontaine et al. 2005; Nierberding et al. 2005; Kotlik et al. 2006), dont certaines 

esp¯ces dôoiseaux tels que la perdrix bartavelle (Alectoris graeca ; Randi et al. 2003) 

et la chouette hulotte (Strix aluco ; Brito 2005). Cette région apparaît donc très 

particulière et importante pour la conservation de la biodiversité infraspécifique en 

Europe, notamment pour le cincle plongeur dont les populations siciliennes 
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apparaissent aujourdôhui fortement menac®es. Durant ces derni¯res ann®es, les 

perturbations anthropiques (canalisation des cours dôeau) (Tyler & Ormerod 1994 ; 

Sarà et al. 1994) associées à plusieurs années successives de sécheresse ont en 

effet entra´n® la d®sertion par cet oiseaux de nombreux cours dôeau quôil fr®quentait 

autrefois (M. Sarà, com. pers.). 

Les parties méridionales des Carpates et des Balkans semblent également avoir été 

une zone refuge importante pour les cincles. En effet, les valeurs de diversités 

nucléotidiques et haplotypiques pour la population de cincles vivant dans ces régions  

sont significativement plus élevées par rapport aux autres populations appartenant à 

la même lignée. De même, les analyses de mismatch distribution montrent un patron 

de modèle stable pour cette population. Les tests de Fu Fs réalisés sur la population 

balkano-carpatique supportent également cette hypothèse (signal de population 

stable). Ce résultat n'apparait guère surprenant puisque la région des Carpates a 

déjà été proposée comme région refuge pour différentes espèces (Carlsson 2003 ; 

Deffontaine et al. 2005 ; Kotlik et al. 2006). Une fois encore, nos résultats insistent 

sur lôimportance de cette r®gion en tant que refuge pour les esp¯ces europ®ennes et 

suggèrent que cette région pourrait constituer un autre « hotspot » de biodiversité 

interspécifique et intraspécifique. 

 

8.2.2. Lignée Caucasienne 

 

En d®pit dôun ®chantillonnage limit® pour la r®gion Caucasienne, nos r®sultats 

supportent fortement lôexistence dôune lign®e distincte pour les populations de cette 

r®gion. La pr®sence dôun refuge dans la région de la mer Caspienne à proximité du 

Caucase a en effet d®j¨ ®t® ®voqu®e pour diff®rentes esp¯ces dôEurope temp®r®e 

telles que le chevaine (Leuciscus cephalus) et le campagnol roussâtre (Durand et al. 

1999; Deffontaine et al. 2005). Il nous est toutefois difficile dô°tre plus pr®cis 

concernant cette lignée sans un meilleur échantillonnage dans cette région et les 

r®gions voisines telles que la Turquie, lôIran et le Liban pour lesquels plusieurs sous-

espèces de cincle plongeur ont été décrites (tableau 3.2) (Cramp, 1988). 



VIII. Discussion 

 

133 
 

 

8.2.3. Lignées Marocaine et Corse 

 

La Corse et lôAfrique du Nord ont ®galement d®j¨ ®t® mentionn®es comme zones 

refuges pour diff®rentes esp¯ces europ®ennes dôoiseaux comme la m®sange bleue 

(Parus caeruleus ; Kvist et al. 2004) et le pinson des arbres (Fringilla coelebs ; 

Marshall et al. 1999 ; Griswold et al. 2002). Qui plus est, ces régions sont connues 

pour leurs nombreuses espèces et sous-espèces endémiques : 

ü Plusieurs espèces et 19 sous-esp¯ces dôoiseaux sont end®miques au 

Maroc, parmi lesquelles Motacilla alba subpersonata, Pica pica 

mauritanica, Parus ater atlas, ... (Thévenot et al. 2003).  

ü La Corse est également considérée comme un « hotspot » de 

biodiversité pour les oiseaux avec la présence de plusieurs sous-

espèces endémiques à la Corse et à la Sardaigne (par exemple 

Accipiter gentilis arrigonii, Certhia familiaris corsa, Lanius senator 

badius,... (Prodon et al. 2002; Thibault et al. 1999)), et une espèce 

endémique, la sitelle corse (Sitta whiteheadi), qui se serait séparée de 

la sitelle torchepot (Sitta europaea) il y a environ 5 millions dôann®es 

(Pasquet 1998).  

Nos r®sultats tendent ¨ conforter lôhypoth¯se de la pr®sence dôune zone refuge pour 

le cincle plongeur en Afrique du Nord. Lôhypoth¯se dôune lign®e distincte pour les 

cincles plongeurs corses doit, quant à elle, être prise avec précaution car nous 

nôavons analys® quôun seul individu pour cette r®gion. La pr®sence du cincle 

plongeur en Corse durant la dernière période glaciaire est toutefois confortée par la 

découverte de restes osseux de cette espèce datés du Pléistocène supérieur 

(Tyrberg 2008). 
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8.2.4. Lignée Nord-Est Européenne 

 

Enfin, lôexistence dôune lign®e Nord-Est europ®enne sugg¯re lôexistence dôun refuge 

nordique ou oriental pour cette lignée. 

Des refuges nordiques ont d®j¨ ®t® propos®s pour diff®rentes esp¯ces dôoiseaux 

comme lôeider ¨ duvet (Somateria mollissima) qui aurait recolonisé le nord de 

lôEurope, lôIslande et les ´les F®ro® ¨ partir dôun seul refuge situ® dans la r®gion du 

Kattegat/Skagerrak (Suède/Danemark). Celle-ci fut une des rares côtes libres de 

glaces dans cette région durant la dernière glaciation (Weichselien) (Tiedemann et 

al. 2004).  Cette hypothèse reste toutefois très controversée (Michaux, com. pers.). 

Lôoie ¨ bec court (Anser brachyrhynchus) aurait également survécu dans les larges 

zones de toundra au sud de la calotte glaciaire européenne durant les glaciations 

(Ruokonen et al. 2005). Dôautres taxas tels que des micro-mammifères (Lemmus 

ssp ; Fedorov et al 1999 ; Hewitt 2004), différentes espèces de plantes (Ruokonen et 

al. 2005) et même un parasite nématode (Nieberding et al. 2004) auraient également 

survécu dans les régions nordiques pendant les périodes glaciaires. Cependant, 

cette hypothèse reste sujette à de nombreux débat et n'a pas encore été 

définitivement prouvée (Michaux, com. pers.). 

Il a été démontré que la Scandinavie était (quasi) complètement recouverte de 

glaciers lors du dernier maximum glaciaire (Hewitt 1996), lô®paisseur de ces glaciers 

pouvant atteindre plusieurs centaines de mètres. Bien que les cincles soient 

capables dôendurer des temp®ratures tr¯s basses, il nous appara´t peu plausible 

quôils puissent avoir surv®cu en Scandinavie dans les régions situées en bordure des 

glaciers durant cette p®riode, en raison notamment dôun acc¯s restreint ¨ leur source 

de nourriture quasi-exclusive (les macroinvertébrés benthiques) lorsque les cours 

dôeau ®taient gel®s. 

Une autre hypothèse plus plausible est que les cincles de la lignée nord-est 

europ®enne auraient surv®cu dans une ou plusieurs r®gions situ®es plus ¨ lôest, au 

niveau de la Russie actuelle. En effet, le nord de la Russie ne fut pas autant affecté 

par les glaciations que la Scandinavie (Hewitt 1996). 
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Dans la toundra et/ou les zones alpines, le cincle plongeur aurait pu trouver des 

cours dôeau ad®quats pour sôy maintenir, pour autant qu'il puisse trouver des cavit®s 

le long de ces cours dôeau pour pouvoir y nicher, comme côest actuellement le cas 

pour la population de cincles vivant dans le Haut Atlas, vers 2650 m (Libois, com. 

pers.). 

La r®gion de lôOural a par exemple d®j¨ ®t® propos®e comme zone refuge pour 

dôautres esp¯ces telles que la vip¯re pl®iade (Vipera berus; Carlsson 2003) et 

plusieurs micro-mammifères tels que Myodes glareolus, Microtus agrestis et Microtus 

oeconomus (Hewitt 2004; Deffontaine et al. 2005) et aurait pu constituer également 

un refuge pour le cincle plongeur. Cependant, ®tant donn® lô®chantillonnage limit® 

dont nous disposons pour cette région, il ne nous est pas possible de confirmer cette 

hypothèse. 

Les oiseaux appartenant à cette lignée auraient pu se comporter comme les 

populations actuelles les plus nordiques et les plus altitudinales de cincles plongeurs, 

effectuant des migrations hivernales. Ces oiseaux quittent leur zone de reproduction 

en hiver lorsque les cours dôeau sont compl¯tement gel®s pour rejoindre dôautres 

habitats plus favorables (Tyler & Ormerod 1994). Les déplacements effectués lors de 

ces migrations hivernales peuvent être supérieurs à 1000 km et, durant ces 

mouvements, les cincles sont capables de traverser dôimportants bras de mer. Les 

cincles norv®giens migrent ainsi jusquôen Ecosse ou m°me en Irlande alors que des 

cincles suédois migrent fréquemment vers les républiques Baltes. 

Selon Newton (2003), les cycles glaciaires ont en effet eu un large impact sur les 

systèmes migratoires des oiseaux : la proportion dôoiseaux migrateurs ®tait beaucoup 

plus importante durant les périodes glaciaires du Pléistocène, incluant les oiseaux 

insectivores, mais aussi beaucoup dôesp¯ces non-insectivores. Nous pourrions donc 

spéculer que, lors des périodes glaciaires, les cincles auraient pu trouver des cours 

dôeau rapides ad®quats riches en macroinvert®br®s benthiques, et maintenir des 

populations stables dans des régions périglaciaires, migrant éventuellement en hiver 

lorsque les conditions climatiques deviennent trop dures. Mais lôexistence de telles 

places en Scandinavie durant le dernier maximum glaciaire nôa jusquô¨ pr®sent pas 

été démontrée. 
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8.3. Expansion postglaciaire ððððððððððððððððððððð 

 

Comme on lôobserve pour les estimations des dates dôexpansion pour de 

nombreuses esp¯ces dôoiseaux des r®gions Pal®arctiques et N®arctiques (Qu et al. 

2005), la recolonisation de la région Paléarctique Occidentale par les cincles semble 

avoir d®but® imm®diatement apr¯s la derni¯re p®riode glaciaire, côest ¨ dire entre 16 

000 et 10 000 ans BP. 

 

8.3.1. Lignée Ouest-européenne 

 

La topologie en forme dô®toile observ®e sur le r®seau (fig. 7.2) ainsi que les r®sultats 

des analyses de mismatch distribution présentant une courbe suivant un modèle de 

loi de Poisson (fig. 7.3) suggèrent que la lignée ouest européenne a probablement 

recolonis® lôEurope r®cemment ¨ partir dôun petit nombre dôanimaux ayant surv®cu 

dans un seul refuge. 

Différentes hypothèses concernant le patron de recolonisation peuvent être 

proposées: 

V La recolonisation de la r®gion ouest europ®enne d®buta ¨ partir dôun refuge 

situé en Italie. A la fin de la dernière glaciation, les oiseaux italiens étendirent 

leur aire de r®partition vers lôOuest, recolonisant la France et la p®ninsule 

ibérique. Ces oiseaux étendirent également leur aire de distribution vers le 

nord pour recoloniser la France et atteindre la Grande Bretagne, lôIrlande, la 

Belgique, lôAllemagne, la Suisse, la république Tchèque et la Hongrie, 

traversant ou contournant lôarc alpin. 

V La recolonisation de lôEurope de lôOuest d®buta ¨ partir dôune seule large zone 

refuge continue ou non. Cette zone refuge se serait située le long de la côte 

m®diterran®enne de lôEspagne ¨ lôItalie, avec des ®changes g®n®tiques entre 
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les populations italiennes, françaises et ibériques durant les périodes 

glaciaires. 

Si lôon sôen tient aux valeurs de diversit®s g®n®tiques observ®es pour les 

différentes populations, la seconde hypothèse apparaît moins plausible que 

lôhypoth¯se pr®c®dente car elle impliquerait des diversités génétiques similaires 

entre les populations ib®riques et italiennes, ce qui nôest pas le cas, les valeurs 

observées pour la population nord-italienne étant plus élevées (tableau 7.3). 

Toutefois, la découverte de restes osseux de cincles plongeurs dans lôH®rault 

datés entre 18 500 et 22 000 BP (annexe 6.4) atteste de la présence de cet 

oiseau dans cette r®gion lors du LGM (Sanchez 2004) et plaide en faveur dôune 

large zone refuge, continue ou non, sô®tendant de lôItalie jusquô¨ lôH®rault. La 

recolonisation du reste de lôEurope aurait donc pu sôeffectuer essentiellement ¨ 

partir des populations de cincles présentes en Italie et dans le SE de la France, 

notamment via la vallée du Rhône. 

La question demeure concernant les populations pyrénéennes et espagnoles de 

cincles : les populations actuelles ont-elles pour origine un évènement de 

recolonisation par des oiseaux provenant dôItalie et du sud-est de la France, 

comme semblent le suggérer les valeurs de diversités génétiques, ou ces 

populations étaient-elles déjà présentes en Espagne et dans les Pyrénées à la fin 

du LGM ? 

Des restes osseux découverts en Espagne et dans les Pyrénées françaises 

attestent de la présence du cincle plongeur dans ces régions durant la dernière 

glaciation (annexe 6.4). Cependant, ces restes osseux sont datés de 

lôinterpl®niglaciaire du W¿rm (40 000 ¨ 28 000 ans bp ; Bosselin et Djindjian 

2002) lorsque les conditions climatiques étaient plus clémentes que durant le 

LGM. Ils ne peuvent donc confirmer si le cincle plongeur était présent dans ces 

régions durant le LGM, auquel cas ces populations auraient maintenus des 

échanges géniques avec les populations italiennes et françaises, prévenant ainsi 

une différentiation génétique entre ces populations (ou les populations présentes 

dans ces régions auraient été remplacées par les populations en provenance 

dôItalie et du SE de la France). Si côest le cas, lors de lôexpansion postglaciaire, 
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ces populations plus occidentales et méridionales auraient pu être bloquées par 

des barrières naturelles comme les glaciers couvrant les Pyr®n®es et lôabsence 

de cours dôeau ad®quats dans le SO de la France, et par la pr®sence des 

populations plus orientales et éventuellement de populations plus nordiques. 

A lôheure actuelle, il nous appara´t donc difficile de privil®gier une ou lôautre de 

ces hypothèses concernant la recolonisation post-glaciaire par la lignée ouest-

européenne. 

 

8.3.2. Lignée Est-européenne 

 

Comme pour la lignée Ouest européenne, la courbe de mismatch distribution pour la 

lignée Est européen suit le modèle de Poisson (fig. 7.3), ce qui laisse suggérer que 

la lignée Est européenne est probablement en expansion. Lorsque les températures 

augmentèrent au début du dernier interglaciaire, les populations balkano-carpatiques 

étendirent leur aire de distribution vers le Nord-Ouest, suivant la chaîne des Carpates 

et contournant la plaine Hongroise pour coloniser le nord de la Hongrie, la Slovaquie, 

la R®publique Tch¯que, lôAllemagne jusquôau Luxembourg. Cette lign®e entra en 

contact avec la lignée ouest-européenne dans ces dernières régions, formant une 

tr¯s grande zone de contact qui sô®tend du Luxembourg ¨ la Hongrie. 

La date de recolonisation pour la lignée Ouest européenne est postérieure à la date 

de recolonisation pour la lignée Est européenne (10000 BP vs. 15700 BP). La 

pr®sence dôune importante couverture glaciaire sur les Alpes pourrait avoir emp°ch® 

ou tout le moins ralenti lôexpansion vers le nord des populations de cincles pr®sentes 

en Italie et dans le sud-est de la France à la fin du dernier maximum glaciaire, 

comme cela a ®t® observ® pour dôautres taxa (Taberlet et al. 1998). Toutefois, 

contrairement à ce qui a été observé pour ces taxas, ce décalage dans les dates 

dôexpansions nôa pas emp°ch® ces populations de recoloniser lôEurope de lôOuest 

ainsi quôune partie de lôEurope de lôEst. 
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8.3.3. Les autres lignées 

 

Il nous est impossible de proposer un patron de recolonisation postglaciaire pour les 

autres lign®es en raison de lô®chantillonnage limit® dont nous disposons. 

 

 

8.4. Taxonomie ðððððððððððððððððððððððððððð 

 

Nos données génétiques semblent être en accord avec les sous-espèces décrites 

dans certaines r®gions telles que le Maroc, le Caucase et lôAsie (respectivement C.c. 

minor, caucasicus, leucogaster et przewalski) (voir fig. 7.1, 7.2 et 8.3). 

Dôun autre c¹t®, aucune concordance nôa ®t® trouv®e entre les r®sultats de notre 

étude pour la région européenne et les sous-espèces de cincle décrites par Cramp 

(1988), i.e. C.c.cinclus, aquaticus, hibernicus et uralensis, sur base de caractères 

morphologiques (taille et coloration du plumage), comme cela avait déjà été noté par 

Lauga et al. (2005). 

Un tel manque de concordance entre des sous-espèces décrites sur base de 

caractères morphologiques et les données génétiques concernant ces sous-espèces 

nôest pas inhabituel chez les oiseaux et a d®j¨ ®t® rapport® pour de nombreuses 

espèces (Cortés-Rodriguez et al. 2008 ; Navarro-Siguenza et al. 2008 ; Weir et al. 

2008), dont des espèces paléarctiques telles que le sizerin flammé (Carduelis 

flammea ; Seutin et al. 1995), la chouette de Tengmalm (Aegolius funereus ; 

Koopman et al. 2005), le pic tridactyle (Picoides tridactylus ; Zink et al. 2002), le bec-

croisé des sapins (Loxia curvirostra ; Questiau et al. 1999), et la bergeronnette 

printanière (Motacilla flava ; Ödeen et al. 2003; Pavlova et al. 2003). 

Plusieurs exemples r®cents sugg¯rent en effet quôune importante diff®renciation 

morphologique ou éthologique peut évoluer rapidement chez les oiseaux avec peu 

ou pas de différenciation génétique (Zink & Dittmann 1993; Ödeen et al. 2003 ; Mila 
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et al. 2007 ; Cortés-Rodriguez et al. 2008). Cela serait dû à la sélection sexuelle 

(Ödeen et al. 2003) ou à une adaptation locale rapide à des ressources fluctuantes, 

comme Questiau et al. (1999) le suggèrent pour le bec-croisé des sapins.  Des 

différences morphologiques dans la forme et la taille du bec sont observées entre 

populations de cette espèce, sans nécessairement promouvoir des barrières 

reproductives entre morphes. De telles variations phénotypiques dans la longueur du 

bec dues ¨ lôinfluence de lôhabitat et non refl®t®es dans les donn®es g®n®tiques ont 

®galement ®t® observ®es pour dôautres esp¯ces dôoiseaux comme le colibri mouchet 

(Adelomyia melanogenys) en Equateur (Chaves et al. 2007). 

Dôapr¯s nos r®sultats, la question demeure concernant le r®el statut taxonomique 

des sous-espèces décrites par Cramp (1988). Le manque de concordance entre 

données morphologiques et génétiques serait-il le r®sultat dôune diff®rentiation 

morphologique rapide ou r®cente qui nôest pas encore refl®t®e au niveau des 

s®quence dôADNmt analys®es, comme cela a d®j¨ ®t® sugg®r® pour certaines 

esp¯ces dôoiseaux (Zink & Dittmann 1993 ; Questiau et al. 1998), ou un tel manque 

de concordance serait-il dû à une certaine confusion dans la taxonomie du cincle liée 

à une possible subjectivité des caractères employés pour distinguer les différentes 

sous-espèces, ou à des adaptations phénotypiques locales ? 

Dans leur monographie sur les cincles, Tyler & Ormerod (1994) avaient en effet déjà 

noté la confusion existante concernant le nombre et la validité des sous-espèces de 

cincle : alors que certaines dôentre-elles apparaissent uniformes en apparence et très 

distinctes des autres, telle que la sous-espèce asiatique à ventre blanc C.c. 

leucogaster, dôautres populations dôEurope sont extr°mement variables (Tyler & 

Ormerod 1994). Cramp suggéra que ces variations dans le patron de coloration du 

plumage sôappliquent ¨ lôensemble de la r®gion Pal®arctique Occidentale et 

pourraient être dues aux caract®ristiques de lôhabitat. Mais, comme pour les autres 

esp¯ces dôoiseaux, dôautres causes comme la s®lection sexuelle pourraient 

également être proposées pour expliquer ce phénomène. 

Une étude récente effectuée sur une population de cincles plongeurs en Andalousie 

a, par ailleurs, mis en évidence des changements dans différents traits 

morphologiques de cet oiseau entre 1985 et 2005 : la longueur du tarse a diminué 

alors que les longueurs de la queue et de lôaile ont augment® durant cette m°me 
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période (Moreno-Rueda & Rivas 2007). Ces changements pouvant, selon les 

auteurs, être liés à une modification de la niche trophique en réponse aux 

modifications de lôenvironnement qui eurent lieu durant cette p®riode. 

Dans leur étude biométrique de populations de cincles espagnoles appartenant à la 

sous-espèce C.c.cinclus, Arizaga et al. (2009) ont également mis en évidence 

lôinfluence des facteurs abiotiques tels que la pente des rivi¯res, lôaltitude, la 

température et les précipitations sur la longueur alaire et la longueur du tarse. Selon 

ces auteurs, la diversification morphologique des cincles ibériques est influencée par 

lôenvironnement et, en cons®quence, la relation allom®trique entre la taille du corps 

et la longueur alaire diffère entre le nord et le sud de lôEspagne. 

Par ailleurs, selon une étude menée par Campos et al. (2010) sur les variations de 

coloration du plumage chez les deux sous-espèces de cincles présentes en 

Espagne, la couleur du plumage de la poitrine ne peut pas être utilisée pour 

distinguer les sous-espèces de cincle en Espagne : 

- Selon Cramp (1988), la sous-espèces C.c.cinclus, caract®ris®e par lôabsence 

dôune bande rousse sous la poitrine, est pr®sente dans le nord-ouest et le 

centre de lôEspagne, et la sous-espèce C.c.aquaticus, caractérisée par la 

pr®sence dôune bande rousse sous la poitrine, est pr®sente dans lôest et le 

sud. 

- Les résultats de Campos et al. (2010) remettent en cause la validité et la 

distribution de ces deux sous-espèces de cincle en Espagne telles que décrit 

par Cramp. Ils  démontrent en effet que ces deux morphotypes peuvent être 

observés ensembles dans les mêmes régions et sur les mêmes rivières. De 

plus, en raison des changements individuels de la coloration du plumage avec 

lô©ge, aucun patron clair de s®paration géographique entre ces deux formes 

nôa pu °tre trouv®. 

En conséquence, cette étude appelle à reconsidérer le statut des différentes sous-

espèces européennes et la pertinence des caractères employés pour distinguer ces 

sous-espèces. 
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IX 

 

 

INTRODUCTION 

 

 

De par sa géographie, le Grand-Duché de Luxembourg possède de nombreux cours 

dôeau pouvant constituer des habitats favorables pour un oiseau tel que le cincle 

plongeur (Ormerod et al. 1985 ; Ormerod 1985 ; Ormerod & Perry 1985 ; Tyler & 

Ormerod 1994 ; Taylor & OôHalloran 2001). La vari®t® des cours dôeau rencontr®s, 

que ce soit en termes de topographie, de qualit® de lôeau ou dôoccupation des 

berges, constitue un bon terrain dô®tude pour analyser lôinfluence de ces diff®rents 

facteurs sur le cincle plongeur qui est pr®sent sur ces cours dôeau en plus ou moins 

grande densité. 

 

 

9.1. Pr®sentation du Lieu dô®tude : le Grand-Duché de 

Luxembourg ððððððððððððððððððððððððððð 

 

Le Grand-Duché de Luxembourg (fig. 9.1), enclavé entre la Belgique, l'Allemagne et 

la France, a une superficie de 2 586 km². Il s'étend du nord au sud sur une distance 

maximale de 82 km et sur 58 km d'est en ouest. Le point culminant du pays se trouve 

à 559 mètres d'altitude (Kneiff, Wilwerdange, commune de Troisvierges), tandis que 

le point le moins élevé se situe à 133 mètres (au confluent de la Moselle et de la 

Sûre, commune de Mertert. 

La capitale, et de loin la ville la plus importante, est Luxembourg. Elle est située dans 

le Gutland, comme le sont la plupart des agglomérations importantes du pays, y 

http://fr.wikipedia.org/wiki/Luxembourg_%28pays%29
http://fr.wikipedia.org/wiki/Belgique
http://fr.wikipedia.org/wiki/Allemagne
http://fr.wikipedia.org/wiki/Kneiff
http://fr.wikipedia.org/wiki/Wilwerdange
http://fr.wikipedia.org/wiki/Troisvierges
http://fr.wikipedia.org/wiki/Confluent
http://fr.wikipedia.org/wiki/Moselle_%28rivi%C3%A8re%29
http://fr.wikipedia.org/wiki/S%C3%BBre_%28rivi%C3%A8re%29
http://fr.wikipedia.org/wiki/Mertert
http://fr.wikipedia.org/wiki/Luxembourg_%28ville%29
http://fr.wikipedia.org/wiki/Gutland
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compris Esch-sur-Alzette, Dudelange et Differdange. Outre la ville de Luxembourg, 

les autres villes principales sont principalement situées dans les Terres Rouges, qui 

marquent la frontière entre le Luxembourg et la France au sud. 

Sa population compte près de 494.000 habitants (janvier 2009) (Portail du Grand-

Duché de Luxembourg,  http://www.luxembourg.public.lu/fr/ ; Portail des Statistiques 

du Grand-Duché de Luxembourg, http://www.statistiques.public.lu/fr/). 

 

Figure 9.1 : Carte topographique du Grand-Duché de Luxembourg (fichier publié sous la 

licence Creative Commons Attribution ShareAlike 3.0 ; source : 

http://fr.wikipedia.org/wiki/Fichier:Lux_topo_en.jpg). 

 

 

http://fr.wikipedia.org/wiki/Esch-sur-Alzette
http://fr.wikipedia.org/wiki/Dudelange
http://fr.wikipedia.org/wiki/Differdange
http://fr.wikipedia.org/wiki/Terres_Rouges
http://www.luxembourg.public.lu/fr/
http://www.statistiques.public.lu/fr/
http://en.wikipedia.org/wiki/fr:Creative_Commons
http://creativecommons.org/licenses/by-sa/3.0/
http://fr.wikipedia.org/wiki/Fichier:Lux_topo_en.jpg
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9.1.1. Régions naturelles  

 

Malgré son territoire limité, le Luxembourg présente une grande variabilité naturelle. 

Il s'en dégage deux régions géographiques, se distinguant par la géologie et le 

climat: L'Oesling (Ardenne) au nord et le Gutland (Bon Pays) au sud : 

- L'Oesling (828 km2), avec ses roches schisteuses et gréseuses, couvre 

environ un tiers du territoire luxembourgeois et constitue la partie orientale du 

massif de l'Ardenne. Il forme un plateau d'une altitude d'environ 500 m, 

entaillé de vallées étroites et profondes au fond desquelles coulent des cours 

d'eau, comme la Sûre, l'Our, la Wiltz, la Clerve. 

 

- Le Gutland ou « Bon Pays », au centre et au sud du pays, 1758 km², avec une 

altitude moyenne de 215 m¯tres, forme le reste du territoire. Côest une r®gion 

à cuestas caractérisée par une alternance de couches gréseuses, marneuses 

et dolomitiques, et dont l'altitude moyenne se situe entre 300 et 350 m. À l'est, 

le Gutland est délimité par la vallée viticole de la Moselle, au sud il se 

prolonge par le plateau lorrain. Le Gutland est lui-même divisé en 4 sous-

régions naturelles: 

¶ La Petite Suisse Luxembourgeoise 

¶ Le plateau de Luxembourg 

¶ La vallée de la Moselle 

¶ Les Terres Rouges 

 

 

 

 

http://fr.wikipedia.org/wiki/Ardenne
http://fr.wikipedia.org/wiki/Gutland
http://fr.wikipedia.org/wiki/Moselle_%28rivi%C3%A8re%29
http://fr.wikipedia.org/wiki/Lorraine
http://fr.wikipedia.org/wiki/Petite_Suisse_Luxembourgeoise
http://fr.wikipedia.org/wiki/Terres_Rouges
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9.1.2. Hydrographie  

 

À l'exception de la Chiers tributaire de la Meuse, le territoire du Grand-Duché est 

caractérisé par un seul bassin versant dont l'exutoire se trouve à Wasserbillig : toute 

goutte d'eau, collectée par un des nombreux ruisselets et ruisseaux, quitte le pays à 

l'est par la Moselle pour atteindre ensuite le Rhin. Les affluents principaux de la 

Moselle sont la S¾re et lôOur, le cours de ces trois rivi¯res servant de fronti¯re 

naturelle entre le Luxembourg et lôAllemagne. 

Le réseau hydrographique de l'Oesling est très dense dû au fait que la roche-mère 

est pratiquement imperméable. Parmi les grands cours d'eau il y a la Sûre dans le 

centre, l'Alzette dans le sud et la Wiltz dans le nord. Le Luxembourg compte 

également un certain nombre de petits cours d'eau, telles l'Eisch et la Pétrusse.  

Au niveau du Grès de Luxembourg, très perméable, la densité est plus faible. Cette 

formation couvre à peu près un tiers du pays et présente le plus grand réservoir 

d'eau souterraine du pays, assurant environ 65% de l'alimentation en eau potable 

(source : Portail de lôEnvironnement du Grand-Duché de Luxembourg, 

http://www.environnement.public.lu/). 

 

9.1.3. Végétation  

 

Les types de forêts naturelles colonisant le territoire du Grand-Duché sont 

principalement la hêtraie (Fagus sylvatica) sur les sols meubles ainsi que la chênaie 

(Quercus robur) et la hêtraie-chênaie sur les sols lourds. Ces forêts sont aussi 

constituées d'autres feuillus, comme l'érable sycomore (Acer pseudoplatanus), le 

frêne (Fraxinus excelsior), le merisier (Prunus avium), le charme (Carpinus betulus), 

l'orme (Ulmus campestris), le tilleul (Tilia sp), le bouleau (Betula pendula) et le 

tremble (Populus tremula). 

http://fr.wikipedia.org/wiki/Chiers
http://fr.wikipedia.org/wiki/Meuse_%28fleuve%29
http://fr.wikipedia.org/wiki/S%C3%BBre_%28rivi%C3%A8re%29
http://fr.wikipedia.org/wiki/Alzette
http://fr.wikipedia.org/wiki/Wiltz_%28rivi%C3%A8re%29
http://fr.wikipedia.org/wiki/Eisch
http://fr.wikipedia.org/wiki/P%C3%A9trusse
http://www.environnement.public.lu/
http://fr.wikipedia.org/wiki/%C3%89rable_sycomore
http://fr.wikipedia.org/wiki/Fr%C3%AAne
http://fr.wikipedia.org/wiki/Merisier
http://fr.wikipedia.org/wiki/Charme
http://fr.wikipedia.org/wiki/Orme
http://fr.wikipedia.org/wiki/Tilleul
http://fr.wikipedia.org/wiki/Bouleau
http://fr.wikipedia.org/wiki/Tremble
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La forêt luxembourgeoise couvre environ 88.000 ha, soit plus d'un tiers du territoire 

du pays. Les feuillus occupent 64% de cette surface, et les résineux 36%. Avec 55% 

de la surface forestière totale, l'Oesling est plus boisé que le Gutland. 

En Oesling, les feuillus et les résineux couvrent une surface égale, alors que dans le 

Gutland les feuillus dominent (75%). 

La plus grande forêt du pays est le Grünewald, principalement constituée de hêtres, 

et qui couvre 4.500 ha. Elle est établie sur le grès de Luxembourg à proximité de la 

capitale (source : Administration des services techniques de lôAgriculture du Grand-

Duché de Luxembourg, http://www.asta.etat.lu/). 

 

9.1.4. Climat  

 

Le climat du Grand-Duché est de type subatlantique avec une tendance humide et 

froide. On y relève une température moyenne annuelle de l'ordre de 9°C. Comme le 

pays jouit d'un climat tempéré, les hivers sont doux, les étés relativement frais et le 

total des précipitations est élevé. 

Les saisons météorologiques sont quelque peu différentes entre le nord et le sud du 

pays : 

ü Dans le nord il y a une influence considérable de l'Atlantique, avec les 

passages fréquents de dépressions. Il en résulte un ciel souvent couvert et de 

la neige en hiver. Les précipitations atteignent 1200 mm par an dans 

certaines régions. Au cours de l'été, une chaleur excessive est rare et la 

température chute sensiblement pendant la nuit. 

 

ü Dans le sud, les précipitations sont moins abondantes, aux alentours de 800 

mm, et les hivers plus doux. Les températures plus élevées en été, en 

particulier dans la vallée de la Moselle, permettent la culture de la vigne dans 

cette région. 

http://fr.wikipedia.org/wiki/Oesling
http://fr.wikipedia.org/wiki/Gutland
http://fr.wikipedia.org/wiki/Gr%C3%BCnewald
http://fr.wikipedia.org/wiki/Gr%C3%A8s_de_Luxembourg
http://fr.wikipedia.org/wiki/Luxembourg_%28ville%29
http://www.asta.etat.lu/
http://fr.wikipedia.org/wiki/%C2%B0C
http://fr.wikipedia.org/wiki/Atlantique
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Figure 9.2 : Graphe illustrant les précipitations moyennes (colonnes) ainsi que les 

temp®ratures maximales  (rouge) et minimales (bleu) moyennes observ®es durant lôann®e 

au niveau de la ville de Luxembourg (source: BBC Weather).  

 

9.1.5.  Evolution du climat au Grand-Duché de Luxembourg 

 

Le réchauffement climatique est amorcé depuis le milieu du 20ème siècle. Durant 

cette période, les précipitations hivernales au Grand-Duché de Luxembourg ont été 

marqu®es par une forte augmentation, essentiellement sous lôimpulsion dôun 

accroissement sensible du nombre de journées avec des circulations 

atmosph®riques de secteur Ouest. Hurrell & van Loon ont montr® que lôOscillation 

Nord Atlantique est restée dans une phase positive intense depuis 1980, contribuant 

ainsi très largement au réchauffement des températures hivernales au-dessus de 

lôEurope septentrionale, tout comme ¨ des conditions nettement plus humides que la 

normale 1961-1990 (Pfister et al. 2005). Ainsi, entre 1980 et 2002, 12 années avec 

plus de 800 mm de pluie ont été enregistrées. Le total pluviométrique annuel 

maximal absolu sur la p®riode dôobservation 1854-2002 a été observé en 2000, avec 

1187 mm. Les hydrosystèmes ont réagi à ces changements pluviométriques par un 
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accroissement sensible des débits maximums en période hivernale (Pfister et al. 

2005). Ce r®chauffement sôest acc®l®r® au cours de la d®cennie 1990, durant 

laquelle le Grand-Duché de Luxembourg a été soumis à de graves crues et 

inondations. 

Des simulations du climat luxembourgeois ¨ lôhorizon 2050, fond®es sur deux 

sc®narii dô®mission de gaz ¨ effet de serre du Groupe Intergouvernemental sur 

lôEvolution du Climat (GIEC), ont d®montr® que celui-ci serait marqué, à des degrés 

divers, par une océanisation hivernale (hivers doux et humides) et une dégradation 

xérothermique estivale (étés chauds et secs). Les scénarii les plus probables 

pr®voient une augmentation des temp®ratures de lôordre de 1,5 ¨ 2ÁC en moyenne 

par rapport à la situation actuelle, cette augmentation pouvant °tre de lôordre de 

2,4°C en hiver. La réponse hydrologique aux conditions climatiques futures indique 

une stationnarité du débit moyen annuel, mais également des hautes eaux plus 

prononcées en hiver avec un décalage du maximum au mois de mars, et des basses 

eaux singulièrement plus creusées en été (Drogue et al. 2005). On noterait une 

augmentation de 20% du débit mensuel hivernal et une diminution de 30% du débit 

mensuel estival, ainsi quôune augmentation de la fréquence des phénomènes rares 

(crues et étiages). 

 

ü Evolution des températures et des précipitations hivernales et printanières 

entre 1982 et 20001 

Les graphes présentés ci-après illustrent les changements observés dans la région 

de la Syre au niveau des températures et des précipitations mesurées pour les mois 

de décembre à juin entre 1982 et 2001 (données météorologiques collectées à la 

station de Findel). 

 

ü Températures moyennes 

Les températures moyennes (fig. 9.3. ; moyennes lissées sur 3 ans) montrent 

une tendance à la hausse au cours de la période 1982-2001. Toutefois, 
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lôimportance de cette augmentation et lô®volution des temp®ratures varient 

suivant les périodes concernées : 

V Pour les températures moyennes mesurées en mai et juin, 

lôaugmentation est plus ou moins constante, avec toutefois une 

tendance ¨ la baisse vers la moiti® des ann®es 90, suivie dôune 

augmentation. La différence entre les températures moyennes 

mesurées en 1983 et en 2000 atteint 4°C pour certaines des périodes 

mesurées (mai-juin). 

V Les temp®ratures durant le mois dôavril augmentent ®galement, mais 

de façon moins importante ; lôaugmentation entre 1983 et 2000 est de 

lôordre de 1ÁC. 

V Lô®volution des temp®ratures mesur®es pour les mois de janvier ¨ 

mars montre un profil beaucoup plus fluctuant, bien que la tendance 

générale soit également à la hausse (de 1 à 3°C de différence entre 

1983 et 2000) : après une diminution ± importante de 1983 à 1986-87, 

les températures partent à la hausse pour atteindre un plateau en 

1989-91 et ensuite redescendre jusquôen 1995-96 où elles repartent 

de nouveau à la hausse. 

V Durant cette période, les températures moyennes mesurées durant le 

mois de d®cembre ont ®galement fluctu®, mais on nôobserve pas de 

tendance générale à la hausse pour cette période. 

V Lô®volution des températures moyennes annuelles entre 1983 et 2000 

(fig. 9.4) suit plus ou moins le même profil que celui des températures 

mesurées entre janvier et mars. La différence entre 1983 et 2000 étant 

de ± 1°C, et elle atteint ± 2°C entre 1986 (année la plus froide) et 

2000. 
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Figure 9.3 : Evolution des températures moyennes (°C) mesurées pour différentes périodes 

entre 1983 et 2000 (moyennes lissées sur 3 ans). 

-3

-2

-1

0

1

2

3

4

5

1
9
8
3

1
9
8
4

1
9
8
5

1
9
8
6

1
9
8
7

1
9
8
8

1
9
8
9

1
9
9
0

1
9
9
1

1
9
9
2

1
9
9
3

1
9
9
4

1
9
9
5

1
9
9
6

1
9
9
7

1
9
9
8

1
9
9
9

2
0
0
0

T°
m

o
ye

n
n

e
 (°

C
)

Année

4/12-31/12

18/12-14/01

1/01-28/01

15/01-11/02

29/01-25/02

4/12-28/01

1/01-25/02

-2

0

2

4

6

8

10

1
9
8
3

1
9
8
4

1
9
8
5

1
9
8
6

1
9
8
7

1
9
8
8

1
9
8
9

1
9
9
0

1
9
9
1

1
9
9
2

1
9
9
3

1
9
9
4

1
9
9
5

1
9
9
6

1
9
9
7

1
9
9
8

1
9
9
9

2
0
0
0

T°
m

o
ye

n
n

e
 (°

C
)

Année

12/02-11/03

26/02-25/03

12/03-8/04

26/03-22/04

29/01-25/03

26/02-22/04

8

9

10

11

12

13

14

15

16

17

1
9
8
3

1
9
8
4

1
9
8
5

1
9
8
6

1
9
8
7

1
9
8
8

1
9
8
9

1
9
9
0

1
9
9
1

1
9
9
2

1
9
9
3

1
9
9
4

1
9
9
5

1
9
9
6

1
9
9
7

1
9
9
8

1
9
9
9

2
0
0
0

T°
m

o
ye

n
n

e
 (°

C
)

Année

9/04-6/05

23/04-20/05

7/05-3/06

21/05-17/06

26/03-20/05

23/04-17/06



IX. Introduction 

 

154 
 

 

 

Figure 9.4 : Evolution des températures moyennes (°C) et de la somme des précipitations 

annuelles (mm) mesurées entre 1983 et 2000 (moyennes lissées sur 3 ans). 

ü Précipitations 

On observe pour les précipitations que : 

V Les moyennes lissées des précipitations mesurées pour les mois de 

d®cembre et janvier fluctuent peu dôune ann®e ¨ lôautre entre1983 et 

1992, et restent inférieures à 100 mm (périodes de 4 semaines). Par 

contre, on observe une forte augmentation de ces précipitations 

hivernales pour la période 1993-1996, pour ensuite diminuer et revenir 

à des niveaux comparables à ceux observés durant les années 80. Il 

semble toutefois que ces précipitations repartent à la hausse à la fin 

des années 90. 

V On observe, pour les précipitations mesurées de février à juin, une 

baisse plus ou moins importante et plus ou moins graduelle entre 1983 

et 1993. Les précipitations remontent ensuite pour atteindre des 

niveaux comparables ou supérieurs à ceux mesurés au début des 

années 80 pour les précipitations mesurées de février à avril, ou des 

niveaux inférieurs pour les précipitations mesurées en mai-juin.
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Figure 9.5 : Evolution des précipitations (mm) mesurées pour différentes périodes entre 1983 et 

2000 (moyennes lissées sur 3 ans). 
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9.2. Situation du cincle plongeur au Grand-Duché de Luxembourg 

 

Dôapr¯s lôatlas ornithologique du Luxembourg (Melchior et al. 1987), les exigences du 

cincle quant aux sites de nidification et aux qualités physico-chimiques du cours 

dôeau fr®quent® expliquent sa quasi absence dans le sud du Grand-Duché de 

Luxembourg, comme indiqué sur la figure 9.6. Cette région présente en effet un taux 

®lev® dôurbanisation et dôindustrialisation. De plus, lôagriculture y est fort d®velopp®e 

(cultures de la vigne, de céréales, élevage extensif), le relief moins accidenté et 

beaucoup moins bois® que les autres r®gions situ®es plus au nord. Les cours dôeau 

coulant dans cette r®gion (comme lôAlzette et ses affluents, la Chiers et la Moselle) y 

étaient par conséquent sérieusement pollués (Melchior et al. 1987). Toutefois, la 

situation semble actuellement sôam®liorer, au moins pour certains de ces cours 

dôeau. Quelques cincles plongeurs, principalement des juv®niles en dispersion, ont 

®t® captur®s en 2001 sur lôAlzette au sud de la ville de Luxembourg. Il se pourrait 

m°me quôun couple se soit install® en 2001-2002 dans la ville de Luxembourg (P. 

Lorgé, com. pers.) o½ lôon peut observer ®galement des Martins-pêcheurs. 

Cette situation contraste avec ce qui est observ® dans lôOesling et dans la partie 

moins industrialis®e du Gutland, o½ de nombreux cours dôeau tels que la Syre, la 

S¾re, la Clerve, la Wiltz, lôErnz Noire, lôErnz Blanche, la Wark, lôAttert, lôOur,é sont 

fréquentés par le cincle plongeur qui y trouve des eaux relativement propres et 

rapides, un environnement tranquille ainsi que des endroits favorables pour y 

construire un nid. 
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Figure 9.6 : Carte de distribution du cincle plongeur au Grand-Duch® de Luxembourg (ƴ = 

nicheur confirm®, ƶ = nicheur probable, ǒ = nicheur possible) (figure reprise de Melchior et 

al. 1987). 

 

Il nôy a pas dôestimation pr®cise concernant le nombre de couples de cincles 

plongeurs nichant au Grand-Duché de Luxembourg, mais la population nidificatrice 

se situerait entre 100 et 200 couples, installés essentiellement dans la moitié nord du 

Grand-Duché (P. Lorgé com. pers. ; Melchior et al. 1987). Or, cette espèce est 

actuellement en régression au Grand-Duché de Luxembourg, comme dans de 

nombreux autres pays, principalement à cause des modifications apportées par 

lôhomme ¨ son habitat. Le cincle plongeur est en effet class® comme esp¯ce 

nidificatrice menacée (classement IUCN: NT (near threatened)) dans la liste rouge 

des oiseaux se reproduisant au Grand-Duché de Luxembourg établie par la Ligue 

Luxembourgeoise pour la Protection de la Nature et des Oiseaux (Conzemius et al. 

2005). 
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Conscient des menaces qui p¯sent sur cette esp¯ce ainsi que sur dôautres esp¯ces 

appartenant à sa faune et à sa flore, le Grand-Duché de Luxembourg a ratifié en 

1979 la Directive 79/409/CEE du Conseil, concernant la conservation des 

oiseaux sauvages et, en 1982, la convention relative à la conservation de la vie 

sauvage et du milieu naturel de lôEurope, conf®rant au Cincle plongeur le statut 

dôesp¯ce strictement prot®g®e (annexe II de la convention). 
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OBJECTIFS 

 

 

Lô®tude de diff®rents aspects de lô®cologie des populations de cincles plongeurs 

install®es sur diff®rents cours dôeau du GD de Luxembourg permettra dôavoir une 

bonne image de la situation actuelle des populations de cincles plongeurs au Grand-

Duché de Luxembourg :  

 

ü Les données de baguage mises à notre disposition, concernant la population 

de cincles plongeurs établie sur la Syre et ses affluents, nous permettront 

dôanalyser les donn®es concernant la morphologie et la d®mographie de cette 

population. Nous pourrons ainsi vérifier si ces données sont en adéquation 

avec les donn®es r®colt®es sur dôautres populations europ®ennes et avec les 

résultats de notre étude phylogéographique. De plus, ces données de 

baguage, récoltées entre 1982 et 2001, nous permettront de suivre lô®volution 

de cette population durant cette p®riode et dôanalyser lôinfluence de certains 

facteurs, comme la température ou les précipitations sur la dynamique de 

cette population. 

 

ü Les recensements de cincles plongeurs établis sur différents cours dôeau 

luxembourgeois permettront dôavoir une meilleure connaissance de la 

r®partition et des effectifs de cet oiseau sur ces cours dôeau. De plus, ces 

donn®es coupl®es au patron dôoccupation des berges et dôautres 

caract®ristiques du cours dóeau, tels que sa qualité biologique, permettront de 
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savoir quels sont les principaux facteurs influençant, de façon positive ou 

négative, la répartition de cette espèce. 

 

Lôensemble des informations ainsi r®colt®es nous permettront ainsi de tirer 

des enseignements quant à la façon dont les populations 

luxembourgeoises, mais également les autres populations paléarctiques de 

cincles, pourraient r®agir face aux nombreuses perturbations dôorigine 

anthropique et particulièrement face au changement climatique prédit. 

Les résultats du volet de ce travail concernant la dynamique des 

populations de cet oiseau, associés aux résultats phylogéographiques 

présentés dans le volet précédent, pourraient ainsi constituer un outil 

pr®cieux dôaide ¨ la d®cision pour le développement de toute politique de 

conservation de cette espèce et de son habitat, au GD de Luxembourg ou 

ailleurs. 
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MATERIEL ET METHODES 

 

 

11.1. Analyse des données de baguages de cincles plongeurs 

r®colt®es par M. Zwickenpflug sur la Syre (+ affluents) et lôErnz 

noire ððððððððððððððððððððððððððððððð 

 

11.1.1. Pr®sentation du site dô®tude 

 

La Syre prend sa source (altitude : 283m) près de la ville de Syren qui se trouve à 

environ 5 kilomètres au SE de la ville de Luxembourg (fig. 11.1). Après avoir coulé 

pendant 4-5 kilomètres dans une direction NE, elle se dirige ensuite plus vers le nord 

à partir de Montfort jusque Roodt-sur-Syre où elle prend une direction plus ¨ lôest 

pour se jeter finalement dans la Moselle à hauteur de la ville de Mertert (altitude : 

138m), après un parcours de 32 kilomètres. Parmi ses principaux affluents, nous 

pouvons citer : 

- Le Biwerbaach, 

- Le Wuelbertsbaach, 

- Le Schlammbaach, 

- Le Fluessweilerbaach, 

- Le Feschbech, 

- LôAalbaach, 

- é 
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Figure 11.1 : Carte du Grand-Duch® de Luxembourg et de ses principaux cours dôeau (carte 

reprise du portail du Grand-Duché de Luxembourg - 

http://www.luxembourg.public.lu/fr/tourisme/cartes/reseau-fluvial/index.html ). 

 

Côest sur la partie aval de la Syre, côest ¨ dire la portion situ®e entre Wecker et 

Mertert, et sur plusieurs de ses affluents, ainsi que sur la Sernigerbaach et la 

Gisterbaach (deux petits affluents de la Sûre) que les nichoirs pour cincles plongeurs 

ont été installés (fig. 11.2). Les conditions y semblent en effet plus intéressantes pour 

le cincle plongeur par rapport à la partie amont de la Syre. Le relief y est plus marqué 

et lôenvironnement plus bois®, avec de nombreux ®difices et autres endroits 

favorables pour la nidification et aussi poser les nichoirs. 

http://www.luxembourg.public.lu/fr/tourisme/cartes/reseau-fluvial/index.html
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Depuis 1979, ann®e de la pose des premiers nichoirs, plus dôune trentaine de 

nichoirs de diff®rents types ont ®t® plac®s sur ces cours dôeau, ainsi que plus 

r®cemment sur lôErnz Noire. Cette rivi¯re offre en effet un environnement excellent 

pour le cincle avec un fond de vallée encaissé et boisé, ainsi que très peu 

dôhabitations sur la majeure partie de son parcours. 

 

Les figures 11.2a et 11.2b reprennent la localisation et les numéros des nichoirs 

install®s sur les diff®rents cours dôeau (¨ lôexception de lôErnz Noire), tandis que le 

tableau 11.1 reprend pour chaque nichoir le nom du cours dôeau où il est installé, son 

ann®e de pose, lôann®e de son retrait ®ventuel et le nombre de couv®es de cincle 

plongeur réussies dans ce nichoir depuis la pose de ce dernier jusque 2001. On 

trouvera également en annexe le plan dôun des types de nichoirs utilisés (annexe 

11.1). 
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