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« Il faut sauver les espéces en voie de disparipjas uniquement parce que nous avons
besoin d’elles, mais parce que nous avons besodtedelopper les qualités humaines
nécessaires pour les sauver. Car ce seront cales@mes dont nous avons besoin pour nous
sauver nous-méme.»

Mac Millan, ornithologue, XIXieme siecle
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AVANT PROPOS

Actuellement, I'érosion de la biodiversité n'esugpla démontrer. La conservation de
biodiversité est devenue un motif de préoccupatimmdiale. La plupart des observate
admettent la disparition de nombreuses especensiderent essentiel que cette diver

la
urs
Sité

soit préservée selon le principe de précautionéént clé de ce processus de conservation

est le choix décisif concernant quelles espéecedsgeo.

Les espéces présentant un grand risque d’extindtims un futur proche, et les endroits
elles se trouvent, sont largement reconnues paarlés cibles principales des efforts
conservation.

Bien que de nombreuses espéces rares ne soieptgeags d’'une extinction imminente, |
especes menacees sont typiqguement rares (c-a-etiths populations et/ou une distributi
réduite). Par conséquent, en pratique, la consernvdes especes concerne principalemen
especes rares.

Les espéces communes, par contre, celles présemagrand nombre d’individus comparée
aux autres especes du méme groupe taxonomiqueeatbieaucoup moins d'attention. Lgin

de vouloir créer un conflit entre les especes m&gmet communes, des études récente
montré qu’il serait urgent de réduire cette diggarD’une part, il devient de plus en pl
evident que les especes communes sont fondameatdéestructure et a I'équilibre de

ou
de

es
on
t les

5 ont
us
la

plupart des écosystemes. D’autre part, il appaya& de nombreuses espéces auparavant
communes sont en train de subir une réductionidtessties populations, sans toutefois aller

jusqu’a étre menacées d’extinction imminente.

Le présent travail porte sur I'écologie, la géndgicet la conservation d’'une de ces espéeces

répandues présentant un déclin de leurs populasiangne partie de leur aire de distributi
Plus particulierement ce travail a pour objectiétddier le loir gris,Glis glis. Celui-ci

DN.

représente en effet un modele biologique particerient extréme de cette problématique :

rare au Nord, nuisible au Sud.
Nous tenterons de mieux comprendre comment destdiféérences de densité ont pu

se

mettre en place et nous nous interrogerons suerpnce de la conservation de ce genre

d’espéeces et des moyens pour y arriver.

Il nous a semblé utile de replacer d’abord le titadans le contexte plus général de

a

Biologie de la conservation et d’expliquer les @iéints concepts abordés plus avant dans ce

document.
A cette fin, une introduction relativement extemswse a :

i) présenter une synthese des problématiques deerde de la conservation de
biodiversité afin de situer I'étude dans son cotgex

i) développer les « outils » (écologiques et ggpess) utilisés dans le domaine de la biolggie

de la conservation afin de présenter les difféedisciplines abordées dans ce travalil,

iii) exposer les connaissances disponibles suoitegkis afin d’identifier I'originalité de ce

modele d’'étude.
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Loir gris dans un nichoir, Torgny, Belgique (. darlinden)



INTRODUCTION

1. La biologie de la conservation

1.1 Sixiéme extinction

Le concept de “diversité biologique” fut utilisé yola premiere fois en 1980 en
référence au nombre d’espéces vivant ensembleudesommunauté. Depuis lors, l'intérét
scientifique et public de ce concept n'a plus cegséroitre ! Récemment, en Juin 2012, s’est
tenu le dernier sommet de la Convention sur la Bit& Biologique au Brésil, IRio+20. Les
scientifiques présents ont fait le point sur leareées et les échecs dans la mise en ceuvre des
Conventions signées a Rio en 1992. Cette Conveatiait 3 objectifs : la conservation de la
biodiversité ; I'utilisation durable de ses élénseet le partage juste et équitable des avantages
découlant de I'exploitation des ressources génésigien 2002, a Johannesburg, un objectif
plus précis avait été décidé, a sawassurer d’ici 2010 une forte réduction du rythmeuat
de perte de diversité biologique aux niveaux mdndiaional et régional Ce fut un échec !
Aucun des pays présents a la conférence de Nagoy0DHX) n’'a rempli cet objectif. Un
nouveau rapport sur la biodiversité publieé en 2Q%6crétariat de la Convention sur la
diversité biologique 2010) révéle que de multigemes indiquent une poursuite du déclin de
la diversité biologique :

= Les espéces dont le risque d’extinction a été évatusont globalement rapprochées
des catégories les plus a risque. Les amphibiartesposés au risques d’extinction le
plus élevé et le statut des especes corallienneseds qui se détériore le plus
rapidement. On estime que pres d’'un quart des espeggétales sont menacées

d’extinction Encadré J);

= En moyenne, I'abondance des especes de vertébrdsleto populations ont été

évaluées a chuté de prés d’'un tiers entre 197@@4& 2t elle continue de baisser a

I'échelle mondiale, avec des déclins particuliemremienportants dans les régions

tropicales et parmi les espéces dul¢aquicoles ;

= L’étendue et l'intégrité des habitats naturels deplupart des régions du monde
continuent de diminuer ; Les zones humides contales, les habitats de glace de



mer, les marais salants, les récifs coralliens, Hesiers marins et les récifs de
coquillages connaissent tous de graves déclins ;

= Le morcellement et la dégradation substantiels foests, des rivieres ainsi que
d’autres écosystemes ont aussi entrainé une érdsiden diversité biologique et une
diminution de la qualité des services écosysténsique

= La diversité génétique des cultures et des aninmdidlevage des agrosystémes
continue de diminuer ;

= Les cing principales pressions contribuant direet@ima I'érosion de la diversité
biologique (modification des habitats, surexpléitat pollution, espéces exotiques
envahissantes et changements climatiques) sordesesionstantes ou ont vu leur
intensité augmenter ;

= L’empreinte écologique de I'humanité dépasse laaciép biologique de la terre de
maniére plus importante que lors de l'acceptatian I'®bjectif 2010 pour la
biodiversité.

De nouveaux objectifs ont donc été mis sur pied @020 : réduire de moitié au moins et, si
possible, ramener a pres de zéro le rythme d’apssevnent des habitats naturels, y compris
les foréts ; établir un objectif de conservatiorl@@bo des zones terrestres et d’eaux intérieures
et 10% des zones marines et cotiéres ; restaumnmoms 15% des zones dégradées grace aux

mesures de conservation et de restauration.

L’extinction massive des espéces se déroulant léatuent sous nos yeux a été
appelée «la sixieme extinction » en référence eing grandes extinctions qui se sont
déroulées tout au long de I'histoire de la Terrealey & Lewin 1995). Une étude de 2011
(Barnoskyet al) apporte une lumiere nouvelle quant a la justesseette appelation. Il
s’avere que les vitesses d’extinction observéaseliement sont anormalement élevées (par
rapport aux vitesses auxquelles on s’attendraiseerbasant sur I'étude des fossiles) mais
qu'on ne peut pas dire pour 'instant que f'Bextinction s'est déja produite. Barnorséty
al. ont conclu que si I'on perdait toutes les espeaetsiellement listées comme étant
menacées (selon 'UICN) au cours des 100 prochaavestes, I'équivalent de 138
extinction serait atteint d’ici 240 ans. Dans unreuarticle paru en 2010, Pereiraatt ont
effectué une revue des études permettant de pr@goaxtinctions futures, et ont montré que

le niveau d’incertitude associé a ces projectiosist®s élevé, mais que certaines de ces



études indiguent des vitesses d’extinction supdgeaux prévisions de Barnosky al En
conclusion, si la'8™ extinction est & nos portes, des mesures peunente étre prises pour

influencer le cours des choses.

1.2 Biologie de la conservation

La réponse des scientifiques face a la crise ifetxdn actuelle s’est manifestée vers
la fin des années 1960 sous la forme d’une dis@gtybride : la biologie de la conservation.
Son ambition est d’associer science et gestion jgomnaintien de la diversité du vivant sur la
planete (Soulé 1986). Elle repose principalement'anialyse des processus de maintien de la
biodiversité, a différents niveaux spatio-tempar&en objectif est de fournir des éléments
tangibles pour la gestion conservatoire et durdbteespéces et des milieux.

Un des gros problémes de la biologie de la conservast le concept méme de
'espece qui est largement utilisé dans cette plisg. Les régions a protéger sont
sélectionnées sur base des espéces qu’elles aljcoemme les hotspots de biodiversité) ; les
programmes de conservation sont établis sur le rordlespeces a protéger ; des listes
d’espéces en danger sont créées ; et les lois pblgiques de conservation sont centrées sur
la protection des espéces (Mann & Plummer 1992, KKarBowen 1999, Soltis &

Gitzendanner 1999). Ce concept d’espéce est polwoiard’étre clair !

Qu’est ce qu’'une espece ?

Les concepts d’espece sont classiquement regraupgaatre grandes classes : (i) les
concepts biologiques, basés sur I'isolement repotedw, (i) les concepts de ressemblance,
(iii) les concepts phylogénétiques, basés sur ktaga de caracteres dérivés* et, (iv) les
concepts écologiques, basés sur l'utilisation ddas écologiques différentes. Ces quatres
catégories majeures se déclinent en plus d'unetaimg de concepts d’especes différents
(Mayden 1997 Encadré 2.

Ces concepts sont incompatibles entre eux puisquénent a la reconnaissance d’un nombre
différent d’espéces selon celui préconisé. La pluge ces définitions pourraient pourtant se
rejoindre autour du méme phénomene naturel, arsguei les populations d’'un organisme

different les unes des autres avec le temps esdia® de flux génique*. Tenant compte de

cette finalité commune, il a été récemment proposé« concept unifié d'espece » (de
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Queiroz 2007) qui considere les especes commeigieses de métapopulations* évoluant
indépendamment. Les autres propriétés biologiquedesquelles s’appuient les différents
concepts d’espéece restent des propriétés impostamigs elles ne sont pas nécessaires dans
la définition méme ; elles deviennent des critgresnettant la délimitation d’espéces. Durant
le processus de spéciation, les métapopulatioresgintes vont devenir distinctes en termes
de traits quantitatifs et dans leur écologie. Ellest atteindre 'isolement reproducteur. Elles
vont aussi passer par des phases polyphylétigpesdphylétiques* et monophylétiques* en
regard de leurs genes. Tous ces changements piarpas au méme moment au cours de la
spéciation, ni dans le méme ordre (de Queiroz 19CBdisir I'un ou l'autre de ces criteres
comme un élément central dans une définition d@speéviendrait selon de Queiroz (2007) a
placer la limite de I'espéce plus ou moins tot dansrocessus de spéciation.

Avec ce concept unifié d'espéce, le probleme depdee est passé du niveau
conceptuel a celui méthodologique, c'est-a-dire ptus a savoir quelle est la meilleure
propriété biologique pour définir I'espece, maist@ comment en déterminer les limites.
Cette tendance se reflete dans les études actuglspéciation ou la définition méme de
I'espéce semble peu importante par rapport auxadéshpour les délimiter (Hart 2010). On

semble ainsi s'éloigner graduellement du criteiguenpour délimiter les especes (Hey 2006).

Qu’est ce qu’'une espece en danger ? Qu’'est ce ga’espece rare ?

Les regards des conservationnistes sont génénaletoernés en priorité sur les
especes en déclin et menacées. L’'UICN (2001) anidedis criteres pour classer les especes
en différentes catégories suivants le risque andmace d’extinction : en danger critique
d’extinction, en danger, vulnérable et de préoctiapamineure. Ces critéres sont basés sur
I'évolution de l'effectif, I'évolution de la supecie de l'aire de répartition, le degré de
fragmentation des populations et de I'habiEaidadre 3.

Pour établir le statut de conservation d’'une espig@st important de rassembler les
connaissances disponibles dans la littératureastedonomie, la distribution et I'habitat de
I'espece. Cependant, afin de mettre en évidencéventuel état de menace, cette étape de
compilation de la littérature nécessite souventcomplément d’étude sur le terrain sur
d’autres données écologiques importantes commaecle récologique, la démographie, le
régime de reproduction de I'espéce ou encore gEitas de mouvements.

Les facteurs responsables du déclin de I'especeepélétre de nature écologique
(arrivée d’'un nouveau compétiteur, prédateur, vipathologie), génétique (dépression de

consanguinité, dérive génique...) ou anthropiquet(detson de I'habitat, surexploitation des
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ressources naturelles, invasion biologique). ligis’al’identifier parmi toutes les causes

possibles, les facteurs compromettant la viabilééa population (Soulé 1985).

Les risques d’extinction sont plus importants cleszespeces rares (Pinghal. 1988,
Simberlof 1998, Purvist al. 2000). Il est donc essentiel d’associer I'étuddadeiologie des
especes rares a la biologie de la conservationudée de la rareté a pour objectif de
comprendre ce qui limite I'abondance et la distiiiru d’une espece rare. Différents types de
rareté ont été mis en évidence par Rabinowitz (1984 base de critéres écogéographiques et
démographiques comme I'étendue de l'aire de digioh, la spécificité de I'habitat et la
taille des populationsEfhcadré 4. Une espece peut devenir rare suite a des chamgerme
n'importe lequel de ces trois parameétres, maigpées la plus rare sera celle qui combinera
une petite aire de distribution géographique, urende spécificité d’habitat et une petite
taille des populations (Pullin 2002).

De nombreuses especes présentent un type de assziéié a la spécificité de leur
habitat. Ceci est d’autant plus marqué que lesocespeares présentent souvent une faible
plasticité écologique (Gomulkiewicz & Holt 1995)'eGt le cas par exemple de la paruline de
Kirtland (Dendroica kirtlandii)au Michigan dont la reproduction dépend d’'un milsawmis
aux feux de foréts (Mayfield 1983).

D’autres théories ont été suggérées pour expliueareté naturelle de certaines especes :
leur &ge (Willis 1922), leur compétitivité (Grigd940), leur faible aptitude a la dispersion
(Seifert & Fisher 2010), leur histoire évolutiveletr diversité génétique (Stebbins 1980). La
biologie de la conservation d’'une espece rare ingtunc un grand nombre de parametres
comme l'analyse de la distribution des populatidasniche écologique de I'espece, son
histoire évolutive, la santé génétique de ses @tipnls ou encore l'impact de l'activité

humaine.

Si la notion d’espéce rare semble au premier adaidente et instinctive, a savoir une
espece difficile a trouver, peu fréquente, repri&epar un petit nombre d’'individus. Celle-ci
peut s’avérer plus complexe dans certaine situatiome espéce rare a I'échelle d'un pays
peut en effet apparaitre localement abondante daesrégion particuliere. A plus large
échelle, une espéce peut apparaitre rare danseuaie partie de son aire de distribution et
commune dans une autre.

Cette discontinuité peut entre autre s’expliquer [za théorie de I’ «@bundant

centre» : une espece est typiguement plus abondanterdtecde son aire géographique et
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uniformément moins abondante vers ses frontierengeiveld & Haeck 1982). L’hypothése
sous-jacente associe I'abondance des especesradiang environnemental (Andrewartha &
Birch 1954, Cox & Moore 1985). Les densités dedéxs seraient les plus grandes la ou elle
rencontre son optimum écologique et elles dimineataau fur et & mesure qu’elle s’en
éloigne (Brown 1984).

De cette théorie découle la problématique des ptipns périphériques souvent moins
abondantes, plus petites, fragmentées et doncepicisnes a I'extinction car présentant une
faible variabilité génétique due a des effets foads* et & une forte dérive génétique*. Les
conservationnistes souhaitent généralement axes keffiorts sur les populations centrales
plus « stables ». Cependant, les populations pénigpes, souvent adaptées a des conditions
environnementales marginales et extrémes, possémepbtentiel évolutif trés intéressant
pour I'avenir de I'espéce et mériteraient d’étrégarvées de maniere adéquate (Lesica &
Allendorf 1995, Channell & Lomolino 2005).

Quelles mesures préconiser avec les especes phramunes » présentant une rareté
a certains endroits de leur aire de distributiomreg abondance dans d’autres. Un exemple
parlant est le putois d’EuropMustela putorius Cette espece est encore considérée comme
nuisible et donc en bonne santé dans certains paysme la France par exemple. Il peut
également étre chassé et détruit en Belgique. &uuwih déclin de ses populations est avéré
dans plusieurs autres pays comme I'Allemagne, leeDerk, la Suisse et le Royaume-Uni ou
il bénéficie d’ailleurs de programmes de réintrdcuc(Birks & Kitchener 1999).

Certaines espéeces autrefois communes et répandueségaient pas considérees

[P

comme "a risque" ont ainsi subi un déclin rapideatt maintenant menacées. Il y a a peine
un demi-siécle, le souslik d’Europgpermophilus citellystait encore considéré comme une
espece nuisible en agriculture. Cependant, desgehaents des pratiques agricoles ont
dégradé I'habitat steppique et ont fragmenté lgaujadions de I'espéce a un tel point que
cette derniere est classée maintenant comme vbleépar 'UICN (Hulova & Sedlacek
2008). L’histoire se répéete pour le hamster comm@ncetus cricetus Autrefois classé
comme nuisible dans la grande Europe, il a maimtergpuasiment disparu d’Europe
occidentale a cause de lintensification de l'agjtiere mais aussi de la chasse (Weinhold
2008). Les exemples d’espéces dont les populatteient autrefois riches et abondantes
mais dont une partie maintenant périclite ne mangpas.

L’'UICN reconnait le maintien de la diversité gégag comme une des trois priorités

en conservation (UICN 2002), une espéce abondaniegt étre considéree fragile sur le
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plan génétique et se voir de la sorte octroyertdéus d'espece en danger. Le pin parasol,
Pinus pinea par exemple, présente une diversité génétiquetraginent faible (1 seul
haplotype* fixé dans presque 34 des populationgstiguées) malgré sa large répartition
méditerranéenne (Vendramét al 2008). Il a été démontré chez les plantes, gaiedpéces
communes pouvaient étre plus sensibles aux conséegi@énétiques de la fragmentation,
par rapport aux especes plus rares et en déclim (R@ssumet al. 2004, Honnay &
Jacquemyn 2006). Ce dernier résultat est alarnaanit signifierait qu’'un nombre beaucoup
plus important d’espéces pourrait étre vulnérabla perte de la diversité génétique étant
donné l'augmentation constante du processus denéatgtion. Chez les animaux, alors que
Frankhamet al. (2002) ont montré que les espéces en danger paésgnune diversité
génétique plus faible par rapport aux especes ramragges, une analyse récente de Gatner
al. (2004) a démontré que cette érosion de la digeggnétique pouvait aussi toucher de
nombreuses autres especes considérées comme cosnmaige dont les populations sont
fragmentées et les densités diminuent.

Comme la perte de la variabilité génétigue augmdatevulnérabilité aux variations
environnementales, démographiques et stochastigtiepar conséquent, la probabilité
d’extinction (Mills & Smouse 1994, Lacy 1997, Fréwakn et al. 2002), les populations
d’espéeces animales communes et répandues pouranEgalement entrer dans une spirale
d’extinction (Gilpin & Soulé 1986) et augmenter samlérablement les estimations du

nombres d’especes menaceées.

A quel niveau la conservation devrait-elle s’exerce

La plupart des efforts de conservation se coneehtfiu niveau de I'espéece. Pourtant,
chaque population a le potentiel d’évoluer en usgeee différente avec le temps. Ne pas
intervenir au niveau des populations menacéest wjesrer le potentiel évolutif unique a
long terme des populations et donc de I'espece.
Les taux d’extinctions au niveau des populatiomd sonsidérés comme 3 a 8 fois supérieurs
a ceux observés au niveau des espéces (Hugjuak 1997). Par conséquent, des pertes
substantielles de diversité génétigue se produiggns que probablement au niveau
populationnel avant que les actions de conservat®oommencent a s’'intéresser au niveau
de I'espéce.
Les efforts de conservation reconnaissent rareri@naleur des populations en tant que
telles, a moins qu’il n'en reste plus que quelquees. Lorsqu’elles sont menacées

d’extinction, les populations d’espéces communegoivent rarement ['attention des
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conservationnistes sous le seul prétexte gu'’il ester beaucoup d’autres (Pullin 2002). Ce
comportement ignore leurs potentiels évolutifs ueg) et ne vise pas le long terme. Par
conséquent, de plus en plus, les politigues deecwason préconisent de développer des
actions au niveau populationnel afin de préservemaximum la diversité existant au sein

des especes et par la, de donner les meilleureseh@our leur survie (Garnetral.2004).

C'est dans cet état d'esprit que les sous-espénéesété largement utilisées en
conservation. L'hypothése sous jacente est qu'sersble de populations renferme plus de
variabilité lorsque différentes sous-especes saricernées que s’il n'y en a qu'une
(Franckhanet al. 2002). Face aux indéterminations du concept mé&rsods-espece, Ryders
(1986) a créé le concept des Unités Evolutives ifttgtives (ESU = «Evolutionary
Significant Unit »), basé sur des aspects plus ctif§eque ceux beaucoup plus flous
définissant la population*thcadré 5. Les ESU se définissent comme étant des popnofatio
isolées historiquement, significativement divergentdes autres au niveau de I'ADN
mitochondrial et nucléaire et présentant des ligmaenophylétiques. Méme si des questions
subsistent concernant le degré de distinction dligme&e, ce concept a obtenu les faveurs de
la communauté scientifique et est maintenant coomam utilisé en génétique de la
conservation (bien que rarement de maniére apmqué

Si les ESUs sont des unités identifiées qu’il @spartant de conserver, elles ne
représentent pas toujours l'unité de base sur lEglés actions de gestion doivent se porter
pour assurer la conservation d'une l'espece. Emnt,efine ESU peut étre constituée de
plusieurs populations présentant suffisamment d&rehces génétiques pour constituer
chacune des sous-unités de gestion. Ce conceptadtangestion (MU = « management unit
») a été défini en premier par Moritz (1994). Ellesnstituent des populations
démographiquement indépendantes divergeant auwnigeaun ou de plusieurs marqueurs
moléculaires. Elles se basent sur la structureeietdes populations (fréquences alléliques)
et non sur la structure phylogénique (dimensiotohigue) de I'espéce. Ces populations sont
sans doute connectées par un faible flux génigfenetionnent donc comme des populations
indépendantes (Moritet al. 1995). Ce concept-ci est utilisé de plus en phaguemment

dans le domaine de la génétique de la conservation.

Une approche multidisciplinaire
Globalement, la survie d’'une population est liédetux grands types de facteurs :

evolutif et écologique. Il y a a peine 20 ans, dmtdbution des facteurs génétiques était
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considérée comme mineure. A I'époque, Lande (1988)t résumeé I'opinion générale en
suggérant que les fluctuations démographiques \@toemementales (stochastiques) et les
catastrophes entrainaient I'extinction avant queldeérioration génétique ne devienne une
menace sérieuse pour les populations sauvageshe®etal. ont démontré le contraire en
1998 en mettant en évidence une importante comivibule la dépression de consanguinité
dans I'extinction d’'une métapopulation de mélitéepthntain Melitaea cinxia en Finlande.

Le débat quant au r6le relatif des processus dépbhgyues, génétiques et reproducteurs dans
les mécanismes d’extinction est toujours en colesitefois, peu de scientifiques remettent
maintenant en cause leur réle combiné sur les psose d’extinction comme lillustre
parfaitement la spirale d’extinction de Gilpin &86 1986 (Figure 1). Un consensus général
apparait ainsi sur l'intérét des approches pluigisaires pour appréhender la viabilité
d’'une population.

Causes déterministes d’extinction:

fragmentation, surexploitation, invasions, \

extinction en chaine, pollutions, changements Petite _\

climatiques Dérive génétique

population
Causes stochastiques d’extinction: / _\ \

stochasticités démographique (sex-ratio, migration) Consanguinité
et environnementale (catastvophes, etc.)

Perte de

variabilité des Vﬂ}ﬁﬁ:ﬂfilité

parameétres génétique
démographiques Augmentation de Ia mortalité

Diminution de la
reproduction

Réduction de la filness

individuelle et de I'adaptabilité
des populations

Diminution du taux de croissance

efficace /

Diminution de Ia taille des populations

Augmentation de la probabilité d’extinction

Figure 1 — Spirale d’extinction de Gilpin & SoulE986)
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2. Outils pour la conservation

Le précédent chapitre cloturait sur l'intérét demaltidisciplinarité dans le domaine de la
biologie de la conservation. Ce chapitre exposémdifits concepts et domaines d’études

utilisés dans ce travail.

2.1 Approche écologique

L'étude du comportement des animaux en relatioo ke environnement permet de

déterminer quels sont les mécanismes ayant entetéelin d'une espéece.

2.1.1 Lataille des populations

Une meilleure compréhension des facteurs regukantaille des populations est
essentielle pour développer des mesures de cotiserdes especes. Cette compréhension
commence par la connaissance empirique du nomh@ivddus présents dans la population.
Comme une diminution du nombre d'individus se tefeouvent par une diminution de l'aire
de répartition de l'espéce, il est important deté&'esser non seulement aux effectifs mais
aussi a I'étendue des aires de répartition etqauickes structure (Ricklefs & Miller 2005). En
effet, tant les facteurs biotiques (prédation, cétitipn,...) que les facteurs abiotiques
(température,...) peuvent influencer la taille despyations en périphérie d’aire de
distribution (Hoffmann & Blows 1994). La compréhamsde ces facteurs limitant une espece
géographiquement peut donc donner des indicatiaratqa sa vulnérabilité face aux

changements globaux actuels et a sa facon d'y depon

2.1.2 L’occupation spatiale et les mouvements

De maniére générale, I'étendue du domaine vitdeicapacités de mouvements de
I'espéce (et donc de dispersion) ont un impactékw la structure génétique. Celle-ci aura
elle-méme un impact sur la conservation des espéeesnode de dispersion va en effet
grandement déterminer le nombre d’individus pasdamte population a I'autre ainsi que la
distance reliant les populations. De ces aspectiépandre d'une part le degré de divergence
génétique entre populations et d'autre part le tihe&térozygotie* et d'adaptation locale a

I'intérieur des populations. Ces deux facteursraugax-mémes un impact sur les capacités de
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survie aussi bien de l'espéce en général que dardgbons individuelles qui la constituent
(Meffe & Carroll 1997). Il est donc important d'édrer une étude des capacités de
mouvements et de l'utilisation de I'espace vitalrk espéce pour comprendre un éventuel
déclin. Comprendre et connaitre les besoins spatlas espéces est également essentiel pour
pour la mise en place de programmes de conservatidnant par exemple corridors

biologiques, réservoirs de biodiversite, etc.

2.1.3 La spécificité écologique

Depuis 10 ans, de nombreuses études suggerentlimaéez les especes spécialistes
a travers le monde : chez les plantes (Ro@te}. 2004), les papillons (Warrest al. 2001),
les insectes (par exemple les carabes - Kotze &a@H2003), les poissons associés aux
coraux (Munday 2004), les oiseaux (Julliatdal. 2004), les mammiféres (par exemple les
marsupiaux - Fishegt al. 2003). Ces recherches ont montré que les prilesigeerturbations
étaient les modifications du climat et de I'habita destruction de I'habitat peut amener a la
disparition de I'espéce tandis que sa dégradatitrai@era une plus grande compétition avec
les espéces généralistes, jusqu’a parfois I'extinadu la contraction de I'aire de distribution
des spécialistes, incapables de s’adapter aux eh@mgs des conditions environnementales
(Clavelet al.2010).
Déterminer la spécificité écologique éventuellend'@spece en déclin est donc crucial dans le
cadre de la conservation de cette espéce afin @exmanticiper son évolution future
notamment dans le cadre des changements globauglsa¢McKinney 1997, Collest al.
2009).

2.1.4 La modélisation de la niche écologique, util prometteur

bY

Pour répondre a cette demande, de nouvelles dmwoont été développées
permettant de modéliser la distribution d’'une espéc
Comprendre ce qui limite la distribution et 'abamde des espéces a été depuis toujours un
objectif principal en écologie (Andrewartha & Bird®54). L'importance du climat pour
expliquer la distribution des plantes et des ankre@té reconnue depuis bien longtemps déja
(de Candolle 1855). Mais ce n'est que depuis 20 @qums I'avenement des systemes
d’information géographique (SIG) et des cartestdigs a haute résolution sur le climat ou

sur le terrain a permis aux écologistes de déveloges outils puissants et sophistiqués pour
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étudier ces associations, donnant le jour au dam@dnla modélisation de la distribution des
especes. Des progrés majeurs ont été particuli@tergalisés dans le développement des
modélisations associant la distribution d’occureemtune espéce ou son abondance a des
données environnementales (Guisan & Zimmerman 280t et al 2006). Ainsi, depuis
guelques années, la modélisation de la distribulies espéces est devenue un outil majeur
utilisé notamment pour simuler les réponses degcespaux facteurs du milieu, projeter les
futures distributions des organismes sous divarsadifications environnementales (dont les
changements du climat), prédire les habitats ceddniés par des espéces invasives, trouver
des sites - non prospectés - ayant un haut potehdiecurrence pour les espéeces rares ou
encore pour déterminer des sites potentiellemeétjwat pour la ré-introduction d’espéces
(voir Guisan & Thuiller 2005 pour une revue). Deglsi les modélisations de la distribution
d’especes sont d’excellents outils pour résoudre gleestions pratiques liées a I'écologie
appliguée ou a la biologie de la conservation,seflent également relevantes en sciences
fondamentales, comme en biogéographie et en phydpgghie (e.g. Waltaret al. 2007,
Cordellier & Pfenninger 2009, Makowsley al. 2010).

2.2 Approche génétique

S'’il est essentiel d’identifier les causes du meédes especes ainsi que les moyens de
le ralentir, le stopper ou l'inverser, il est t@utssi important d’identifier et de protéger les
processus évolutifs responsables de la créatioln @baintien de la biodiversité sur la Terre
(Ferriéreet al 2004). Dans cette optique, la préservation dergal évolutif et adaptatif des
especes en déclin prend tout son sens. Une nouddldpline, la génétique de la
conservation, est recemment apparue pour répondes @erniers aspects. Ce domaine de
recherche a pour objectif de minimiser les risqiiegtinction et de préserver les especes en
tant qu’entité dynamique possédant suffisammergadentiel évolutif pour s’adapter et faire
face aux changements environnementaux (Frankan2002).

Concréetement, un des enjeux majeur de cette neudatipline est de minimiser la
consanguinité et la perte de diversité génétiquepdpulations qui affectent directement la
survie des individus et la capacité d'évolution kde population. Par conséquent, elle
s’intéresse aussi a la fragmentation des popukateina la réduction du flux génique tout

comme aux processus aléatoires tel que la dérivétigée. Elle inclut en outre également la
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résolution des incertitudes taxonomiques et detesinile gestion, l'utilisation d’analyses
moléculaires dans I'expertise et la compréhensieriadbiologie des espéces (Franckham
2005). Ses deux domaines d’étude essentiels sopihyegéographie et la génétique des

populations.

2.2.1 La phylogéographie au service de la biolatgda conservation

Si I'on désire mettre en place une stratégie desewation pour le futur en tenant
compte des aspects évolutifs, il est essentiebdgoendre les processus ayant eu lieu dans le
passé (Pullin 2002). La phylogéographie permeejusint d’apporter des informations a ce
propos en étudiant la répartition géographique lagges évolutives au sein des espéces
(Avise 2000). Dans cette optique, elle se basalsers événements historiques tels que les
événements paléoclimatiques et la géomorphologie fBs associer ensuite aux données

issues de la biologie moléculaire.

Les glaciations du quaternaire en Europe

Entre 2,4 et 0,9 millions d’années, les calottexigires Arctique et Antarctique
s’avancerent et se retirerent selon un cycle apmatd de 100.000 ans. Par aprés, ce cycle
s’est raccourci a 41.000 ans avec des épisodemigtacde plus en plus intenses (Webb &
Bartlein 1992). Selon la théorie de Croll-Milanktm¥i, ces cycles seraient dus entre autres a
des excentricités orbitales de la terre par rapporsoleil, causant des changements majeurs
de l'insolation (Hay®t al. 1976).
Ces fluctuations climatiques constituerent I'évéaatrhistorique le plus significatif pour la
structuration génétique des especes actuelles dA&isWalker 1998, Hewitt, 2000). La
derniere glaciation (-23.000 a -18 000 ans) a notant été déterminante dans I'explication
de la répartition actuelle des espéces. La calgiteiaire Arctiqgue est descendue jusqu’a
52°N et son permafrost environnant jusqu’a 47°N Europe (Figure 2). Les monts
cantabriques, les Pyrénées, les Alpes, les CarpaiesCaucase ont été couverts de glaciers
plus localisés. Entre ces montagnes et la calottejae s’étendait un paysage de toundra et

de steppe.
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Figure 2. Représentation schématique de I'extendila calotte glaciaire Arctique en Europe il y a
18.000 ans. La calotte glaciaire continentale egirésentée en blanc ; la calotte glaciaire marine e
bleu clair ; la végétation forestiére et buissonteEnen jaune et points verts ; la végétation toaredr

jaune et pointillés oranges (Lamb & Sington 1998).

Entre les cycles, les changements des températnmgennes s’élevaient parfois tres
rapidement, de 7 a 15°C sur quelques décenniesmsent (Hewitt 2001). Ces alternances de
périodes froides et chaudes provoquerent d'imptsthouleversements dans la distribution
géographique des espéces (Hewitt 2000).

Les diagrammes polliniques, les études sur lesiléssd’organismes terrestres ainsi
que des données au niveau des sédiments marinsnamié des modifications de la
distribution de nombreux organismes suivants cesralnces de périodes glaciaires et de
réchauffements des températures (Woillard & Moo119Vebb & Bartlein 1992). Pendant
les périodes glaciaires, certaines especes ajostigefait leur aire de distribution en suivant
entre autre le déplacement des grandes ceinturesgdgation vers le sud. Contrairement aux
régions au dessus de 47°N de latitude sous linfleaedu permafrost, les régions
méditerranéennes bénéficiaient d'une diversité lthts fragmentés (foréts boréales, foréts
décidues, végétations mediterranéennes, steppe, &twigne, communication personnelle)
qui ont pu servir de régions refuges pour de nombtaxa. Les Alpes, les Pyrénées et la Mer
Méditerranée constituaient de véritables barrieeex mouvements des populations,

favorisant les phénomenes de spéciation. La bdiss@veau des eaux créa d’un autre coté
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des ponts entre certaines régions et facilitallesgéniques entre les populations. Pendant les
périodes de réchauffements des températures et dorretrait glaciaire, des populations
étendaient leur aire de répartition a partir degorés refuges pour recoloniser 'ensemble de
I'Europe.

Les régions refuges

Le nombre et la position des refuges glaciaireiermten fonction des caractéristiques
écologiques des especes considérées. La positorzaiees refuges est en conséguence
différente pour les especes tempérées, meditemaagemontagneuses ou périarctiques. Il a
été montré que la plupart des especes tempéréesitiiné des aires refuges dans les
péninsules méditerranéennes durant les glaciationsjuaternaire. La péninsule ibérique,
I'ltalie et les Balkans, ainsi que des régions pescdu Caucase et de la mer Caspienne sont
classiqguement considérés comme zones refuges (dalstr al. 1998, Hewitt 1999).
Néanmoins, d’autres refuges plus orientaux ou sg@pdeaux ont été également suggeéres :
dans les Carpates pour l'ours brdgrgus arctos— Taberlet & Bouvet 1994, Sommer &
Benecke 2005), en Europe centrale ou dans les Mnt®ural pour certains campagnols
(Microtus agrestiset Microtus oeconomupour Jaarola & Searle 2002, Brunheffal. 2003 ;
Myodes glareolugpour Deffontaineet al. 2005 ; Clethrionomys glareolupour Kotlik et al.
2006) et le grand hamsteZricetus cricetusNeumanret al. 2005).

Ces refuges glaciaires, quels qu’ils soient, aainyis la survie des especes a long
terme et donc la persistance d’'une partie de léodiversité génétique. Les populations
établies dans ces anciens refuges glaciaires peégeainsi généralement une diversité
génétique élevée, plus importante que les popuktimi ont recolonisé le nord de I'Europe.
L’avancée vers le Nord n’étant le fait que de papahs plus restreintes, elle se traduit en
effet par un échantillonnage génétique de la pdjpnla d’'ou une diversité moindre
(phénoméne « d’effet fondateur ») (Hewitt 1999, 200

Les recolonisations post-glaciaires

L’expansion post-glaciaire depuis les zones refugpu étre influencée par différents
facteurs, telles la présence de barrieres géograediet la fragmentation des habitats, mais
aussi par les capacités de dispersion et de regiodwles espéces (Nichols & Hewitt 1994,
Hewitt 2004). Une grande complexité est donc ol&enau niveau des routes de
recolonisation au fil de I'analyse des patrons @mlonisation de différentes especes, ce qui

suggere que les taxa ont répondu indépendammertsaibations climatiques (Taberlet al.
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1998, Michauxet al. 2004). Les cas principalement étudiés par Hedw@96, 1999, 2000), la
sauterelleChorthippus parallelusles hérissonkrinaceus europaeust E. concolor et I'ours

brunUrsus arctostémoignent de ces routes différentes (Figure 3).
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Figure 3 — Trois patrons de colonisation postgla@ala sauterelle, le hérisson et I'ours, et trois

patrons similaires, I'aulne, le chéne et la musgra (Hewitt 1999).

Des barrieres géographiques naturelles, telleslfess ou les Pyrénées, ont pu empécher les
mouvements de populations, comme cela a été mahtee la sauterell€. parallelus
(Cooperet al. 1995, Hewitt 1996). De méme, la rencontre de ddux tle migration
provenant de zones refuges différentes peut prardgiblocage de l'upar l'autre au niveau

de ce qu’on appelle une zone de contact (ou deeules hybridations entre génomes des
différentes lignées ont parfois eu lieu chez ceesiespeces (Hewitt 2004). Des similarités
ont été mises en évidence en Europe a I'emplacedeeceés zones de contact. Les Alpes, les
Pyrénées, le nord-est de la France ainsi que lad8vie (Taberleet al. 1998) mais aussi
les Balkans (Hewitt 2000) ont souvent été consgléanme zones de contact entre routes de
migration (Figure 4). Ces zones de suture semlideavent situées au niveau de barriéres
géographiques, en particulier des montagnes, nlaseuvent aussi étre créées au point de
rencontre des voies de colonisation issues de zoafages distinctes. C'est le cas par

exemple pour I'ours brubdrsus arctoschez qui les voies de migration provenant de I'bues

23



de I'Europe et de I'Est de I'Europe se rencontrentScandinavie (Taberlet al. 1998).
Comme les lignées génétiques qui s’y rencontrehntaoparavant évolué séparément, les
zones de contact sont considérées comme des zemdgedsité génétique maximale (Petit

al. 2003).

Figure 4 -Position générale des principales zonesuature entre les différentes routes de
recolonisation post-glaciaire en Europe. A : Zodessuture définies par Taberlet et al. (1998). B :
Carte complétée par Hewitt (2000), inclusant desdstisions des zones de suture dans les régions les
plus au sud.

Les implications en biologie de la conservation

Pour conserver le potentiel évolutif d’'une espétemaximiser la diversité intra-
spécifique, il est nécessaire d’identifier les @iéintes unités évolutives qui la constituent
(Avise 1994). C’est d’ailleurs dans ce but quedescepts d’ESU et de MU ont été créés. En
étudiant les différentes lignées évolutives d’'uspeee, la phylogéographie peut permettre

cette identification.

2.2.2 La génétique des populations au service tolagie de la conservation

La génétique des populations traite de l'impact déférentes forces évolutives
(sélection, mutation, migration) sur la répartitia®e la diversité génétique entre les
populations et dans les populations. Une des aigits majeures de cette discipline consiste
a comprendre les mécanismes de conservation etisparition des populations et des

especes, ce gu’'on appelle la génétique de la oatamT.
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La génétique des populations a ainsi montré quipee de diversité génétique pouvait
exister particulierement dans le cas de phénoméeedtrive génétique, de populations de
petite taille, de systéme de reproduction ferme,eogore suite a des phénomeénes de
consanguinité (Frankham 2005).

La taille des populations est donc une composastdrale de la biologie de la
conservation des populations. Elle est corrélédtipesent avec la diversité génétique des
populations (Frankham 1996, Hartl & Clark 1997) ceinstitue un paramétre clef des
processus de microévolution et de la survie desilptipns (Meffe & Caroll 1997). En effet,
plus la population est petite, plus grande estddabilité que des événements stochastiques
(imprévisibles) et/ou déterministes (découlant ari@ des activités humaines) menent a son
extinction.

La « dérive génétique » constitue un des effetshsistiques d’ordre génétique les plus
importants chez les petites populations. Ce phénenpeut s’expliquer comme suit : chez
une espece diploide* a reproduction sexuée, lesegmmparticipant effectivement a une
conjugaison représentent un échantillon aléatagréaddiversité génétique de la population.
Par conséquent, il se peut que certains allelessaient pas transmis aux descendants et
s’éteignent au sein de la population. Ce phénonseéna d’'autant plus marqué si certains
individus de la population ne se reproduisent p&s. lors, il induit une érosion de la diversité
génétique de la population (Lande 1988, Frankha@bR0Dans une population modeéle, de
taille constante au cours du temps, le taux autpuelariabilité génétique est perdue est
inversement proportionnel a la taille de cette pagan (Frankham 1996). Chez les
populations présentant un faible effectif, la dérgenétique aboutit donc a une baisse de la
diversité génétique des populations affectant aiesir potentiel évolutif et adaptatif
(Frankham & Kingslover 2004).

La dérive génétique conduit a l'augmentation ow a@iminution de la fréquence dans la
population de I'un de ses alléles pouvant corred@oexceptionnellement a une mutation
délétére. Dans le cas d’'une augmentation aléad@irEéquence de l'allele délétere, celui-ci
peut se fixer dans la population et ainsi affelsteraleur sélective moyenne (Frankham 2005).
Ce phénoméne correspond au « fardeau génétique e».mBme, la dépression de
consanguinité peut affecter la valeur sélective enog de la population. Elle augmente la
fréquence d’homozygotes au sein d’une populatinrisant I'expression d’alléles récessifs
déléteres et diminue ainsi la valeur sélective* emme de la population (Frankhagh al.
2002).
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Depuis les années 80, des indices ont été déevadoppur déterminer I'état de santé
d'une population du point de vue génétique, pamgke a l'aide de I'hétérozygosité
multilocus reflétant la proportion d’hétérozygotddns la population, de la richesse allélique
moyenne, qui représente la diversité alléliqueirtdfieur de la population ou encore du
coefficient de consanguinité qui évalue le pouraget de loci homozygotes* dus aux
relations de parenté de leurs ascendants. Cessasapermettent ainsi de déterminer la
variabilité génétique d'une population et le taléckange entre les populations constituant

l'espéce.

3. Présentation du modele biologique

Les mammiferes constituent le groupe d’espéceseptant le taux d'extinction le plus
élevé depuis 1600 apr. J.-C.
Vingt et un pourcents des especes de ce groupasiugtilement considérées comme étant en
danger d'extinction. Parmi les especes en régresseotaines familles sont plus touchées que
d’autres. C’est notamment le cas de la famille@ksdés.

La famille des Gliridés est considérée, selondesnées paléontologiques, comme
'une des familles les plus primitives de l'ordresdRodentia Les premiers fossiles de
Gliridés datent d’il y a 45 MYA tandis que ceux degres espéces de rongeurs apparaissaient
il y a 35 MYA (Hartenberger 1981). Les Gliridés sone famille monophylétique originaire
d’Europe qui se serait développée a partir de dadire ischyromyoide des rongeurs pendant
la grande radiation qui suivit I'ouverture de I'Afitique Nord au début de I'Eocéne. La
diversification des GliridésEhcadré 6 commenca au début de I'Eocene et continua pendant
I'Oligoceéne pour culminer jusqu’a la fin du Miocemdérieur en Europe. lIs occupaient alors
de nombreuses niches écologiques et constituageriarille de rongeurs dominante de
I'époque. Le déclin des Gliridés en terme de ditemst d’abondance commenca au terme du
Miocéne Moyen et semble étre due non seulementcaida climatique du Vallesian mais
aussi a l'arrivée massive des Muridés (Daams & DaijiB 1994, Casanovas-Vilagt al.
2005).
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Il ne reste actuellement que 10 genres et 28 espae sein des Gliridés (Wilson &
Reeders 2005Encadré 7). Pres de la moitié d’entre elles (Ge@eaphiurug vit en Afrique
tandis que les autres se retrouvent dans le ptithagcde I'Espagne au Japon. D’apreés la liste
rouge de 'UICN (2010) et la littérature (McPheeS&ies 1999, Nowak 1999, Krystufek 2010,
Krystufek & Vohralik 2008) :

» 2 especes de Gliridéslypnomys morphaeuslypnomys mahonengisont éteintes ;

» 1 espéceChaetocauda sichuanengisst passée de la catégorie en danger, en 2004, a
celle des données insuffisantes en 2010, 1 es@dtal(s japonicu$ est classée en
danger en 2006 par 'UICN puis en préoccupationemia en 2010 alors que le
ministere de I'environnement japonais la considguasi-menacée (Ministry of
environment 2002) ;

« 3 sont rares au nord de leur aire de répartitiGfis(glis, Dryomys nitedula,
Muscardinus avellanariys

* 4 sont vulnérables Myomimus roachi; Dryomys niethammeri ; Myomimus
personatus ; Selevinia betpakdalaephsis

e 2 sont quasi-menacédslyomys quercinus, Elyomys melangrus

« 6 présentent des données insuffisantes pour éteséds ryomys laniger,
Graphiurus kelleni, Graphiurus surdus, Graphiurusassicaudatus, Graphiurus

monardi, Myomimus setzgri

Dans I'ensemble, la famille des Gliridés est done famille sensible présentant un nombre
important d’especes rares ou en danger nécesddganhesures de conservation.

Les Gliridés sont naturellement rares, beaucoupmsraebondants que les rongeurs des
sous familles de Murinae (mulots, souris, ratsu.)Aovicolinae (campagnols..) par exemple.
Une partie de cette rareté pourrait s’expliquer ¢@s problemes de compétition avec les
autres especes de rongeurs ou par de moins bamée$ d’adaptation aux changements de
I'environnement. Cependant, peu de réponses claoes actuellement disponibles pour
expliquer cet état de fait.

La plupart d’entre eux hibernent en hiver et toonatsadaptés a un mode de vie
arboricole Encadré 8. Leur sensibilité au climat et leur spécificitéotbgique (habitat

typiqguement forestier pour la plupart) leur a étfadorable dans le contexte actuel des
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changements globaux. Leur comportement nocturteuetfaible densité en font également
une famille difficile a étudier.

C’est le cas notamment des Gliridés européensremmu connus et sensibles d’'un
point de vue de la conservation. Seules quatrecesmont présentes en Europe : le loir gris
(Glis glis), le muscardinNluscardinus avellanariysle Iérot Eliomys quercinuset le lérotin
(Dryomys nitudeln
Le lérotin occupe principalement I'Eurasie tandig des trois autres espéces cohabitent en
Europe occidentaleEficadré 9. La distribution atypique du lérotin semble s’explka par
une possible compétition avec le lérot. Le |ératpparait comme rare dans le nord de son aire
de répartition (Krystufek & Vohralik 2008) et ocaupréférentiellement les foréts matures,
tout comme le loir gris. Le Iérot passe plus depgmu sol et est en régression, classé quasi-
menacé par I'UICN (2010). Le muscardin est toutipalierement associé aux habitats riches
en strates arbustives et buissonnantes avec uteefa¥sence de noisetiers. Il semble rare
dans le Nord de son aire de répartition (UICN 2010)

Le loir gris fait figure d’exception chez les Gdiés. Autant il apparait rare dans le
Nord de son aire de répartition ou les populatisost fragmentées et de faibles densités
(Krystufek 2010). Il nécessite d’ailleurs des mesude conservation en Lithuanie (Juskaitis
1995), en Lettonie (Pilats 1995) et en Polognecgiszyn 2001) ou il bénéficie, entre autres,
de programmes de réintroduction. Autant il est d@laobdans le sud. Il peut d’ailleurs pulluler
certaines années, occasionnant des dégats awatmastet aux habitations. Il est alors
qualifié de nuisible nécessitant des mesures delaggn (Morris 1997, UICN 2007).
Pourtant, Mortellitiet al (2008) ont montré que cette espece était pagremhent sensible a
la disparition et a la fragmentation de son halfitagstier. Cependant, comme il peut étre
abondant localement jusqu’'a devenir nuisible a agest moments, peu d’efforts de

conservation lui ont été alloué jusqu’ici.

Comment expliquer de telles différences de deresitite le Nord et le Sud en sein d’'une

méme espéce ? Sont-elles dues a des facteursreminentaux et/ou historiques ?

Que doit-on faire d’'un point de vue conservatioeaees cas ambigus d’espéeces a la fois

sensibles dans une partie de leur aire de disimitbet peu préoccupantes dans l'autre?

Quel avenir les changements globaux leur résemiéag-?
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Avec le loir gris comme modéle biologique, nousordl tenter de répondre a ces
questions et apporter notre contribution a cettdlgmatique. Nous commencerons par une
revue des connaissances écologigues et génétigueslles de I'espéce que nous jugeons
pertinentes dans le cadre de ce travail avant digbglus concrétement les objectifs visés et

les angles d’attaque choisis pour répondre a cestigns.

3.1 Taxonomie, Distribution et biologie du loir ggi

Le loir gris,Glis glis (Linnaeus, 1766) est le plus gros représentaia damille des
Gliridés - entre 70 et 250gr - et la seule espacgahreGlis. Une dizaine de sous-especes
aux frontieres géographiques non définies ont étpgsées (Corbet 1978). Elles sont
communément utilisées dans la littérature maistrpas été validéggEncadré 10).

Actuellement, la distribution du loir gris coineigrincipalement avec la couverture
forestiere décidue d’Europe et des régions adjasahi Proche-Orient (Figure 5) (Krystufek
& Zavodnik 2003). Il est présent depuis la France® Pyrénées jusqu’a la Volga, le nord de
'lran et la Lettonie mais aussi dans le Caucasdegtrivages occidentaux de la mer
Caspienne. Il a été reporté dans 19 iles médieerares (Sardaigne, Corse, Sicile, Crete,
Corfu, etc.) ainsi que sur des iles de la Mer Ba#i(voir Krystufek 2010). Sa présence en
Angleterre se limite a une région de 50 kmz2, dasscbllines de Chiltern, ou il fut introduit en
1902 (Thompson 1952). Il est absent du Danemarlg Herdure atlantique de la France ainsi
que des grandes plaines d’Allemagne du nord. légatement absent de la majorité de la
péninsule ibérique. Sa répartition est continuesd@®uest, le centre et 'Est de 'Europe mais
elle se dessine en mosaique dans les régions &riplaé la déforestation d’Europe centrale
ainsi que dans la zone de steppe forestiéere deldavie, d’'Ukraine et de Russie.
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Figure 5— Distribution de Glis glis. Basé sur les étudesCdastien (2002), Krystufek (1999),
Krystufek et Vohralik (2005), Lay (1967), Likhaclig®72), et Shidlovskyi (1962).

Il semblerait que ce rongeur adopte une stratdgieie de type K avec un faible
succes reproductif et une grande longévité, engel® ans dans le milieu naturel (Krystufek
2010). La maturité sexuelle des adultes appara® €-11 mois (Gaisleet al. 1977,
Vietinghoff-Riesch 1960). Tous ne se reproduisependant pas la premiére année, ni méme
chaque année (Kahmann 1965, Pilastro 1990, St&t8h).

La gestation dure a peu pres 30 jours (Koenig 1968 femelles mettent bas sur une
période de 3 a 5 semaines généralement dans lantode la premiére quinzaine d’ao(t
(Muller-Stiess 1996, Pilastro 1992, Pilasttoal. 1994). Le nombre de jeunes par portée est le
plus souvent de 4 a 6 et il n'y aurait qu’'une pemar an (voir Krystufek 2010). Le sevrage
du jeune arrive lorsque ce dernier a un peu plus dhois ; il quitte alors le nid (Koenig
1969).

3.2 Eco-éthologie générale du loir gris
3.2.1 Habitat

Son habitat principal semble étre les foréts démsd(Jones-Walters & Corbet 1991,
Rossolimoet al. 2001). Ses habitats préférés sont les foréts abresa épars avec une
importante strate herbacée et buissonnante (Gaslak 1977) ; les foréts structurées aux
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grands arbres et a la forte végétation arbustivikageb et al. 2003) et les foréts denses avec
une canopée tres connectée (Juskaitis & SiozinQ@8)2 Plus précisément, les hétraies
(Fagug mixtes avecCastanae sativaOstrya Abieset Piceasont occupées par le loir gris au
sein de son aire de répartition (Krystufek & Volk&005, Ognev 1963, Storch 1978). Sous
le climat Méditerranéen, il se retrouve dans leétkoa feuilles persistantes et le haut maquis
(Tvrtkovic et al. 1995). Au contraire, dans le Nord de son airgé&partition, les chénaies
(Quercu$ semblent étre I'habitat principal de I'espéce,naibins en Lituanie (Juskaitis 1995)
et en Russie (lvashkina 2006).

Les arbres clés dans la plupart des foréts déziuesrcuset Fagug sont les arbres a
fruits secs a lorigine de grosse production deitdrious les 2-6 ans. Les années
intermédiaires, les productions peuvent étre failbe méme parfois nulles. Le loir gris
présente la particularité de répondre a ces flticlng annuelles de disponibilité en nourriture
en évitant de se reproduire totalement pendararieges de faible production en fruits secs
(Pilastroet al. 2003).

3.2.2 Densité des populations

La fluctuation de la reproduction entraine uneeabe de nouvelles recrues certaines

années et d'importante variabilité de densité aneuelle (Burgesst al. 2003 — Figure 6).

Figure 6 - Les énormes oscillations de densité muatle de loir gris en Slovénie alimentaient
d’ailleurs la croyance populaire qui faisait du die leur berger (Krystufek & Zavodnik 2003).
lllustration reproduite a partir de Valvasor 1689).

De maniere générale, les densités de loir gristent également de maniére
importante en fonction des pays. Différentes déasint ainsi été estimées pour I'espece: 0,6-
1,8/ha en Angleterre (Hoodless & Morris 1993), erdttha (Pilastro 1990) et 3,0 - 34,4/ha en
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Italie (Properziet al. 2002),> 1/ha en Moravie (République Tcheque) (Gaisteal. 1977),
entre 0,7 - 5/ha (Vietinghoff-Riesch 1955) et 52/ha en Allemagne (Muller-Stiess 1996), 1-
11/ha en Pologne (Jurczyszyn 1995), 0.6-36 adblesh Slovénie (Krystufe&t al. 2003),
30/ha dans le Caucase (Ognev 1963), 80,7/ha (doatidltes/ha) en Croatie (Tvrtkowat al.
1996). Les densités varient aussi en fonction dlerstient compte du recrutement des jeunes
en automne ou non : ainsi, en Croatie, Tvrtk@ti@al (1996) observent 40 adultes/ha mais
80,7 adultes et jeunes/ha au méme endroit et momémtportantes densités sont également
remarquées a certains endroits spécifigues commes s vergers par exemple ou 247

loirs/ha ont été dénombreés un jour de juillet afidt(Ghirardiet al. 2011).

3.2.3 Mouvements et domaine vital

Mualler (1989) et Honel (1991) ont montré, graceradio-pistage, que le loir gris
évitait de traverser les routes et les endroitsagég. Honel (1991) précise dailleurs que
'animal ne traversera un endroit dégagé que iste une chance qu’il le fasse en se
déplacant de branches en branches. Des résultataisds ont été observés sur le muscardin
en Angleterre (Bright & Morris 1989). Cependante@ude réalisée en Allemagne, basée sur
la technique de Capture-Marquage-Recapture (CMiepgse des résultats contradictoires ou
les loirs étudiés traversaient des champs cul{iBésber 1994). Malgré 'étude de Bieber, il
semble malgré tout que le loir aurait d0 mal adragr des espaces ouverts. Il se montre ainsi
réticent & descendre au sol ; 63% des positionrseddude de radio-pistage se trouvaent entre
3 et 5m au dessus du sol (Morris & Hoodless 19€2).comportement les rendrait donc
particulierement sensibles a la fragmentation ddstaits et au réseau routier de plus en plus
développé. Des projets de « ponts vertgsedn bridges)sont d'ailleurs en cours en
Allemagne et au Japon pour aider les loirs et lasaardins a traverser les routes (Miller-
Stiess & Buchner 2005).

Plusieurs études de radio-pistage ont montré@épkcements moyens de 111m pour
une femelle et de 523m pour un male en Angletdiaris & Hoodless 1992) ainsi que 230 a
320m pour des males et 80m a 320m pour des femehedologne (Jurczyszyn &
Zgrabczynska 2007). Les distances maximales paresypar rapport au nid ne s’élevaient
pas, quant a elles, a plus de 210 m pour les femell de 430 m pour les males (Morris &
Hoodless 1992, Jurczyszyn & Zgrabczynska 2007)fidélité d’habitat est grande et les
passages entre foréts éloignées de plus d'1 knramrs (Rukt al. 2006).
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Les domaines vitaux sur le continent se situetreeh15-0,76 ha pour les femelles et
entre 0,82-7,0 ha pour les males (Jurczyszyn 2@ihincki & Borowski 2008). Le
recouvrement moyen des domaines vitaux (en %) lastgrand chez les males (57,2-74,9)
gue chez les femelles (0-25,7) (Schinski & Borow&B08). Cependant, ces dernieres études
ont toutes été effectuées en Pologne et peu deederexistent sur le domaine vital du loir
gris dans d’autres pays. Morris (2004) a pisté deurg en Angleterre et a estimé un domaine
vital moyen de 6 ha tandis que 200m de diametreétitestimé en République Tchéque
(Gaisleret al.1977) et 171m de diamétre en Allemagne (VietinfRaésch 1960).

3.2.4 Régime alimentaire

Les études sur le régime alimentaire du loir gost peu nombreuses et viennent
principalement d’ltalie (Franco 1990, Kahmann 19@8pdolfi 1994), de Pologne
(Nowakowski & Godlewska 2006), d’Espagne (Castrjovet al. 1974, Gigirey & Rey 1999),
de Russie (lvashkina & Dyuzhaeva 2007) et de Régubl Tcheque (Holisova 1968).
D’aprés ces études, le loir gris est principalemagétarien. De maniére générale, dés sa
sortie d’hibernation en mai/juin, le loir gris va swourrir de plantes, de bourgeons et
d’insectes. En juillet, des feuilles, des inse@esdes fruits charnus constitueront la majorité
de son alimentation tandis qu'en aolt ce sont tegsfcharnus et les fruits secs qui
'emporteront. A la fin de la saison d'activité, ewtomne, ce sont les fruits secs qui

constitueront I'essentiel du régime alimentaireLdir gris.

3.2.5 Comportement

Le loir gris montre un cycle d'activité annuel 8emois, de début juin a début
novembre avec des variations de quelques semairfes&ion du pays (Bieber 1998, Gaisler
et al. 1977, Koppmann-Rumpt al. 2003, Milazzoet al. 2003, Pilastro 1992, Rodolfi 1994,
Ivashkina 2006). Les males adultes entrent en ihdtien les premiers, suivis des femelles,
puis des jeunes (Pilastro 1992). Les loirs hibersenvent en groupes de plusieurs individus
dans des nids d’hibernation généralement situés lgasol a 15-60 cm de profondeur (Morris
& Hoodless 1992, Vietinghoff-Riesch 1960). Lors¢iiiberne, le loir peut faire tomber son
rythme cardiaque de 350 battements par minute idoer®-5 par minute. Il abaisse également

sa température, qui d’habitude est de 33-35°Cefgges degrés au dessus de celle du milieu
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ambiant (Wyss 1932). L’hibernation est courammatdgrrompue par des périodes d’activite,
variant de quelques heures a plusieurs jours (8cbither 1976).

Il semble que le loir gris soit une espéece paetieént sociale (Morris 2004). D’aprés
Koenig (1960), I'animal n’est agressif qu’en péeode reproduction et est parfaitement
capable de développer de véritables rangs sodisuont des glandes odorantes sur les pieds
et a la base de leur queue, et sont capables de daipiste d’'un de leur congénére méme
dans la plus compléete obscurité (Morris 2004).olie également I'habitude de déposer de
grandes quantités de feces sous forme de « latsinestamment sur les nichoirs, qui
pourraient faire partie de leur communication dec{dorris 2004). Les loirs sont également
tres prolixes en sons qui semblent avoir un carac@écial selon Nowakowskt al. (2000).

Une autre démonstration de leur caractere sodi#h @s€sence courante de plusieurs femelles
dans le méme nichoir au début et méme pendantriiledpéde reproduction (Kahmann 1965,
Marin & Pilastro 1994, Pilastro 1992, Pilas&bal. 1994, Storch 1978, Vietinghoff-Riesch
1960, Hirnercomm. per3. Une étude a montré que ces femelles étaientrgéngent
fortement apparentées (mére et filles ou sceursjiiMaPilastro 1994, Pilastret al. 1996).
Plusieurs hypothéses ont été avancées pour explpigghénomeéne : la sélection de la
parentéle (Hamilton 1964), une dispersion retadiEe jeunes femelles en pauvre condition
physique et un nombre limité de sites de reprodoctl a une forte densité. Ces nids

communautaires de loirs sont les seuls exempleslddamille des Gliridés.

3.3 Génétique de I'espece Glis glis

Jusqu’il y a peu, seules quelques études surdi@Ermatique de cette famille étaient
disponibles. Celles-ci ont principalement été baséar des marqueurs cytogénétiques
(Civitelli et al. 1994, Zimeet al 1994), allozymiques (Filipuceit al. 1988) ou des séquences
nucléaires (Montgelardt al. 2003).

A un niveau intraspécifique, avant nos premiersawa débutés en 2004, aucune étude
n'avait été réalisée sur la phylogéographie oudaétjgue des populations des gliridae et

particulierement celles du loir gris en Europe.
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4. Objectifs de I'étude

Certaines espéces communes présentent de grafféesndies de densités au sein de
leur aire de répartition au point d’étre considécéenme rares et/ou menacées a certains

endroits.

D’'un point de vue fondamental, il est intéressaat abmprendre quels sont les
processus écologiques et évolutifs responsables gatron de répartition des populations. Il
est important de comprendre ce qui différencieagiquement et évolutivement, ce type
d’espece au statut de conservation ambigu, degsaegpéces ne présentant pas de telles
différences de densités. Sont-elles plus spéaaldiun point de vue écologique ? Présentent-

elles une histoire évolutive différente et partiere ?

D’un point de vue appliqué, de nombreuses questitmeurent concernant I'impact
d’une telle répartition des populations : quelst$es risques d’extinction des populations aux
densités plus faibles, particulierement dans leecdés changements globaux actuels? Quel
est I'état de sensibilité écologique et génétigaeces populations ? Une question éthique de
conservation se pose alors. Faut-il s‘occuper deespeces au statut ambigu a la fois rares et

communes ? Si oui, comment les préserver ? Au nided espece ou des populations ?

Afin d’apporter une contribution a ces différentéfiexions, nous avons choisi le loir
gris, Glis glis. Cette espéce apparait comme un excellent mod#tagigue pour ce genre de
question étant donné sa rareté au nord et sontéeamommun au sud. Dans le cadre des
questions posées, nos efforts de recherches sedgpnatconcentrés a définir les exigences
écologiques de I'espéce particulierement dansdg®mns périphériques ou ses densités sont
faibles, mais aussi a définir son histoire évokitt son état de santé génétique global.

Le travail est structuré selon une thése a artitles parties suivantes constitueront la

suite du document de thése :
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La partie Matériel & Méthodes donne une série d’informations supplémentaires, non
contenues dans les articles publiés, concernarditigsents outils et moyens ayant permis

d’obtenir nos résultats.

La partie Résultats est structurée en deux grands chapitres suivantdéeix approches
utilisées, l'une écologique, l'autre génétique. €imades deux chapitres sera composé de
leurs publications respectives qui seront agrénesntéune bréve synthése des principaux

résultats.

0 Le chapitre 1 consiste en une analyse générale des besoingyi&pme de I'espéce
sur I'ensemble de son aire de répartition, au malyene approche de modélisation de
la distribution. Ce travail a aussi permis de \isea les effets potentiels du
changement climatique actuel sur la distributicre de I'espece.

A une échelle plus régionale, nous avons effecheérmodélisation de la distribution
d’'une population de loirs située en limite Nord-@ude son aire de répartition ou
'espece est rare. Ce travail a permis de compeepdurquoi I'espéce y est rare et
semble incapable de coloniser des territoires Silads des régions plus nordiques.

Enfin, nous avons développé une analyse de tephia approfondie sur cette

population afin de mieux cerner ses spécificitédagpques.

Article 1: Hurner H, Mouton A, Meynard C & Michaux J (2012) Potential impact of
climatic change on the distribution of European Gliids: a preliminary study. In

preparation

Article 2: Hurner H, Meynard C & Michaux J (2012) Distributi on and habitat
requirements of the edible dormouse Glis glis) in the north-western limit of its

distribution area (southern Belgium).In preparation.

Article 3: Hurner H & Michaux J (2009) Ecology of the edibledormouse Glis glis)
in a western edge population in southern Belgium. ite and Environment, 59(2), 243-
250.

o Le chapitre 2 consiste en une analyse phylogéographique et détigge des

populations du loir gris effectuées sur base degoeurs nucléaires microsatellites et
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mitochondriaux. Ces travaux ont pour objectif dempeendre l'influence des
événements historiques sur la structuration aeuddls populations de loirs. Ces
analyses ont nécessité la création d'une banquemeegueurs microsatellites

spécifique &Glis glis. Cet aspect technique est également développécdarigmpitre.

Article 4: Hurner H, Krystufek B, Sara M, Ribas A, Ruch T, Sommer R, Ivashkina
V & Michaux J (2010) Mitochondrial phylogeography d the edible dormouse Glis glis)

in the Western Palaearctic regionJournal of mammalogy91(1), 233-242.

Article 5: Hurner H, Martin JF, Ribas A, Arrizabalaga A & Mi chaux J (2009)
Isolation, characterization and PCR multiplexing ofpolymorphic microsatellite markers

in the edible dormouseGlis glis. Molecular Ecology resource®(3), 885-887.

Article 6: Hurner H, Renaud S, Krystufek B, Sara M, CornuetJ-M, Ribas A, Ruch
T, Vekhnik V & Michaux J (2012) Genetic differentiation of the edible dormouse Glis

glis) reflects past forest fragmentation Submitted in Molecular Ecology

Enfin, unediscussion généraleeplace les résultats des différents articles desnsontexte
plus large afin de répondre aux objectifs de dbgse.
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Matériel et Méthodes

Le premier loir gris apercu dans cette étude, Ter@d. Hirner)

38



MATERIEL & METHODES

1. Approche écologique

1.1 Etude de la modélisation de la distribution thir gris

1.1.1 Données d’occurence

Les données d’occurrence des trois especes ddégliont été collectées a partir
d’échantillons génétiques données par de nombrelaborateurs et par notre travail de
terrain (voir Hurner & Michaux 2009; Hurnet al. 2010, Moutoret al 2011) mais aussi via
le portail du GBIF fittp://data.gbif.oryy et la littérature (Pilastro 1992, Amoet al 1994,
Bieber 1994, Rodolfi 1994, Peshev & Delov 1995afil1994, Andera 1994, Jurczyszyn &
Wolk 1998, Juskaitis 1994, Tvrtkovet al. 1998, Berg & Berg 1999, Kashtalian 1999, Sara
2000, Sarat al. 2000, Jurczyszyn 2001, Capizi al. 2003, Heckeret al. 2003, Juskaitis
2003, Koppmann-Rumpét al 2003, Christiansen 2005, Bako & Hecker 2006, ditisk&
Siozinyte 2008, Zajtseva A, pers. comm., Henttom&npers. comm.). Au total, 1514

localisations deGlis glis, 3892 localisations &liomys quercinuset 6677 localisations de
Muscardinus avellanariusont été rassemblées (voir article 1 pour la répart des
occurences). En ce qui concerne I'étude de modélisa plus petite (en Belgique), les

données d’occurence proviennent de notre travaiesierrain.

1.1.2 Théorie écologique et postulats de départadmodélisation de la distribution

d’'une espéce

Une caractéristique frappante de la modélisatiotaddistribution des espéces est sa
dépendance au concept de niche écologique (Guisagmé&erman 2000). Ce dernier a été
utilisé et défini de fagcon déconcertante un tresixgmombre de foishcadré 11) (Chase &



Leibold 2003). Dans le contexte qui nous intéres®st la niche d’Hutchinson qui est prise
en compte, a savoir un hypervolume multidimensibrolens lequel chaque dimension
représente un parametre biotiqgue ou abiotique tondant la présence de I'espéce.

Les modéles empiriques utilisés dans cette thesmsent sur la niche réalisée (voir
encadré 11) d’Hutchinson parce que les observatiessdistributions sont déja contraintes
par les interactions biotiques et les ressourcestdes (Guisan & Thuiller 2005). Le
développement d’une modélisation de la distributiame espece peut donc étre vu comme
une création d’'un modele de niche écologique snsguite de sa projection dans I'espace afin
d’inférer la distribution potentielle de I'espedee@rney & Porter 2009). Les modeles utilisent
des données décrivant la distribution observéedess et y associent des variables mesurées
du milieu telles que le climat, la végétation, om topographie afin de modéliser
statistiqguement les enveloppes écologiques dagsd#ss les espéces peuvent vivre (Guisan
& Zimmerman 2000, Guisan & Thuiller 2005). Ces dappes peuvent ensuite étre projetées
dans le futur ou dans d’autres zones géographiguesodifiant les valeurs des variables du

milieu utilisées (Pearson & Dawson 2003, Jeschi&r&yer 2008).

Lorsque cet outil est utilisé dans le contexte dangement climatique, les modéles
sont dits bioclimatiques et ont pour principal alifede projeter les impacts du changement
climatique sur les aires de distribution des espéems le futur. Comme tous les modéles, les
modéles bioclimatiques sont basés sur une sérigatheses qui ne sont pas, a proprement
parler, rencontrées dans la nature (voir Jeschisér&er 2008).

La premiére considere que les interactions biosgemnt peu importantes ou qu’elles sont
constantes dans le temps et I'espace, ce quiévmment pas le cas ne fut-ce par exemple
pour les populations de compétiteurs, de mutualistede prédateurs qui varient dans le
temps et I'espace (e.g. Begenal. 2005).

La deuxieme hypothese repose sur un équilibre sdppentre les espéces et leur
environnement. Les données utilisées pour consetrdigs modéles sont généralement
récoltées sur un laps de temps relativement coume étendue géographique restreinte. Ces
données constituant un « instantané » de la disimib actuelle des especes, les modeles
ignorent donc les perturbations environnementakeg. (pollution, utilisation des sols,
sécheresse) ainsi que les événements historiqugsgfaciations) pouvant conduire a des
situations ou I'équilibre n’est pas atteint (e.géx®es invasives récemment introduites).

La troisieme hypothése considere I'absence dedsrdt la dispersion : les especes évoluent

dans tous les endroits ou le climat leur est faver&t nulle part ailleurs. Or, bon nombre
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d’especes n’'ont pas les moyens d’atteindre desdialz@déquats distants, et certaines espéces,
comme les arbres par exemple, ont besoin de lonmresies pour étendre leur distribution a
des endroits relativement proches (Pearson 2006).

Ces trois postulats ignorant des principes biolegggfondamentaux, cela empéche la
modélisation de la distribution d’'une espece derfoudes prédictions précises quant aux
réponses des organismes face aux changementsiglisgfuturs (Jeschke & Strayer 2008).
Une alternative serait I'utilisation de modeéles simulation dynamique (Korzukhiet al.
1996) qui simulent les distributions sur un pastemps donné en tenant compte des
interactions biotiques et des capacités de disperdes espéces, comme par exemple les
modeles globaux de dynamique de la végétation (€ratral. 2001, Schwageet al. 2008).
Cependant, ces derniers nécessitent de grandestésiainformations sur les espéces et sur
leurs habitats, limitant ainsi leur application.

En conclusion, les modélisations d’enveloppes biwatiques peuvent fournir un point
de départ utile et sont considérés actuellementnwrte meilleur outil disponible pour
apporter une information spécifique de I'espéceggaire aux plans de conservation (Hannah
et al. 2002). L'importance de ces modélisations ne dahod pas étre sous-estimée.
Cependant, il faut interpréter leurs résultats apeécaution et comme une premiére
approximation de I'amplitude potentielle des impaftiturs, plus qu’'une simulation aigue de
la distribution future de I'espéece (Jeschke & Stra3008).

1.1.3 Aspects méthodologiques de la modélisatida distribution d’une espece

Dans le cadre de cette étude, le programme Ma(Hilips et al. 2006), couramment
utilisé pour la modélisation de distributions d'eses, a été sélectionné. Ce programme
estime la variable réponse (distribution d’'une espé&n trouvant la distribution de I'entropie
maximale sous la contrainte que la valeur attemiguehaque variable environnementale sous
cette distribution corresponde a sa moyenne enygriq
Des études comparatives ont démontré que MaxEiit étades programmes les plus
performant notamment dans le cas de faibles édloastimais aussi pour modéliser des
relations complexes et des interactions entre dembies (Hernandezt al. 2006, Elithet al.
2006). Il semble que ce programme soit égalememtspasible a la corrélation éventuelle
entre les variables environnementales (Hitll. 2011). Il n’est donc pas nécessaire de retirer

les variables corrélées du pool de variables enmgmentales ni de procéder a des tests
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préalables de corrélations en réalisant une ana&yssomposantes principales par exemple.
Un autre avantage de ce modele est qu'il reposdesidonnées de présences (ou de pseudo-
présences) et ne requiérent pas de données d'alssercqui est un atout dans notre étude vu
la discrétion du loir gris et la difficulté de détener, avec certitude, son absence d’un site.

Les approches modélisation ont permis de donner idée générale des exigences
écologiques de I'espece a I'échelle globale etorggle. Une approche de terrain a ensuite été

réalisée pour vérifier ces hypotheses.

1.2 Sites d’étude

Dans le cadre de notre étude écologique de temam efforts de recherches se sont
concentrés sur I'étude d’une population de lois gm Belgique, située en limite Nord-Ouest

de son aire de répartition.

Six sites d’étude différents (Figure 7) situés dasdsrois massifs forestiers divisant la
Gaume et correspondant a trois cuedtasddré 12 (la cuesta sinémurienne, charmoutienne
et bajocienne) ont été sélectionnés: Camus, Tongeyx-devant-Virton, Pignaumont, Muno

et Anlier.

ELGIU

Figure 7 — Carte du Sud de la Belgique représerigfuacalisation des 6 sites d'étude.

42



Les terrains d’étude de Torgny (21 ha) et de Caf@um) sont situés sur la pente sud
de la cuesta bajocienne. La forét est composéeipaiement d’espéces décidu€uércus
ssp, Fagus sylvatica, Carpinus betulus, Assp, Fraxinus excelsigr La strate arbustive est
riche, diversifiée et formée principalement erylus avellanaRubusssp.,Crataegussp.,
Cornus sanguing&/iburnum lantana

Les sites de Meix-devant-Virton (13 ha), Pignaum@® ha) et Muno (5 ha) sont
situés sur la cuesta charmoutienne. Le terrairud&tle Meix-devant-Virton est dominé par
une strate arbustive comprenant principalenféaus sylvaticaet Quercusssp. La forét
présente une couverture arbustive et buissonnaitiie fet peu diversifiée consistant presque
exclusivement en des roncielRupusssp). Plusieurs parcelles &&us spsont également
présentes. La forét de Pignaumont est mixte, coégpde-agus sylvaticaet dePinus sspLa
strate arbustive et buissonnante y est peu dév&dopp principalement représentée par les
especed/accinium myrtilluset Pteridium aquilinumlLe site de Muno consiste en une forét
mixte décidue d€uercus spet deFagus sylvaticavec une strate arbustive et buissonnante
riche formée d&®ubus sspCorylus avellanaCrataegussp.

Le site d’Anlier est a la limite de la région gauseaet se trouve sur la troisieme
cuesta (sinumérienne). La forét est dominée Fegus sylvaticaet ne présente quasiment
aucune strate arbustive et buissonnante lagudlieneguement composée de jeuk@guset
de quelquefubus

Les sites de Torgny, Camus et Muno sont considésgsme des habitats optimaux

pour I'espéece au contraire des sites d’Anlier ePgmaumont.

1.3 Méthode de capture

1.3.1 Piégeage

Dans le cadre de ce travail, la capture d’indigiétait un point essentiel et nécessaire
tant dans I'approche écologique (étude de dynamdgsepopulations, calcul des densités,
pose du collier émetteur pour le radio-pistage, gue dans l'approche génétique
(prélevement d’échantillons).

Le piégeage de Gliridés au moyen de pieges tomidls (de type sherman par

exemple) est une tache ardue. Si ce type de captdie couronné de succes alis glisen
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Pologne (Schinski & Borowski 2008) et en Russi@agkina 2006), il a échoué dans d’autres
pays (Hoodless & Morris 1993)Glis glis étant essentiellement arboricole (Morris &
Hoodless 1992), il est préférable d’accrocher l&ggs aux branches ou aux troncs pour
augmenter les chances de capture (Sidorowicz 1PBB.comm.), ce qui complexifie
I'opération.

Dans le cadre de ce travail, 438 nuits-piéges agemde pieges de type sherman (8 x 9 x 23
cm) ont été réalisées en Belgique et 360 dansdelsda France. Les piéges étaient a chaque
fois installés, entre 1,5 et 2 m de hauteur, ssitriencs a l'aide de porte-pieges artisanaux ou

sur les branches.

1.3.2 Nichoirs

L'utilisation de nichoirs a oiseaux est une autnéthode de capture ayant fait
'unanimité dans les études sur le loir gris. L&sp utilise ces « maisons » artificielles
pendant la saison active de Juin a Novembre, tamt pe reproduire que pour y dormir la
journée. De nombreux chercheurs ont exploité catieance particuliere avec un succes
d’occupation des nichoirs variant de 24 a 80 % tiN@ghoff-Riesch 1955, 1960, Gaisler al.
1977, Pilastro 1990, Tvrtkoviet al. 1996, Morris 1997, Baket al 1998, Juskaitis 2000,
Sara 2000, Ozkan 2002, Schmilt al. 2002, Krystufeket al. 2003). En plus d’étre un
excellent moyen de capture, les nichoirs permetteatétudes a long terme et fournissent des
informations trés utiles concernant le cycle deded’espece, sa biologie des populations et
sa densité relative. Les seuls désavantages sortdét de fabrication et leur installation.

Dans le cadre de ce travail, 200 nichoirs en 8fisx(15 x 15 cm avec un diamétre du
trou d’entrée de 50 a 55 mm) ont été fabriquédaates (Figure 8) dans les six sites d’étude.
lIs étaient installés a plus de 3 m de haut cdetteonc, pour éviter les vols et dérangements

par d’éventuels promeneurs, et espacés approxiemagint de 50 m.
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Figure 8 — Pose de nichoirs dans la forét d’Anlier.

Une alternative moins co(teuse consiste en l'atii;m de « Nichoirs en tube »
(Morris 2004). Ceux-ci sont fabriqués a l'aide deretége arbre » en plastique de type
« Akyplant » (abri-serre). Dans le cadre de ceditat00 « Nichoirs en tubes » (15 x 15 x 70
cm) ont été fabriqués (Figure 9) et installés agmhgr Meix-devant-Virton et Camus. lls
étaient placés a plus de 3 m de hauteur sur desh®a et espacés approximativement de

50m.
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Figure 9 — Plan de construction d’un nichoir enéufd’aprés Morris) et installation dans les arbres.

1.4 Distribution du loir gris en Belgique

Afin de mettre a jour les données sur la distridnutilu loir gris en Belgique, des appels a
témoin ont été lancés dans différents magazinesildarisation de protection de la nature:
e Hurner, H. (2005) Le Loir, «loup dormant», de noentrées.L’Homme et
I'Oiseay, 2, 100-105.Annexe )

e Bronne, L. (2005) La béte au bois dormadtagorg 7, 12-15. Annexe 1)

* Hurner, H. & Libois, R. (2006) Le loir grisGlis glis, en Belgique, un animal
discret et méconntrorét wallonne 81, 3-7. Annexe ll)

Des sessions de piégeages ont également étéedatians des habitats susceptibles
d’abriter I'espéce ou ayant abrité I'espéce avetitude dans le passé sur base d’observations
antérieures.

Une autre méthode ayant démontré son efficacités da récolte de données de
présence/absence d’'une espéece est l'utilisatior Bliéges a poils ». Cette méthode est non
destructive, peu colteuse (tant en argent qu’epsget son efficacité a déja été prouvée pour
de nombreuses espéces arboricoles (Suckling 1Bin8lenmayeret al. 1994) ainsi que pour

Muscardinus avellanariugCapizziet al. 2002). Cette technique détermine la présence d’'une
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espece en l'appatant dans un tube dont les surfatggeures recouvertes de papier collant
double-face retiennent quelques poils identifiaplasla suite.

Dans le cadre de cette these, une étude de f#iéatsl cette méthode des « pieges a
poils » a ainsi été réalisée suivant Capétzl. (2002). Trente pieéges a poils ont été fabriqués
(tube de polystyréne de 35 mm de diametre sur 2%etmstallés dans six quadrats différents
(5 pieges/quadrat) dans le site d’étude de Tor@iguadrats ont été choisis a proximité
immédiate d’un nichoir abritant un loir, 3 quadratg été choisis aléatoirement en dehors de
la zone d’étude comprenant les nichoirs mais togjalans un habitat propice a I'espéce
(Figure 10).

Above: exterior view

and right: cross
section of 35 mm
diameter pipe with
panels cut out about

10mm deep.

Figure 10 — Plan de construction d’'un piege a p@d®apres Bright & Morris).

1.5 Etude du domaine vital et des mouvements

Compte tenu du comportement arboricole (utilisamingpalement les strates
végétatives hautes de la canopée) et nocturnerdgri®, nous avons opté pour la méthode du

radio-pistage.

1.5.1 Matériel

Les individus ont été équipés de colliers émestdBIOTRACK, Wareham, Dorset,
Angleterre) (Figure 11, Kenward 2001). Ces collieosnprennent une batterie prévue pour
fonctionner 3 & 4 mois, un radio-émetteur TW4, antgenne interne au collier et le collier

proprement dit. Les signaux sont émis sur une &@ge comprise entre 138 et 230 MHz,
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avec au moins 10 kHz d'écart entre chaque fréquetice d’'éviter les phénomenes de
parasitisme entre deux émetteurs trop prochescaléisrs pesaient en moyenne 3,5g, ce qui

représente moins de 5% du poids total de I'animal.

LA

i

;

Figure 11 — Collier émetteur.

Un récepteur de type TRX1000 (WILDLIFE MATERIAUJihois, USA) a été utilisé

dans cette étude ainsi qu'une antenne directiomyalji a 3 éléments.

1.5.2 Capture et manipulation

Chaque animal capturé était pesé et identifié skxment. Un petit morceau d'oreille
était prélevé sur chaque individu pour les analggaetiques ultérieures. Apres la pose du
collier, 'animal restait en observation dans upnééen plastique pendant une heure. A la fin

de la session de radio-pistage d’'un animal, ceigledtait re-capturé si possible afin de lui

enlever l'appareillage (Figure 12).

Figure 12 — Pose d’'un collier émetteur.

48



1.5.3 Méthode de collecte des données

Dans le cadre de cette étude, nous avons opté lpouméthode classique de
triangulation. L'opérateur choisit ses points deemtion de facon a étre au plus prés de
I'animal, tout en s’assurant que trois directioms recoupent le plus perpendiculairement
possible afin de former le plus petit triangle igtifer I'imprécision. Lorsque ce n’était pas
possible, seule une biangulation était réalisée awve angle approximatif de 90° entre les
deux directions.

Les coordonnées de chaque point de réception stewées a I'aide d’'un récepteur
GPS. Afin de limiter les erreurs dues au déplaceémenl’animal, le temps qui sépare la
premiére direction de la derniére ne doit pas étngérieur a 15 minutes. L’animal étant
presque exclusivement nocturne, le suivi s'effettubu coucher au lever du soleil

(approximativement de 22 a 5h - Figure 13).

Figure 13 — Pistage nocturne.

La précision des localisations a été estimeei@e’du logiciel de triangulatiohOAS.
Ce dernier se base sur une estimation de maximumralsemblance, ce qui permet de
calculer les coordonnées GPS de la position dénfalnen lui attribuant une surface d’erreur.
Il s’agit d'une aire de confiance a 95%, elliptigqaalculée en fonction des angles d’erreur, de
la distance entre émetteur-récepteur et des ariglesés par le recoupement des trois
directions relevées. Lorsque seule une biangulatait réalisée, un polygone d’erreur était

calculé pour estimer la précision de la localisaticorsque la surface d’erreur dépassait 10%
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du domaine vital estimé, la localisation n’étais gansidérée comme suffisamment précise
pour étre prise en compte. Les localisations dejudanimal étaient ensuite visualisées sur

une carte a I'aide du logiciel de cartographie AeavGIS 3.2.

1.5.4 Echantillonnage

Pour avoir une bonne estimation de la superficiendlomaine vital, le radio-pistage
discontinu semble étre la technique la plus appgepiElle est aussi la plus pratique pour
permettre le suivi de plusieurs individus en méereds (Harriset al. 1990). Pour cela, il est
nécessaire d'avoir des localisations indépendaateséparties de maniéere réguliére sur
I'ensemble de la période définie. En effet, lorstpeelocalisations sont auto-corrélées, c'est-a
dire quand la position de I'animal au temps t égieshdante de sa position au temps t-1, une
sous-estimation de la taille du domaine en réeg@itghart & Slade 1985). Cependant, Otis &
White (1999) soulignent que l'auto-corrélation desalisations n'est pas trop grave si
I'intervalle de temps entre deux localisations ggsstves est suffisant pour que l'animal
traverse son domaine vital. De plus, de Setlal. (1999) pronent ['utilisation de toutes les
localisations, méme a des intervalles de tempscoags, en démontrant que les estimations
de domaines vitaux sont meilleures avec toutes lteslisations qu'avec un sous-
échantillonage de celles-ci. Les localisations b@s gris utilisées dans ce travail étant
effectuées au mieux toutes les heures, l'autodetiogd est considérée comme négligeable.

Le nombre de positions nécessaires pour décridoteaine vital de I'animal étudié
doit étre également calculé préalablement a tdutdeéde radio-pistage. La taille du domaine
vital augmente en effet généralement avec le nondiobservations, ce qui rend
statistiguement difficile la comparaison des taillde domaines vitaux entre différents
individus (Winter & Ross 1982). Il faut donc définuin nombre-seuil de localisations
nécessaires au-dela duquel la taille du domairad piiurra étre considérée comme stable.
Cela est réalisé via un graphique représentame I domaine vital en fonction du nombre
de localisations (Harrist al. 1990). Lorsque la courbe atteint une asymptot&zbiotale, la
stabilité du domaine vital a laquelle on peut faioerespondre un nombre minimum de points
a échantillonner est atteinte. Dans le cadre desré&tide, le nombre-seuil de localisations a

été obtenu avec 50 positions (Figure 14).

50



120

100 — (=] o]
g 2

80 —

60 —

40 4

% of the area

20

5 10 15 20 25 30 35 40 45 50 55 60 65

Number of fixes

Figure 14 — Détermination du nombre seuil de Icgations au-dela duquel le domaine vital reste

stable.

Compte tenu des objectifs (étudier I'évolutiondtumaine vital et des mouvements de
I'espece tout au long de sa saison d’activité)est abntraintes (courte saison d’activité, autres
impératifs de la thése, etc.), des courtes sesd®nadio-pistage de plusieurs individus, d’'une
durée approximative d’'une semaine (nécessairecalliecte des 50 localisations) et ce, pour

chague changement saisonnier de comportementéntiges en place.

1.5.5 Analyses statistiques

La méthode du Polygone Convexe MinimuMir{imum Convex Polygos MCP),
utilisée dans ce travail, est 'une des méthodegplies utilisées pour estimer la superficie et la
forme du domaine vital d'un animal a partir de dées de radio-pistage (Hargs al. 1990).

Elle a de plus I'avantage de ne pas étre soumiiggd@pendance des données. La surface du
domaine est déterminée en reliant les localisaliemplus extérieures de maniere a former le
plus petit polygone possible a angles convexes (M86KA7). Le désavantage de cette méthode
est d’étre fortement dépendante des points péigpies. Le domaine peut par exemple
inclure de larges zones qui ne sont jamais fré@esnét sa taille peut étre surestimée lorsque
des excursions en dehors de l'aire principale td/aétsont réalisées (Harret al. 1990). Pour
limiter ce biais, la méthode des MCP a aussi épdiqaee sur 95% des localisations ou les

points les plus éloignés du centre arithmétiqudamaine sont exclus.
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Une méthode probabiliste a également été utitisées nos travaux afin de donner des
indications quant a la répartition spatiale detkai® de I'animal considéré. La méthode du
kernel repose sur une grille, dans laquelle il is’dgstimer & chaque maille la valeur d’'une
fonction d’activité correspondant a la densité keslisations. Chaque localisation est pour
cela considérée comme le centre d’'une distributanmale bivariée circulaire (ou elliptique),
c'est-a-dire qu’une localisation donnée ne cornedpas a un emplacement particulier mais a
une variable aléatoire, dont la probabilité d’ocence la plus élevée se situe au niveau de la
localisation effectivement enregistrée. La valearl'dctivité attribuée a chaque quadrat est
estimée comme la moyenne des valeurs (au centguialirat) des distributions centrées sur
toutes les localisations. Il est finalement possid# calculer les contours des aires minimales
comprenant un pourcentage donné de l'activité sajasement 95% et 50% respectivement
pour le domaine vital et les aires d’intense atdi(WWorton 1989, Seamaat al. 1999, Powell
2000). Un des avantages de cette méthode estauelhécessite pas un trés grand nombre
de localisations (Seamaat al. 1999). Cette méthode ne semble pas non plus étsde a

I'indépendance des données lors de I'estimatiodainaine vital (de Sollat al. 1999).

1.6 Etude du régime alimentaire

Les méthodes de détermination du régime alimentont multiples. L'observation
directe des individus en train de s’alimenter n’estlheureusement pas applicable aux
especes de petite taille comme le loir gris et phagaisée encore pour les espéces nocturnes
et arboricoles. L’'analyse des contenus stomacatums des meilleures méthodes pour
déterminer les habitudes alimentaires des verté{dészdz 1975) mais elle implique le
sacrifice des animaux (Holisova 1968, Franco 19%algré une certaine imprécision
possible, I'analyse des feces constitue une métledfisace (Butet 1987): méthode non-
invasive, pas de perturbation comportementale,rétlomnage illimité dans le temps et dans
I'espace, matériel nécessaire réduit, méthodesatile pour les especes nocturnes.

Une nouvelle méthode plus efficace et plus rés@ugue les méthodes traditionnelles
a été mise au point recemment par Deag)lal. en 2007. Elle consiste en I'analyse ADN des
féces en utilisant des amorces spécifiques. Valiegttial. (2009) ont amélioré cette technique
en utilisant le concept dDNA barcoding Apres avoir collecté les féces sur le terraieret

avoir extrait 'ADN, les fragments d’ADN chloropligue des especes végétales consommées
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sont amplifiés par des amorces universelles. Cagnfents sont ensuite séquencés. Les
plantes dont ces fragments proviennent sont ensigtetifices selon le concept ddNA
barcoding consistant a comparer les séguences obtenueava&mitune banque de données
publigues (GenBank, EMBL, etc.) et/ou avec une bhande données réalisées expressément
dans ce but. Actuellement, cette technique coma@issor grace a l'utilisation du séquencage
a haut débit (Soininneet al. 2009, Deaglet al 2010, Bohmanrt al 2011, Murrayet al
2011).

Dans le cadre de cette these, pour des raisontaudg, de temps et de priorité
alloués a cette étude du régime alimentaire dugliéren Belgique, la méthode d’analyse des

feces a été sélectionnée.

1.7 Etude de I'habitat

Il existe différents moyens pour déterminer leéf@gmences d’habitat d’'une espéce
comme le loir gris. Les méthodes directes condistemoter la présence des animaux dans des
pieges ou des nichoirs et a relever différentsefast environnementaux dans un quadrat
délimité autour du piege/nichoir. Les résultatsn@'ucampagne de piégeage peuvent étre
cependant biaisés par I'attrait de 'appat utitisés le piege, ce qui semble étre moins le cas
pour le nichoir (Bright & Morris 1990).

Il existe également des méthodes indirectes cotamerherche de traces de présence.
La recherche des nids et des restes de noisettg®igres de muscardins a déja été utilisée
dans ce but (Brighet al. 1994, Hurrell & Mcintosh 1984, Berg & Berg 1998ependant, la
recherche de traces de présence peut étre biaméeing analyse limitée aux strates
végeétatives uniquement accessibles aux observateunsne les strates sous-arbustives et
arbustives, délaissant celle de la canopée. Og datne cas, le loir gris évolue généralement
dans les strates plus élevées que celles du mirschrte autre méthode indirecte consiste a
utiliser des pieges a poils (Bright & Morris 19&€apizziet al. 2002).

Vu l'installation d’une série de nichoirs pour nelm d’autres objectifs de la these,
c’est cette méthode qui fut choisie pour mettré&@dence des parameétres environnementaux

importants pour I'espéce.
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2. Approche génetique

2.1 Collecte d’échantillons

Les échantillons récoltés proviennent de collabanat internationales et de mission de
prélevements effectués en Belgique et en Franai#etR2005 (Pyrénées orientales, Pyrénées
catalanes), Mai/Juin 2006 (Pyrénées catalanes, pdbidrais, Pyrénées espagnoles),
Septembre 2007 (Cévennes, Montpelliérais). Au fipakés de 400 échantillons auront été

collectés (voir article 4).

2.2 Marqueurs moléculaires

2.2.1 ADN mitochondrial et cytochrome b

Le génome mitochondrial animal est une moléculeutaire de 15-20 kb de long qui
comprend, chez les vertébrés, des loci pour 22 AlRNransfert, 2 ARN ribosomaux et 13
ARN messagers intervenant dans la formation des soités polypeptidiques des protéines
impliqués dans le transport des électrons et lssjpinarylation oxydative de la membrane
mitochondriale. Elle est aussi constituée d'undigparon codante contenant l'origine de
réplication du brin H et portant le nom de D-loéjglre 15) (Avise 2000).

La séquence codante pour le Cytochrome b estuk yilisée et la mieux connue
(Irwin et al. 1991). Les séquences codantes pour des ARN-usites pour des comparaisons
entre taxons éloignés et sont trés frequemmenséas en phylogénétique (Hillis & Dixon
1991). La région non codante ou D-loop contient pagies extrémement variables, ce qui
permet une étude assez fine au niveau spécifiguepapulationnel. En contrepartie,
I'alignement peut étre délicat (Shisaal. 1997).
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Figure 15 - A: organisation structurale d’'une cédianimale; B: structure d'une mitochondrie; C:
génome mitochondrial avec chacun des genes npéfiéne couleur spécifique.

L’ADN mitochondrial (ADNmt) présente de nombrewaatages comme celui d’étre
presque exclusivement hérité maternellement, cesgus-entend un taux de recombinaison
tres faible et permet la reconstruction de la pypgtoe maternelle a partir de nombreux clones
moléculaires appelés haplotypes (Avise al. 1979). De plus, TADNmt est connu pour
évoluer plus vite que I’ADN nucléaire (Browet al. 1979, Aviseet al. 1983) et, de par son
haploidie* et son mode de transmission, il présetgalement une taille efficace de
population réduite (Curole & Kocher 1999). L’ADNrast facile a extraire d’'un échantillon
biologique et présente I'avantage d’étre en begu@bus grand nombre de copies que 'ADN
nucléaire. Cela signifie que pour des tissus ayaiitit des dégradations (eau, lumiére,
traitements chimiques notamment), il est souvenssipte d’amplifier TADNmt. Ces
propriétés ont contribué a faire de 'ADNmt un magr de choix pour les études
phylogéographiques.

En ce qui concerne les désavantages, il peut iy hgtéroplasmie* de séquence et de
longueur, mais dans la pratique, le polymorphisnaéviduel est a peu prés nul (Stoneking &
Soodyall 1996). En revanche, des copies nuclédeesagments d’ADN mitochondrial sont
frequemment observées chez les mammiferes. Cegscgguvent nuire a la lecture des
séquences ciblées, voire étre amplifiées a sa jpfadenner lieu a la comparaison de genes
non homologues (Arctander 1995). L'ADNmt est déedlgs dans le cas de dispersion
totalement asymeétrique des individus males et flesietar il ne reflete que la distribution des
individus femelles. Pour les especes ou ce sonnbdss qui se dispersent, comme chez les

macaques, la transmission de 'ADNmt se fait eggarhent au sein d'une méme population
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et les échanges entre populations sont limitéss ajoe 'ADN nucléaire est dispersé de fagcon
assez homogene (Melnick & Hoelzer 1993).

Dans le cadre de cette thése, vu ses nombreuxagesn le segment du cytochrome b
de TADNmt a été utilisé pour déterminer la phylogéaphie du loir gris.

2.2.2 ADN nucléaire et microsatellites

Le génome nucléaire est un génome diploide ddwdritage est biparental: les
descendants héritent pour moiti€ du génome patetnpbur moitié du maternel. Chez les
Mammiferes, la taille de ce génome varie de 1692 Niiniopterus schreibersichauve-
souris) a 8215 MbpTlympanoctomys barreragongeurs) (Gregory 2005). Le génome est
organisé en chromosomes qui fonctionnent par patrgai sont homologues, excepté la paire
de chromosomes sexuels qui sont hétérologues ebandles. Les génomes sont constitués
d’'une grande partie d’ADN non-codant dont le rol@ac est encore mal compris (Check
2006). Contrairement au génome mitochondrial, lrogée nucléaire évolue en moyenne
moins vite et présente un temps de coalescencgetes environ quatre fois supérieur a celui

des génes mitochondriaux.

Plusieurs types de marqueurs nucléaires existenttle réle est de mettre en évidence
la présence de polymorphisme chez différents iddwiau niveau de séquences génomiques

codantes ou non. Les plus connus sont les marqg&fitB, RAPD, AFLP, microsatellites et

SNP Encadré 13.

Découverts dans les années 1980, les microseseliobnt de courtes répétitions
d’ADN composées d’'un motif répété de 2 a 6 nuctissti La répétition du motif est peu
élevée : elle varie en moyenne de 10 a 30 poufrdgments qui peuvent faire de 10 a 200 pb
(Estoup & Angers 1998). Ces marqueurs, retrouvés tlaut le génome des eucaryotes, sont
extrémement abondants chez la plupart des orgasigstoup & Angers 1998, To#t al.
2000). Leur fréequence peut varier suivant les espé@arne & Lagoda 1996). Le
polymorphisme des microsatellites porte sur ldetaes alleles pour un locus* considéré, les
alléles étant caractérisés par le nombre de réggétitlu microsatellite étudié.

Leur distribution sur 'ensemble du génome, lealymorphisme extrémement éleve,

leur spécificité de locus, leur caractere co-domihat leur simplicité d’utilisation une fois
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leur mise au point effectuée couplé au fait qufiks nécessitent que de petites quantités
d’ADN (Edwardset al. 1996), fait d’eux d'excellents marqueurs génésque

Toutefois, les marqueurs microsatellites sontifipées a chaque espece et plusieurs
loci doivent étre utilisés afin d’effectuer des lggas représentatives. Le colt et le temps
requis pour leur développement sont une limitatroportante. La procédure traditionnelle
d’isolement de microsatellites implique le clonalgepetits fragments d’ADN génomique et
le criblage des clones par hybridation avec deslegontenant des répétitions. Ce procédé
fonctionne bien pour les espéces ayant beaucoupiatesatellites mais pas pour celles qui
en sont pauvres. Dans le but d’augmenter les cbBadeesucces, l'utilisation de banques
enrichies a été proposée. Celles basées sur Hayiom sélective ont été les plus réussies
(Karagyozowet al 1993, Edwardst al 1996).

Malgré ce désavantage, leurs diverses caractgrsti font qu’ils sont souvent
considérés comme les marqueurs les plus utilesgillis fins pour les études intraspécifiques
a petite échelle. lls permettent en particulier rdettre en évidence la structuration des
populations et les flux de génes, domaines ou kgjmeurs traditionnels ont un pouvoir plus
limité. En ce qui concerne leur utilité en phyloggphie, ils ont quelque fois été critiqué
(Beaumont & Brufford 1999), des études empiriqugana suggéré que l'information
évolutive gqu’ils fournissaient n’était plus probasitau dela de 3.000 a 30.000 années, sans
doute suite a des phénomeénes d’homoplasies d&alpies fréequentes (Paetkatial. 1997).
D’autres études suggeérent, au contraire, que lesogdtellites peuvent étre utilisés pour
résoudre des phylogénies intraspécifiques de pu208d.000 ans de divergence (Angers &
Bernatchez 1998, Haet al. 1998, Richard & Thorpe 2001). De la méme facomsdane
étude sur les populations de saumons, Koskieenal. (2002) ont montré que les
microsatellites avaient fourni une résolution plgg@ographique supplémentaire & '’ADNmt,
alors que la plupart des lignées avaient divergeuideplus de 400.000 ans. L'utilité des
microsatellites en phylogéographie a ainsi été yeua maintes reprises et ils sont
maintenant couramment utilisés en complément d®NAt (Angers & Bernatchez 1998,
Brito 2007, Heuertet al. 2004, Rossiteet al. 2007, Marshalet al. 2002).

Son mode différent de transmission, son taux déation élevé et son efficacité

démontrée ont fait des microsatellites un secondquear de choix pour étudier plus
finement I'histoire évolutive du loir gris dans r@gtude.
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2.3 Technigues moléculaires

2.3.1 Extraction de 'ADN

L'extraction de I'ADN génomique a été réalisée artip de tissus deG. glis
préalablement conservés dans de I'éthanol 96°. iLed’kextraction Dneasy Tissue kit
(QIAGEN) a éte utilisé pour extraire 'ADN des indius. Cette technique est basée sur des
colonnes a centrifuger contenant une membrane g@esilice. Dans un premier temps,
I’échantillon est digéré par de la protéinase Kispes tissus sont lysés et le lysat est chargé
sur la colonne. La centrifugation des colonnes pérde fixer ’ADN sur la membrane et
d’éliminer le surnageant. L’ADN est ainsi fixé @éngé par deux tampons successifs. Enfin,
I’ADN est €lué a I'aide d’un tampon d’élution et denservation de I’ADN.

La qualité de I’ADN extrait est ensuite visualisée gel d’agarose (1%) ou les bandes
sont révélées par fluorescence sous lumiere UVcégeal’ajout d'un agent intercalant de
I'ADN, le bromure d’éthidium). En fonction de saaijite, I'ADN est ensuite dilué (ou pas)
avec de I'eau pure afin d’étre utilisé efficacemeodir la PCR.

2.3.2 Amplification et séquencage de 'ADN

La réaction en chaine de la polymérase (ou P@Hymerase Chain Reactipmrest
utilisée pour amplifier les fragments d’ADRricadré 14.

Pour le marqueur cytochrome b, dans le cas ounauséquence disponible n’est
connue pour une espece, il est courant d'utilisss dmorces dites « universelles » pour
amplifier le géne désiré. On les dits « universeliecar elles sont présentes dans des régions
tres conservées entre especes tres e€loignées. daapemans le cas du loir gris, des
expériences préliminaires ont montré que l'ammiicn PCR a l'aide de ces amorces
« universelles » n’était pas assez efficace. Pasémquent, des amorces spécifiques a I'espece
ont été crées afin d'augmenter l'efficacité des lfioptions et diminuer les risques de
pseudogénes nucléaires* (Zhang & Hewitt 1996). dmorces spécifiques@lis glis ont été
définies en alignant les séquences pour le cytoechro de 1 individu trouvé dans la base de
donnéegsenbanket de 10 individus amplifiés efficacement pardesorces « universelles »,

et en recherchant manuellement les régions coreerni@s conditions d’amplification sont
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reportées dans l'article 4. Les fragments d’ADN &fi§s ont été envoyés puis séquences
(Encadré 19 par la sociéeté MACROGEN.

Afin de corriger les éventuelles erreurs de sécagacles séquences ont ensuite été vérifiees
et corrigées sur base de leur électrophérogramnfe, Bes séquences ont été alignées (avec
le programme BIOEDIT) afin de spécifier 'homologentre chacun des nucléotides du
groupe de séquences. Une derniére vérificationtquimprésence éventuelle de pseudogeénes
a été réalisée en traduisant les séquences nuailg@s en séquences d’acides aminés afin de
détecter d’éventuels codons stop signalant la poésele pseudogenes (Zhang & Hewitt
1996).

En ce qui concerne les marqueurs microsatellites,fois leur création effectuée, une
série d’'analyses a permis de déterminer leurs tiondid’amplification optimales. Pour les
besoins du séquencage automatique, les amorcessatieltites ont ensuite été resynthétisées
et couplées a un fluorochrome (FAM-jaune, NED-nHIEX-bleu) afin que les produits PCR
soient détectés par le laser du séquenceur. Leslitioms d’amplification des loci
microsatellites sont détaillées darerticle 5.

Afin d’optimiser I'analyse des loci microsatellitdes « multiplexes d’amplification » ont été
mis au point. Cela consiste a amplifier simultanénaans une méme réaction PCR plusieurs
loci microsatellites. Le choix des marqueurs miatelites pouvant étre associés s'effectue
sur base de leurs tailles, préférentiellement diffées. Il est aussi possible de les distinguer
par un fluorochrome différent.

Le typage microsatellite consiste a détermineraifiet des fragments qui représentent les
alléles d’'un individu au locus analydéncadré 19.

2.4. Analyses statistiques utilisées avec le cytoate b

2.4.1 Reconstructions phylogénétiques et réseapbotypes

Quatre grandes meéthodes sont aujourd’hui emplog@ephylogénie moléculaire :

 La méthode des distances se propose de reconsttegearbres en partant des

ressemblances observées entre chaque paire d’'énivégives. Plus la ressemblance
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globale entre deux unités est importante, pludiées de parenté sont étroits. Cette
méthode convertit initialement les séquences atigred valeurs de distance arrangees
en matrice qui servira, elle-méme, dans I'algorithehe création de I'arbre.

 Le principe de la méthode du maximum de parcimoes¢ de minimiser les
événements de transformations (cad les substigigonterme moléculaire) au cours
du temps dans l'inférence d'un arbre phylogénétigQela sous-entend que les
phénomenes de convergences évolutives et de r@versbnt minimisés. En pratique,
un grand nombre d’arbres sont produits et expletéseuls les arbres les plus courts
sont retenus.

* Une troiseme méthode est celle du maximum de vrdince Maximum Likelihood
ML) qui est une méthode probabiliste. Le principénéral est de calculer la
probabilité d’observer les données (matrice deataras) sachant I'arbre. Ainsi, la
méthode va retenir I'arbre qui correspond le miaux données (matrice de départ et
paramétres du modele d’évolution) c'est-a-dire icglui présente la plus grande
vraisemblance. Les méthodes probabilistes nécessiteijours l'utilisation d’un
modele évolutif particulier. Une des critiques eétte€ méthode de ML est justement sa
forte dépendance a ce modele évolutif et commettidesir (Page & Holmes, 1998).

* La derniere méthode est celle de l'inférence bayésdont le principe général est
d’évaluer la probabilité de I'arbre sachant lesrdes.La probabilité postérieure des
arbres est calculée via une technique de simulateotype MCMC (Markov Chain
Monte Carlo). La chaine markovienne est une séguédacvaleurs prises au hasard
dont les probabilités a un intervalle de temps @dodependent du nombre de ces
valeurs au temps précédent (Huelsenbefclal. 2002). L'incorporation de modeles
d’évolution des séquences, dont les parametres epeudtre calculés en cours
d’analyse, confere aux méthodes probabilistes lpaaté d'estimer de facon
simultanée la phylogénie et le mode d’évolution dégquences. Une telle propriété
rend ces méthodes particulierement prometteuses @ané qu’elles sont capables
d’incorporer, dans des modeles de plus en plus ke, les processus d’évolution

des séquences au fur et a mesure qu'ils sont dédsuv

La phylogénie traite de taxons terminaux bien ifiés et dont on suppose gu’il n'y a
plus d’échange génétique entre eux. La phylogébigamuant a elle, se place dans un
contexte plus « dynamique » ou I'on explicite Ik fde génes entre des taxons non encore

bien identifiés. De cela va découler des reprétent bien différentes dans les deux
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disciplines : une vision dichotomique en phylogémige se schématise par des arbres, contre
une vision réticulée en phylogéographie qui semetige par des réseaux et qui correspond a
la réalité biologique des échanges génétiquesamtssentre individus d’'une méme espece ou
d’espéce trés proches. Ces "réseaux des haplotgpastes arbres généalogiques reliant les
haplotypes les plus proches entre eux, plutdét qahbone phylogénétique (Templeten al.
1992, Crandall 1996). Ce type de réseau refletexris relations entre les séquences dans le
cas de populations a faible diversité génétiquari@all & Templeton 1993). De plus, cette
représentation n’'est pas sujette aux artefacts didautilisation d’'un groupe extérieur a
I'espece pour polariser I'arbre. Enfin, ce résedaplotypes permet de visualiser facilement
une éventuelle population en expansion traduiteupar topologie en étoile des genes avec
peu d’haplotypes ancestraux de grandes fréquertsisgae de nombreux alléles de faibles
fréquences séparés des ancestraux par seulemémuiegipas mutationnels (Mik al. 2000,
Slatkin & Hudson 1991).

2.4.2 Structure génétique

La structure génétique des populations est déteéenpar I'analyse de la variance
moléculaire (ou AMOVA) et par le calcul déST (donnant le flux génique entre les
populations) (Excoffieret al. 1992). Elle permet d’estimer la distribution devariabilité
génétique présente aux différents niveaux hiérquds d'une espéce. Cette méthode se base
sur la distribution géographique des haplotypesueta distance génétique les séparant deux
a deux. Elle peut étre réalisée a trois niveaurahi@iques : entre groupes (groupes majeurs
mis en évidence au cours des reconstructions pégéigues), entre populations au sein de

chaque groupe et, enfin, au sein des populations.

Les analyses de diversité se calculent pour clead@s sous-populations mises en
évidence. La diversité génétique est quantifiée yrarcertain nombre de paramétres: le
nombre d’haplotypes, la diversité haplotypique wmeflete le nombre d’haplotypes et leurs
fréequences relatives dans la population, la diteemsucléotodique qui mesure le degré de
divergence des séquences entre les différentstiippioainsi que des mesures plus classiques
de distances génétiques.
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2.4.3 Histoire démographique

Plusieurs tests statistiques ont comme finalité d&tection d’expansion de la
population (voir Ramos-Onsins & Rozas 2002). Lasistiques Fs utilisent la distribution des
haplotypes pour tester une éventuelle croissansepdpulations : un Fs fortement négatif
significativement suggérera une population en egjpan(Fu 1997). Le test R2 (Ramos-
Onsins & Rozas 2002), quant & lui, est plus adapte un faible échantillonnage. Il calcule la
différence entre le nombre de mutations uniquesrggport a la moyenne du nombre de
différences partagées par deux individus : une latipn récente en expansion conduira a une

faible valeur de cet indice.

L’analyse en mismatch distribution calcule la mlgttion des différences entre paires
de séquences appartenant a un méme groupe géndiiglze permet d’inférer I'histoire
démographique des populations échantillonnées sadar si le groupe génétique considéré
correspond plutét a une population en phase d'esipan(graphiqgue unimodal) ou au
contraire a une population dont l'effectif démodrapie est constant dans le temps
(graphique multimodal) (Harpendireg al. 1998)

La date d’expansion démographique peut étre estiyrassierement par le mode miésmatch
distributiont exprimé par = 2ut ou t est le temps d’expansion en hombre de gBagsaetu

est le taux de mutation pour la séquence enticrgdiR 1995).

2.4.4 Datation moléculaire

La vitesse d’évolution des séquences est lieée anttaintes fonctionnelles qui portent
sur elles. Il est donc raisonnable de penser gaesél@uences homologues, qui subissent des
contraintes fonctionnelles comparables, évoluept@pmativement a la méme vitesse et que
cette vitesse est constante au cours du tempse Ggtiothese est dite celle de I'horloge
moléculaire (Zuckerkandl & Pauling 1962). Suivaette hypothese, il est possible de dater la
divergence entre deux especes en divisant la géaitvénements évolutifs qui séparent
leurs séquences moléculaires par la vitesse d'8wnlde ces séquences. En effet, sous cette
hypothese, la vitesse d’évolution de ces séquemezs, étre estimée a partir de séquences
homologues présentes chez des especes pour lesdadllate de divergence est déja connue.
La datation moléculaire consiste donc a coupleradore phylogénétique décrivant les
relations de parenté entre espéeces, reconstruitta ge séquences d'ADN ou de protéines,

62



avec des points de calibration (ou étalonnagesdop#blogiques afin d'estimer des ages
absolus de divergence entre organismes. Les ildegtarreurs sur ces points de calibration
vont ainsi affecter les ages mesurés (Doueegt. 2003).

Depuis, I'hypothese d’horloge moléculaire a étéuseet corrigée considérant que les taux
d’évolution ne sont pas nécessairement constantswas du temps ni au sein des différentes
lignées évolutives (voir Het al. 2005). Il a notamment été démontré I'existencgmamdes
différences entre les taux d’évolution des diffésegenes mitochondriaux chez différents
mammiféres (Avise 2004). Cette découverte a remisagise les nombreuses études qui ont
utilisé le taux d’évolution conventionnel de 2%dieergence par million d’années estimé par
Brown et al. (1979). L'idée d’horloge moléculaire universelledanc été abandonnée a la
faveur de I'hypothese d'« horloge relachée » n'eaig pas un taux constant d’évolution a
travers les linéages. Ce type d’hypothése est imgiéé dans un nombre restreint de
programmes dont le programme BEAST (Drummond & Raunt2007) qui est le logiciel

développé le plus récemment pour inférer des dbtebvergence.

2.4.5 Test de sélection

Plusieurs études ont démontré une influence oerde la sélection sur TADNmt dans
plusieurs groupes incluant les mammiféres (RuiZzrPed al. 2004), les insectes (Rand &
Kann 1996), les poissons d’eau douce (Mateal. 2005) et d’eau de mer (Gragttal. 2006).
Ruiz-Pesiniet al. (2004) ont notamment démontré que des mutatioABD&mMt ont permis
a nos ancétres de s'adapter a des climats plusquesd Le test de sélection McDonald-
Kreitman (McDonald & Kreitman 1991) compare I'évidtun des sites silencieux et de sites
de remplacement sur la séquence du méme geéne,eeanprune espece proche comme

référence pour le test de mutation.

2.5 Analyses statistiques utilisées avec les mangsienicrosatellites

2.5.1 Variabilité génétique intra-populationnelle

La variabilité génétique a l'intérieur des popidas peut étre mesurée par le nombre

moyen d'alleles par locus, [I'hétérozygotie obser@e, pourcentage d’individus
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hétérozygotes dans I'échantillon) et théorique (hterozygotie attendue sous I'’hypothese de
I'équilibre de Hardy-Weinberg).

La fréquence allélique est le parametre de basstégisant une population, elle est
d’'une grande importance dans le processus d'éwolfBerg & Hamrick 1997), puisque les
changements génétiques d’'une population sont ledleitnbent décrits par des changements
des fréquences alléliques. Si I'étude présente ombne d’échantillons différents par
population, il est préférable d'utiliser le parametle la richesse alléligue (Rs) qui tient
compte de la taille des échantillons (Foulley &dr 2006).

Le principe de Hardy-Weinberg est un principe deelde la génétique de populations.
Les suppositions originales de I'équilibre étaiepte I'organisme en considération soit
diploide, qu'il existe un croisement aléatoire denpopulation, que la taille de la population
soit assez grande pour diminuer I'effet de la d&genétique et qu’il ne subit pas de sélection,
mutation, migration. Quand les hypothéses du prsaile Hardy-Weinberg ne sont pas
réunies, ceci peut causer une deéviation signifieaticest a dire que les fréquences
génotypiques observées seront différentes des datemhéoriques. L'écart potentiel a
I'équilibre de Hardy-Weinberg a été testé en egstiméa valeur du coefficient de
consanguinité : Fis = (He-Ho)/ He. La valeur de Es comprise entre —1 et 1. Une
population panmictique aura un Fis = 0 alors qu'population possédant un exces ou un

déficit d'individus hétérozygotes sera caractérsaraun Fis < 0 ou > 0 respectivement.

2.5.2 Variabilité génétique inter-populationnelle

La quantification des divergences génétiques datrgpopulations est estimée par le
calcul d'un indice de fixation nommé Fst (Wright789. Sa valeur reflete en fait I'action
conjuguée des deux forces évolutives que sontrlaedgénétique et les migrations. L’indice
de fixation (Fst) traduit le déficit en hétérzygotil a la subdivision de la population en sous
populations et mesure le niveau de différenciag@nétique entre les sous populations.

2.5.3 Clustering et inférence ABC

Un parametre essentiel en génétique des populagimde regrouper les individus en
populations génétiquement distinctes. Récemmaerbissement de la puissance de calcul
des ordinateurs a permis le développement de méshdthssignation des individus par

l'utilisation de principes de statistiques bayesen(Pritcharet al. 2000, Faluslet al. 2003)
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ou de maximum de vraisemblance (Paetgaal. 1995, Rannala & Mountain 1997). Elles
reposent sur 'hypothése qu’il existe K populatighsétant inconnu) dans la zone étudiée.
Chaque population est considérée comme une unitdipque caractérisée par ses propres
fréquences alléliqgues aux loci analysés. Chaquévithd est affecté avec une certaine
probabilité aux différentes populations inférées laubase de son génotype multilocus. Ces
approches utilisent le fait que I'existence duntudure génétique au sein d'un
échantillonnage induit nécessairement un écart éguilibre d’Hardy-Weinberg et un
déséquilibre de liaison entre loci. De maniére §ifiBp, le modele prend en compte la
présence de ces déséquilibres en introduisanttiuedse de populations qui minimise autant
que possible ces déséquilibres (Pritchetrdl. 2000).

Le logiciel STRUCTURE a été utilisé pour définirnrembre de populations car il est
le plus utilisé et que son efficacité a déja émupée a maintes reprises (Evarmaial. 2005,
Chenet al. 2007). Dans des cas complexes de structuratiogtigée, avec des multiples
populations ou un isolement par la distance, l&cielgsemble avoir du mal a trouver le bon
nombre de clusters a partir uniguement des logadghde probabilités conditionnelles. Dans
ce cas, le Delta K d’Evanret al. (2005) est utilisé car il permet de détecter @dmigre plus
précise le bon nombre de clusters.
Il existe d'autres logiciels d'assignation d'indiis comme par exemple GENELAND qui a la

particularité d'intégrer les coordonnées spatidéeshaque individu (Guillagt al. 2005).

Afin d’analyser plus profondément les relationsrenes populations mises en évidence
par STRUCTURE et estimer les époques de séparagistant entre-elles, une approche
ABC (Approximate Bayesian Computatjoa été suivie par le biais du logiciel récent
DIYABC (Cornuet et al. 2008) permettant l'analyse de scénarios complegesla
comparaison statistique de différents scénarios.

Les méthodes ABC proposent d’estimer les parameth@s modele par simulation, en
étudiant la ressemblance entre le jeu de donnéssnab et les jeux de données simulés
suivant le modéle choisi. L'idée est simple : ples données simulées sont semblables aux
données observées, plus les parametres utilisédgrosimulations sont probables.

Le principal intérét des méthodes ABC est leur gdité. Développées dans le cadre de la
théorie de la coalescence, elles ont été appligpées des probléemes multiples de la
génétique des populations. Parmi eux voici quelgasmples d’application : I'étude des
evénements d’admixture (Excoffiet al 2005), I'estimation de la taille efficace de la

population (Tallmonet al. 2004), la détection de diminution de la taille ldepopulation

65



(Thornton & Andolfatto 2006), etc. Bien qu'il y au des débats concernant l'utilisation des
méthodes ABC en phylogéographie (reposant surel&s e modeles phylogéographiques
complexes via des simulations informatiques, eagnfleton 2010 vs. Beaumagttal. 2010),
ABC est considérée comme un outil efficace pouérmf I'histoire des populations (revue
dans Bertorelleet al. 2010, Bryjaet al. 2010), et la technique a déja prouvée sa robustiss

son haut degré d’information (e.g. Verelual. 2009).
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Résultats

»

Loir gris, Py, France (J. Steuve)
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RESULTATS

Chapitre | :
ANALYSE DES BESOINS ECOLOGIQUES DE L'ESPECE
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Article 1 : Modélisation de la niche écologique d&ois gliridés

europeéens : Etude préliminaire

Hurner, H, Meynard, C, Mouton, A, Michaux, J (2012) Potential impact of climatic

change on the distribution of European Glirids: a peliminary study. In preparation

Synthese
Présentation de I'article :

Le loir gris présente de grandes différences desitterau sein de son aire de
répartition, laquelle s’étend du Nord de I'Espagusqu’a la Volga a I'Est, et jusqu’en
Lettonie au Nord. Ces différences sont telles qite@spéce est considérée comme menacée
au Nord de sa distribution et nuisible au sud die-c@ Ce patron pourrait s'expliquer, entre
autre, par I'éloignement de I'espéce de son optin@aologique dans les régions plus au
Nord.

Cette étude vise a explorer cette hypothése panddélisation de distribution de
I'espéce afin de déterminer quelles sont les viegabonditionnant I'étendue de son aire de
distribution. De plus, de facon a pouvoir compares résultats et a englober cette étude dans
une problématique plus large, deux autres espérgfiriiés européens ont éte inclus dans la
recherche : le muscardinMuscardinus avellanariys et le I|érot, Eliomys quercinus
Finalement, afin d’avoir une vue globale et a lbemgne de la situation dans laguelle se trouve
le loir gris et les deux autres especes de glifidéapact potentiel du réchauffement

climatique sur ces 3 espéeces a été eégalement rm@di@ins cette étude.

Conclusions :

La distribution du loir, a I'échelle européennembde principalement influencée par
I'habitat du hétre, Fagus sylvatica et les précipitations tandis que la température
conditionnerait principalement la distribution dwsocardin et du lérot. L'importance de la
variable précipitation dans la distribution du Lgiis pourrait expliquer pourquoi ce dernier
est absent des cotes francaises, belges et allesiaetddes Pays-bas, ces régions étant
soumises a un climat de type océanique entrairmaaimment des étés pluvieux. La limitation
de I'espece au Nord-est de sa répartition poustarpliquer par I'absence d’habitat propice

au hétre.
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Dans le futur, un déplacement de l'aire de iistron vers I'Est est attendu pour les
populations nordiques de loir gris et de muscardeurs populations du Sud migreraient vers
le nord. La disparition d’un habitat optimal daes Balkans est aussi mise en évidence pour
ces deux espéces ainsi qu’en ltalie, pour le mdstaD’apres nos résultats, le lérot,
semblerait moins touché par le réchauffement clgnatet pourrait méme coloniser 'Europe
centrale. Ce dernier résultat doit cependant éterprété avec prudence car notre étude ne
tient pas compte de la distribution du lérotDryomys nitedula considéré comme un
compétiteur direct du lérot. De nouvelles régiongeptiellement adéquates pour le loir et le
muscardin ont également été mises en évidence swp&ucentrale, et dans le Sud de la
France pour le muscardin.

Ces résultats sont préliminaires et devront &repiétés notamment :
- par I'étude de variables environnementales sup@hdaires plus spécifiques au muscardin,
- par la modélisation de la niche écologique datigr
- par la modélisation de I'habitat du hétre danfsiter,
- par des informations sur la fragmentation dedite forestier.
Ces analyses permettront une modélisation plusefiwere de la distribution des trois gliridés

au présent et dans le futur.
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Abstract

In this study, we will study the potential rangetlmfee European glirids - the edible dormouse
(Glis glis), the common dormouseM(scardinus avellanariysand the garden dormouse
(Eliomys quercinus under new environmental conditions determinedchyrent climate
change.

The specific objectives of this study are to: (d@ntify the predictor variables that had the
highest predictive power in the potential distribotmodels of the three glirids species; (2)
generate potential distribution models for the ¢hglirids species using the current climatic
and other potentially more specific environmentatiables; (3) project the future potential
distribution of the three glirids using the progsttyear 2080 climatic variables.

This preliminary study gives useful results in r@irg difference concerning important
environmental variables mostly betwe8hs glis on one side, which distribution seems more
constrained byFagus sylvaticahabitat suitability and precipitations and betwddiomys
guercinusand Muscardinus avellanariu®n the other side, which distribution seems more
determined by temperature.

The future contraction of th&lis glis and Muscardinus avellanariusange’s revealed in
Italian and Balkan peninsulas appeared dramatidhfese species as these areas are at the
present time very important in term of genetic sty for both species. Both species having
limited dispersal ability due among others to tlatooreal specificity and the fragmentation
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of their habitat, it is more than likely that theseuthern populations experience extinction
implying a dramatic loss of the genetic pool oftbspecies.

Introduction

Shifts in species ranges and species assemblagedan documented both for past
climatic conditions (Hewitt 1996) as well as recelninate change in plants, insects and birds
for example (see Hughes 2000 for a review, Walthed. 2002, Hicklinget al. 2006). One of
the major impacts of climate change is the movenoénpopulations from their original
locations to new and unoccupied areas. In this gg®clocal extinctions may occur and
populations may become highly fragmented (Thomiaal 2004). The degree to which a
species will be affected by climate change depemdshe change of climatic suitability in
current locations, its environmental tolerance (Qhen et al. 2006b), its dispersal capacity to
new areas that may become climatically suitable isexdapacity to evolve or adapt to new
environmental conditions. Species with a broadieranmce of climate conditions may be less
vulnerable to climate change (Thuilletral. 2005b).

If the climate change and its consequence for spdanove or adapt) are integrated in
a phylogeographic point of view, a dramatic patt@frigeneral loss of genetic diversity could
also be revealed for some species. During the dabtmillions years, temperate species
underwent several contractions and expansionsngferalhis resulted in extinctions of the
northern populations during ice ages followed b¥ssguent northward expansions from
southern refugia (mainly the Mediterranean penesutiuring interglacials (Taberlet al.
1998). One of the major implications of this geheseenario is the pattern of ‘southern
richness and northern purity’ (Hewitt 1996, 19990@Q): a prolonged demographic stability in
the south implying high genetic diversity in south@opulations and a progressive loss of
genetic variation in northern populations due taasdottlenecks during the process of rapid
northward range expansions. If contraction of sewthpart of some species range due to
incapacity to disperse or adapt is revealed inréuprojections, this could imply a loss of an
important part of the pool of genetic diversity fepecies concerned by this problem.
However, the integration of genetic diversity ire tfuture potential species shift due to
climate change is rarely taken into account on eonsadion plan.

In this study, we will study the potential rangetloree European glirids under new

environmental conditions determined by current atienchange. Glirids are one of the oldest
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rodent families (Daams & De Bruijn 1994) that werece widespread and diverse. There are
only six extant genera and most are monospeciiicetent times, natural scarcity has been
exacerbated by anthropogenic environmental damege several species are now regarded
as rare and endangered. Many dormouse speciesbarea and profound hibernators. This
is the case for the three European dormice stuukee: the edible dormous6il(s glis), the
common dormouse Muscardinus avellanariys and the garden dormouseElibmys
quercinus.

% The edible dormousé&lis glis is an arboreal species strongly associated to reatu
deciduous forest. Its distribution largely coingdeith the distribution of deciduous
forests of Europe and adjacent regions of the [Eaat. It occurs from France and the
Spanish Pyrenees to the Volga River, northern &ad Latvia (Krystufek 2010 —
Figure 1). It is a selective feeder, concentratingthe most nutritious food sources
available according to the season (Gigirey & Re99 Holisova 1968, Nowakowsky
& Godlewska 2006). Therefore its preferred habgatomposed of a high diversity of
suitable plant species that ensure continuity aidfsupplies through the changing
seasons. This species also responds to strongtosgerr fluctuations in food
availability by skipping reproduction. As an arbalrepecies, it is reluctant to descend
to the ground (Morris & Hoodless 1992) and is dalesio the habitat fragmentation,
more tharMuscardinus avellanariugor example (Mortellitiet al. 2008). Considered
as a pest in the south of its distribution, it @avever rare in the northern part of its
range where it is considered of conservation con(sre Krystufek 2010).

s The common dormouseMuscardinus avellanariysis strongly associated with
woodland edges, shrubs and scrub and particulatazelCorylus avellanaHoney-
suckleLonicera periclymenurand Bramblérubus fruticosugBright & Morris 1996).

It occurs from France and southern Sweden to thedean part of Russian and
northern Asia Minor, as well as in southern Greata, Sicily and Corfu (Corbet
1978 — Figure 1). It is arboreal but usually dosstt ascend as high into the trees as
doesGilis glis. As Glis glis, the species is also considered a selective fahdemust
concentrate on the most nutritious food sourceslabla, namely flowers, fruits,
insects and sometimes eggs and young birds (Ristedrdl. 1984, Bright & Morris
1993, Juskaitis 2007). It is protected in Europd mtluded in national red lists of
many countries (e.g. UK, Nederland, Denmark, Beigiu

% The garden dormousgliomys quercinusis less arboreal than the two other dormice

and colonizes much more diverse habitats, rangimg ftoniferous and mixed forest
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to hilly and cultivated lands (Storch 1978, Ametial. 1994). The diet consists of
acorns, nuts, fruits, insects, small rodents anghgadbirds. Although studies of their
diet are scarce, Ognev (1963) suggested Hamys quercinusis primarily a
predator. In spite of its ecological flexibilityt, is a rare species in many parts of its
range, listed as near threatened and locally deglifdisappearance from as much as
50% of its former range during the last 30 yeargrall in Eastern Europe (UICN
2010). It is now restricted to Western Europe, udolg numerous Mediterranean

islands, with eastern populations having becomttesea and fragmented (Figure 1).

The sensitivity of the three species to both clematd other environmental factors make of
dormice good candidates to study potential effe€tglobal climate changes. The degree of
climatic suitability in potentially new areas cae teduced from relating current occurrence
to current climate through correlation and relagéatistical techniques (Huntlest al. 2004,
Pearson & Dawson 2003). The specific objectivethi study are thus to: (1) identify the
predictor variables that had the highest predicpigwver in the potential distribution models
of the three glirids species; (2) generate potewistribution models for the three glirids
species using the current climatic and other pakymore specific environmental variables;
(3) project the future potential distribution ofetkhree glirids using the projected year 2080

climatic variables.

Materials & Methods

Species and eco-geographical data

Occurrences of the three species were collectexh fgenetic samples given by
numerous collaborators and field work (see HiurneM#&haux 2009; Hirneet al. 2010,
Mouton et al 2011) but also from the GBIF portaht{p://data.gbif.oryy and published
literature (Pilastro 1992, Amoeit al 1994, Bieber 1994, Rodolfi 1994, Peshev & Delo93,9
Pilats 1994, Andera 1994, Jurczyszyn & Wolk 1998kaitis 1994, Tvrtkoviet al. 1998,
Berg & Berg 1999, Kashtalian 1999, Sara 2000, $ag. 2000, Jurczyszyn 2001, Capizti
al. 2003, Heckeret al. 2003, Juskaitis 2003, Koppmann-Rungtfal 2003, Christiansen
2005, Bako & Hecker 2006, Juskaitis & Siozinyte 20Rajtseva A, pers. comm., Henttonen

H, pers. comm.). In total, 1514 records@lfs glis, 3892 records oEliomys quercinugand
6677 records oMuscardinus avellanariusvere collected (see Figure 1 for the repartitibn o

occurrences).
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To determine which environmental variables areartgnt for the distribution on the
species, we considered thirty two environmentaliabdes as potential predictors of the
dormicehabitat distribution (Table 1).

These variables were chosen based on their bialbgalevance. Nineteen bioclimatic
variables derived from monthly temperature and ipi&tion values were obtained from
WorldClim at a resolution of ~10 km? (URbttp://worldclim.org Hijmanet al. 2005). These

climatic variables include annual values such asarmé&mperature and precipitation,
measures of seasonality (e.g., annual range indextyye and precipitation) and extreme of
limiting environmental factors (e.g., temperaturé tbe coldest and warmest month,
precipitation of the wettest and driest months)e Tiormalized difference vegetation index
(NDVI monthly global 1km) from June, July, Auguseptember and October (activity
months of the species besides hibernation) werentélom the land Processes Distributed

Active Archive Center Https://Ipdaac.usgs.gov/lpdapc/Continuous fields Tree cover

products containing two separated files accordintpé broadleaf and needle leaf cover types

were obtained from the Global Land Cover Facilityttd://glcf.umiacs.umd.edu/da}a/

(Hansenret al. 1998). Habitat suitability oFagus sylvaticaQuercussp.,Acer sp.,Carpinus
betulus Fraxinus excelsioandCastanea sativavere obtained from the European Forest data
Centre fittp://efdac.jrc.ec.europa.eu/index.php/climg@asalegnet al. 2010). Using Arcgis

9.3, we added the habitat suitability Quercus petrago that of Quercus robuy the two
species of oak present in the country, to testrtth@ence of the genuQuercusinstead of the
two species separately. The same addition was dondécer campestreand Acer
pseudoplatanut obtain the genuAcer.

The variables corresponding to the habitat suitgtof the tree species have a smaller
extent (see Figure 1A) than the other variabled. &usome of the tree specieskFagjus
sylvaticaor Quercuscan be really important for glirids (e.@lis glis, Krystufek 2010), we
found useful to test their influence despite thalsmxtent it implied. The extent should be
the same for all variables. Therefore two analygaéis two different extents were realized:

- Current distribution, reduced extentomprising all the variables (including habitat
suitability of tree species) but presenting a sraxsiént,

- Current distribution, full extent realized without the variables of the habitat
suitability of the different tree species but preseg a bigger extent.

A third analysis calledProjections for 2080, climate variablescompared the habitat
prediction between the present and the future. ds wased only on climatic data from

Worldclim as only these variables are also avadldbt the future projection. Future climate
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projections for this region for 2080 were retrieviedm www.worldclim.org Data were

available as a raster dataset at a 30 arcsec tiesolabout 1km). These projections are based
on the IPCC’s A1B climate change scenario, whicduases very rapid economic growth, a
global population that peaks mid-century, substgaméiductions in regional differences in per
capita income, and a balance between fossil fuglsaliernative energy sources (IPCC 2007).
Unlike the A2 and B2 projections, this scenariodmts that carbon dioxide emissions will
fall by 2100. Of a number of potential model ruthe A1B scenario suggests a more modest
climate change overall, but slightly higher temper@increases by 2050. Thus, it was chosen
as an overall intermediate temperature scenario.

All environmental variables were resampled to &Ospatial resolution.

Ecological distribution modelling

We used the maximum entropy distribution which bagn found to perform best
among many different modelling methods (Ekthal. 2006, Ortega-Huerta & Peterson 2008).
In our case, its more relevant characteristic &t ih is based on presence-only data. It
estimates the probability distribution for a spstieccurrence based on environmental
constraints (Phillipset al. 2006). We used the freely available Maxent soféwar

(http://www.cs.princeton.edu/~schapire/maxentlaxent outputs a continuous suitability

value (cumulative values), which is an indicatoradtive suitability for the species.

We followed the default settings: regularizatiomltplier, 1; maximum iterations,
500; convergence threshold, 10-5; maximum numberbatkground points, 10 000.
Additionally, we selected the following: random ttgsercentage, 25%; replicates, five;
replicated run type, cross-validate. Selectionfeatures’ (predictors thereof) was carried out
automatically, following the default rules depeniden the number of presence records. We
selected the logistic output format, making the elaghsier to interpret (Phillips & Dudik
2008), and carried out jackknife analyses of tlyili@ized gain with training data to examine
the importance of individual predictors.

Model accuracy was measured both with a binore&tl ¢f omission rates and the area
under the curve (AUC). Maxent models automaticadliculate the statistical significance of
the prediction using test omission rates and foaeli predicted area and provide the
corresponding p-values, which can be used to djrestluate the performance. A one tailed
binomial test was used to determine whether the etsogredicted the test localities
significantly better than random at the “MTSS (Maxi Training sensitivity plus specificity)
threshold” following Jimenez-Valverde & Lobo (2007AUC is a threshold-independent
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measure of model accuracy and ranges from O to demeral, 0.5 represents the performance
of a random model. Therefore values near or bel@ir@licate very poor performance, and
values near 1 indicate perfect performance. An AléGveen 0.8 and 0.9 is considered good,
and above 0.9 is excellent (Araujo & Guisan 2008 evaluated model accuracy with the
five-fold cross-validation AUC statistics. In thase of presence-only data, AUC is probably
overestimated the absence predictions and canewalyate realistically the presence.

Results & Discussion

Maxent seems to perform well in predicting potandistribution of dormice species
under current climate conditions. Models show anCAthlue very close to 1 for test and
training data for the three dormice (see Table T2)e test omission rate for the MTSS
threshold was significant for the three dormiceQ®01; see Table 2). Both results mean that

the model prediction is better than randomness.

Current distribution, reduced and full extent: importance of environmental variables in
the distribution of the three glirids in Europe

Some differences between species were observed sthedying the importance of
environmental variables in the distribution of theropean dormice.

< Glis glis

The predicted potential suitable habitaiGifs glis was more realistic (e.g. more close
to the actual distribution of the species) whertladl variables were taken into account (Figure
1A). In this case, the suitable habitat of the s®em the UK and along the Atlantic coast is
smaller than the real distribution and the spels@stat is less suitable in Scandinavia which
Is not the case when habitat suitability of treecsps are omitted (Figure 1B).

When all the variables are used together (AnnexeTkble 3A), jackknife analyses
revealed that the habitat suitability &fagus sylvatica(FAGUS), isothermality (BIO3),
habitat suitability ofAcer (ACER), temperature seasonality (BIO4) and anpuetipitation
(BIO12) were the five most effective predictors whased in isolation. The highest
contributing variable for theGlis glis is habitat suitability ofFagus sylvaticawhich
overcomes the influence of bioclimatic variabl&his is not surprising given the fact that
Beech woodland is inhabited throughout the ranggn@® 1963, Storch 1978) and that the
species needs a high proportion of mast seedéts abitat. However, it is the first time that

such a link is demonstrated.
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Because some bias could appear if not all theiloigion of the species is taken into
account which is the case in t@errent distribution, reduced extent analysis, a closer look
must be taken also to the analysis omitting habis&gbility of trees using a maximal extent.
In such case, it appears that the species’ rangdugnced to a greater extent by the variable
precipitation (than forest coverage) that fulfire ttop 3 of the most important variables for
the species (Annexe IB, Table 3B).

Moreover, at both extents, the predictor that desed the training gain the most when
omitted — meaning those to have the most informatiat is not present in the other variables
- were precipitation variables (BIO17 - Precipatiof Driest Quarter, Annexe 1A and
BIO19 - Precipitation of Coldest Quarter, Annexe).1Based on these results, it can be
determined that precipitation has a large impadhenclimate suitability model for the range
of Glis glis. This is not surprising considering that we obsdnby radio-tracking, that edible
dormouse reduce drastically its activity when itagy (data not shown). Indeed, dormouse
fur is very thin and poorly suited to repelling @atroplets, so rain and drizzle are a danger
to these animals, whereas mice and voles, for ebegmpth a different fur structure, are
better adapted to cope with rain. This could expthe absence of edible dormouse along the
European Atlantic coast submitted to the Atlanticnate that involves in some years a
majority of summer days dominated by cool, wet i®dy’ weather conditions, probably
affecting the ability of female dormice to raiseithyoung and also reducing the viability of

independent juveniles.

«+ Muscardinus avellanarius

In contrast taGlis glis, , it seems that the distribution modelling as panad to the
real distribution of the species (Figure 1) is &efor Muscardinus avellanariusvhen the
habitat suitability of tree species are omittedy@ife 1B). When all the variables are used, the
distribution modelling of the species is indeed mueduced and non realistic with a quasi-
complete absence of potential suitable habitabuthern, central and eastern Europe (Figure
1A). Thus, we should focus our analyses on theyarsalomitting habitat suitability of
different tree species. In this case, jackknifelys®es revealed that Mean Temperature of
Driest Quarter (BIO9), Temperature Annual RangeXB| Temperature Seasonality (BIO4),
Precipitation of Driest Quarter (BIO17) and Meammperature of Coldest Quarter (BIO11)
were the five most effective predictors when usedsolation (Annexe 2B and Table3B),
which therefore appear to be more relevant forcthramon dormouse distribution. It seems

that climate variables, especially temperature,naoee important for the species’ range than
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other variables such as broadleaf/needleleaf cowveegetation index that appear as the least
contributors to the species distribution (Annexg.ZBhe habitat suitability oFagus sylvatica
appeared in fifth position in the test comprising the variables (Table 3A) but as the
predicted potential range of the species is mosedistee when habitat suitability of tree
species is omitted, this result should be takem wéution. Other variables such as habitat
suitability of Corylus avellanaor Lonicera should be included in further study on
Muscardinus avellanariusas these plants species may be important for pexies.
Unfortunately, such data do not exist at this mam&he species inhabited preferentially
bushes and understorey which could explain thestessntribution of Beech forest in the
species distribution modelling contrary@ds glis. Precipitation of driest month is among the
top 5 which is not surprising in view of the radracking study that revealed a reduction of
species activity due to rainfall (Brighdt al. 1996), suggesting a strong sensibility to
precipitation asGlis glis However, it seems that the highest contributiragiable for
Muscardinus avellanariuds temperature. This is reinforced by the factt thais the
Temperature seasonality (BIO4) that appears, ih tests, to have the most information that
is not present in the other variables (Annexe2)gtret al. (1996) also showed that low
temperature reduced activity of the species ancethiee their breeding success. The authors
suggested besides that the maritime climate iraBritwith regularly wet and cold summers,

should be responsible of the scarcity of dormicBritain.

«+ Eliomys quercinus

The difference between the two distribution modellanalyses (i.e. all the variables
and omission of habitat suitability of tree spefies not obvious forEliomys quercinus
(Figure 1A and B). Both maps are omitting the pneseof the species in Scandinavia
although it is still occurring in some little arglbut far less than what is indicated by the
IUCN map, Hentonnen pers. comm.). Both analyseklibigt the importance of temperature
as important contributor to the species distributjdable 3A and B): Isothermality (BI1O3),
Mean Temperature of Driest Quarter (BIO9), Mean perature of Coldest Quarter (BIO11),
Temperature Seasonality (BlIO4), Min Temperature @bldest Month (BIO6) and
Temperature Annual Range (BIO7), were the mostctée predictors when used in
isolation. Contrary td@slis glis, broadleaf cover and habitat suitabilityFdgus sylvaticaare
among the less influential variables suggestingsa hrboreal behaviour th&tis glis which
has already been noticed in the literature (Maclb8aBarret 1993).Eliomys quercinuss
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indeed frequently active on the ground (Vaterla@8) and has a certain ecological

flexibility colonizing different habitats from coierous and mixed forests to hilly and

cultivated land (Storch 1978, Amoet al 1994, Patriarca & Debernardi 1997). It has even
been defined as a euryoecious species (see trevreviinhabited biotopes in Storch 1978)

for which the tree species composition and thegmes of a forest at all is only of secondary
importance (Kratochvil 1967, Storch 1978), whicleamfirmed by our results.

The restriction on the species’ range to the wespart of Europe could be due to
competition with another close species, a gliridned the Forest dormous®ryomys
nitedula which distribution extend from West Switzerlandoiigh eastern and southern
Europe, Asia Minor and the Caucasus to central iRugsd central Asia (Krystufek &
Vohralik 2008). The distributions of both speciese awon-overlapping which possibly
indicates competitive exclusion (Krystufek 2003)ecBuse interspecific competition can
affect species distributions through geographical acological separations (Case & Gilpin
1974), it would be interesting to use in furtherdsés the distribution ddryomys nitedulan
the modelling to include all potential factors detmant for the garden dormouse

distribution.

Projections for 2080, climate variables influence of the climate change on the
distribution of the three glirids species in Europe

Figures 2 reveal the projections of the habitatability for the three glirids in the
present and the future according climate varialles. figure 3 shows the difference between
the two projections and enable a better view ofelese and increase of habitat suitability in
the future. The Balkans and the Anatolian regiongarticular become unsuitable fGiis
glis andMuscardinus avellanariuand a range contraction in these same areas éctexpin
the future (Figure 3). A decrease of the habit#gability is also observed in Central Italy for
both species although it is more pronouncedMuscardinus avellanariusvhere a range
contraction is also observed in this area. TheidbePeninsula seems less touched by the
phenomenon - the areas that become unsuitable ifutire are in fact already not suitable at
the present time in view of the absence of occugencorded there. Concerning the northern
population of the actual species’ range, unsuitablgtat forGlis glis seems to appear in the
future in the UK, in Atlantic coast and Norway lihése areas are also already unsuitable for
the species given the absence of recorded occesemevertheless, it seems that North
Germany will become less suitable f8lis glis but also forEliomys quercinusOn the other

hand, some new areas will appear suitable in thedult is notably the case in Eastern
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Europe forGlis glis and in central-eastern Europe fduscardinus avellanariuplus an area
in south of France and Finland for this last spec@oncerningeliomys quercinusall the
southeastern Europe become more suitable.

Therefore, our results revealed in general a nattvshift of the distribution and
habitat suitability ofGlis glis and Muscardinus avellanariugor the southern part of their
actual distribution and an eastern shift for th@@ntral and Northern’s ones. This north-
eastern shift under the A2 scenario is the gerteead observed by other scientist (IPCC
2007, Metzgeet al. 2008). In contrast, foEliomys quercinusa southward shift is observed
in the Balkans but that result must be taken wailition due to the potential competition with
Dryomys niteduldhat is not integrated in the model.

Conclusion

Maxent performs well in predicting potential sphtestribution of dormice species in
view of the good results of statistical tests. Sdalifferences between species were observed
when studying the importance of environmental \@es in the distribution of the European
dormice. Principally, this preliminary study giveseful results in revealing difference
concerning important environmental variables mob#iyweenGlis glis on one side, which
distribution seems more constrained Fggus sylvaticehabitat suitability and precipitations
and betweerEliomys quercinusand Muscardinus avellanariu®n the other side, which
distribution seems more determined by temperalespite the use of several trees habitat
suitability, we recognize that the modelling mayssnsome other non-climatic factors that
may be important range determinants: for exangueylusavellanaor Loniceraspecies that
may be important foMuscardinus avellanariugpresence or the distribution @fryomys
nitedulathat is known to be in direct competition wkhomys quercinusOne of the greatest
challenges in modelling species distributions @esd accounting for biotic interactions such
as predation and competition into range predictigtesarney & Porter 2009). However, our
results have highlighted important differences et species that could be important for
future conservation plan, among others the importak betweenGlis glis and habitat
suitability of Fagus sylvatica

Current studies suggest that effective specieg@mental niches are conservative

over time (Martinez-Meyeet al. 2004), meaning that when environmental conditicmsnge
dramatically outside of the ecological conditionsathich populations are currently adapted,
there is either migration towards new areas wiitable conditions or extinction is probable

(Thomaset al. 2004, Hijmans & Graham 2006). The degree to wlackpecies will be
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affected by climate change depends thus of itsedssph capacity to new areas that may
become climatically suitable. The future contractiof the Glis glis and Muscardinus
avellanariusrange’s revealed in Italian and Balkan peninsalpgeared dramatic for these
species as these areas are at the present timenmygoytant in term of genetic diversity for
both species (Hurnest al 2010, 2011, Moutoret al 2011). Both species having limited
dispersal ability due among others to their arbospacificity and the fragmentation of their
habitat, it is more than likely that these southgopulations experience extinction implying a
dramatic loss of the genetic pool of both spedies indeed known that both species are
reluctant to cross open ground (Bright & Morris 199992, Morris & Hoodless 1992).
Moreover, Mortellitiet al. (2008) have compared the response of three attrodents Glis
glis, Muscardinus avellanarius, Sciurus vulgari® habitat loss and fragmentation. They
revealed thaGlis glisis clearly the most sensitive species, since piglvability of presence
is found only in the largest and least isolatedhalbitat patches which denoted low dispersal
capabilities.

The strong link betwee6lis glis with deciduous trees could also penalize thisisgec
when migrating to new climatically suitable habikecause it is known that past migration
rates of tree species are far below the rates nedjuinder projected climate change, e.g. less
than 100 km/yr (Davis & Shaw 2001, McLachlanhal. 2005). It is not expected that large
areas of mature broadleaf forest could developithern Europe until the end of the century
(Mc Lachlanet al. 2005).

Matching phenology with future climatic conditiomsll also constitute one of the
main pressures for dormouse populations, especfallyexample if temperature-driven
gestation times become out of synchrony with fobdnalance (Thomast al 2004, Sanzt
al. 2003). There are some indications that climatiangjes are already affecting glirids in
Europe. For example, the occurrence Glfs glis in nest-boxes (i.e. the awakening of
hibernation) begin four weeks earlier than 33 yegs in Germany increasing by the way its
predation of eggs or juvenile birds of the Piedchtgher,Ficedula hypoleucgKoppmann-
Rumpfet al. 2003). If changes in phenology and ecology areadly being detected when the
world has only warmed by an average of 0.6°C, nmanye far-reaching effects will probably

occur in response to levels predicted by the IPR@(et al 2003).
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Figures

Figure 1 — Occurrence records of species (left) gpeties’ distribution (right) according to
Castien (2002), Krystufek (1999), Krystufek and Yadtk (2005), Lay (1967), Likhachev
(1972), and Shidlovskyi (1962) foGlis glis and IUCN www.iucnredlist.orgy for
Muscardinus avellanariugaind Eliomys quercinusPredicted habitat suitability of the three
glirids : (A) Current distribution, reduced extdmtith all the variables; see Table 1) and (B)
Current distribution, full extent (without the htdiisuitability of the tree species).

| Occurence records Distribution Habitat suitability |

EDIBLE DORMOUS

Figure 2 — Comparison between the present (A) haduture (B) prediction of potential
suitable habitat of the three glirids in EuropetBmaps were realized using only bioclimatic
variables.
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Fig 3 — Change of predicted potential suitable talior the three glirids in Europe.

EDIBLE DORMOUSE, Glis glis

Decrease in habitat suitability

Increase in habitat suitability




Tables

Table 1 - Environmental predictor variables usethtmlel the potential distribution of the

three glirids

Code Variable

biol Annual Mean Temperature

bio2 Mean Diurnal Range (Mean of monthly (max temp - min temp))
bio3 Isothermality (P2/P7) (* 100)

bio4 Temperature Seasonality (standard deviation *100)
bio5 Max Temperature of Warmest Month

bio6 Min Temperature of Coldest Month

bio7 Temperature Annual Range (P5-P6)

bio8 Mean Temperature of Wettest Quarter

bio9 Mean Temperature of Driest Quarter
bio10 Mean Temperature of Warmest Quarter
biol1l Mean Temperature of Coldest Quarter
biol2 Annual Precipitation

biol3 Precipitation of Wettest Month

biol4 Precipitation of Driest Month

biol5 Precipitation Seasonality (Coefficient of Variation)
biol6 Precipitation of Wettest Quarter

biol7 Precipitation of Driest Quarter

bio18 Precipitation of Warmest Quarter

bio19 Precipitation of Coldest Quarter
ndvio6 Normalized difference vegetation index of June
ndvio7 Normalized difference vegetation index of July
ndviO8 Normalized difference vegetation index of August
ndvi09 Normalized difference vegetation index of September
ndvil0 Normalized difference vegetation index of October

carp Habitat suitability of Carpinus betula

frax Habitat suitability of Fraxinus excelsior

quer Habitat suitability of Quercus robur and Quercus petrae

acer Habitat suitability of Acer campestre and Acer pseudoplatanus
casta Habitat suitability of Castanea sativa

fagus Habitat suitabiliy of Fagus sylvatica

broad Broadleaf coverage

need| Needleleaf coverage

Table 2 — AUC tests and test omission rate foMA&S threshold. *** = p < 0.001

Current distribution, reduced extent
(All variables)

Current distribution, full extent
(Variables without habitat suitability of trees)

training data test data | test omission rate | training data testdata | test omission rate
Glis glis 0.916 0.899 0.133*** 0.934 0.923 0.195%**
Muscardinus avellanarius 0.905 0.93 0.082*** 0.895 0.928 0.154***
Eliomys quercinus 0.886 0.903 0.088*** 0.883 0.9 0.09***
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Table 3 — Top five of the important variables foe distribution of the three glirids. a)
Current distribution, reduced extent (All variablds) Current distribution, full extent (All
variables except habitat suitability BAgus, Castanea, Carpinus, Acer, Quercus, Frajinus

a) Glis glis Muscardinus avellanarius Eliomys quercinus
Fagus = habitat suitability Bio9 = Mean Temperature of
1 du Hétre Driest Quarter Bio3= Isothermality
Bio9 = Mean Temperature of
2 Bio3 = Isothermality Bio4 = Temperature Seasonality Driest Quarter
Acer = habitat suitability Bioll= Mean Temperature of Bioll= Mean Temperature of
3 du Erable Coldest Quarter Coldest Quarter
Bio4 = Temperature
4 Seasonality Biol= Annual Mean Temperature | Bio4 = Temperature Seasonality
Biol2 = Annual Fagus = habitat suitability du Bio6 = Min Temperature of
5 Precipitation Hétre Coldest Month
b) Glis glis Muscardinus avellanarius Eliomys quercinus
Biol7 = Precipitation of Bio9 = Mean Temperature of
1 Driest Quarter Driest Quarter Bio4 = Temperature Seasonality
Biol2 = Annual Bio7 = Temperature Annual
2 Precipitation Range Bio3 = Isothermality
Biol4 = Precipitation of
Driest Bio9 = Mean Temperature of
3 Month Bio4 = Temperature Seasonality Driest Quarter
Bio7 = Temperature Annual | Biol7 = Precipitation of Driest Bioll = Mean Temperature of
4 Range Quarter Coldest Quarter
Bio4 = Temperature Bioll = Mean Temperature of Bio7 = Temperature Annual
5 Seasonality Coldest Quarter Range
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Annexes

Annexe 1 - Jackknife analyses of individual premlidgmportance in the development of the
full model in relation to the overall model qualiy the ‘total gain’ (red bar below) at ~10 x
10 km for Glis glis. A) All variables, B) All variables except habitatiitability of Fagus,
Castanea, Carpinus, Acer, Quercus, Fraxindgows show the predictor that decreased the
training gain the most when omitted.
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Article 2 : Habitat du loir gris en limite Nord-ouest de son aire de

répartition (Gaume, Belgique)

Hurner, H, Meynard, C & Michaux, J (2012) Distribution and habitat requirements of
the edible dormouse Glis glis) in the north-western limit of its distribution area

(southern Belgium).In preparation.

Synthese
Présentation de l'article:

Le loir gris est considéré comme rare au Nordateasre de répartition. Une premiére
explication de cette rareté a été donnée pardlarfi. Cette derniére étude ayant été faite a
grande échelle, nous avons voulu déterminer lesctaistiques environnementales
importantes pour la distribution de I'espéce engBgle ou I'espéce est considérée comme
rare et son aire de répartition réduite a I'extré&und-est du pays (une mise a jour de sa
distribution sera notamment réalisée a ce propos).

Le second obijectif de ce travail est d’étudier ghuécisément si une spécificité ecologique
accrue chez une espeéece, peut exacerber sa raretéétlde sur I'habitat de I'espéce dans
cette région sub-optimale a donc été réalisée permettre de déterminer I'importance de la

,,,,,,

Conclusions :

La mise a jour et la modélisation de la distribatde I'espece en Belgique a confirmeé
les données datant de 1977 révélant une limitateiha présence de I'espece au sud-est du
pays, en Gaume. Le loir gris est principalemensgmé dans les foréts décidues mais pas
systématiquement dans les habitats considérés captimaux pour I'espéce au sein de ces
foréts. Ses populations semblent s’organiser echpatplus ou moins éloignés les uns des
autres. L’étude de terrain sur ses préeféerencedbddtaévéele un intérét marqué pour les foréts
décidues situées sur les pentes sud mais aussil@®urabitats structurés (5 strates) et
diversifiés présentant une strate arbustive damsaskurant un continuum de nourriture tout
au long de sa période d’activité.

La variable « précipitation » semble avoir unedarifluence sur la distribution du loir gris en
Belgiqgue comme le suggérait I'étude effectuée gelagchelle. Cependant, ici, la variable

« température estivale » apparait également congéteendinante. Cela confirme I'importance



du climat atlantique sur la répartition de I'espacteNord-Ouest de son aire de répartition,
induisant certaines années une majorité de joursqax et froids.

La projection de la distribution du loir dans lduiy en 2080, en Belgique ne met pas en
évidence un déplacement significatif de la distidoumais bien une réduction de celle-ci sur
presque la moitié de sa surface actuelle.

En conclusiongcette étude révele que les préférences d’habitédidgris décrites au
centre de son aire de répartition persistent aul ercelle-ci. Cette constatation ne met donc
pas en évidence une potentielle adaptation dedas@ des habitats moins optimaux. Cette
spécificité écologique pourrait jouer un role impot dans la rareté de I'espece au nord de

son aire de répatrtition.
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Abstract

The edible dormouseG(is glis) is rare in many parts of its distribution area,
particularly in northern Europe where it is of censtion concern. The aim of this study is to
provide an update of the species distribution itgiBen, to identify the habitat requirements
of the species in this country and to understanathvanvironmental factors are limiting its
occurrence in this region which is situated atrtbegh-western part of the distributional range
of the species.
The results revealed that the species is still iraelgium and that it is mainly localized in
Gaume (South-Eastern Belgium). The species ocouish and diversified deciduous forest.
Considering the results of the species distributinadelling, precipitation and summer
temperature are important factors for the distrdsubf the species. Under a scenario of future
climate change, the species’ range would experiensery slight shift northward and a

contraction by 40% of its current area.

INTRODUCTION

Understanding the geographical distribution of ecggs is one of the most important aspects
for the study of its populations, ecology and mamagnt (Guisan & Zimmermann 2000,
Anderson & Martinez-Meyer 2004). The edible dormeuBlis glis (Linnaeus 1766), is an
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arboreal and nocturnal inhabitant of deciduous m@unced forests in Europe (Storch 1978).
Although the edible dormouse is common in south&urope, it is rare in northern Europe,
where it has been classified as of conservatiorraon(Krystufek 2010). Along its northern
range, populations are fragmented and densitieboarén Lithuania (Juskaitis 1995), Latvia
(Pilats 1994) and Poland (Jurczyszyn 1995). Belgsisituated in the north-western part of
the distributional range dBlis glis (Figure 1). It is a naturally rare species in toaintry
(Libois 1977) and its ecological requirements aoé fally understood. Its distribution was
described in 1977 by Libois who showed that theiggeoccurrence was limited in the south-
eastern part of the country. Despite the specigseawation concerns in its northern
distribution (Krystufek 2010), no other information the species occurrence in Belgium has
been published since 1977.

Genetic variability allows evolution and adaptatiom changing environmental
conditions, directly affecting the long-term sumiof the species. It is of prime importance
to protect the most genetically distinct populasior®o maintain a maximum of genetic
diversity within a species (Beardmore 1983, Milkat_ibby 1991). The periphery or margin
is one of the most active regions of genetic défifieiation because it is source of population
isolation and differentiation (Mayr 1954, Gould 2)0Therefore, populations at the margin
are keys to the conservation and maintenance datigediversity of a species (Soule 1973,
Scudder 1989, Millar & Libby 1991, Lesica & Allendd 995). Recent studies indicated that
the Belgian peripheral population @lis glis appears small, fragmented and with low
densities (Hurner & Michaux 2009, Hurner, unpuldidh Previous genetic studies also
revealed low mitochondrial diversity (Hurnet al. 2010) and low nuclear genetic diversity
for this population (Hirneet al. 2012). Despite its low genetic variability, thisgulation is
valuable for the species’ conservation because ppears to be highly genetically
differentiated as compared to the other Europegpoulptions (Hurneret al. 2012). To
preserve the evolutionary potential of the speciesyould thus be highly valuable to
understand the ecological need<=dit glis at the edge of its distribution.

The aim of this study is to provide an update f& ¢dible dormouse’s distribution in
Belgium, to identify its habitat requirements inisthcountry and to understand which
environmental factors are limiting its presencéhiese regions. In addition, a prediction of the
future range of the species in Belgium will be issad as it will enable to draw adequate

conservation measures for this rare species.
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MATERIAL & METHODS

Update of the distribution area

Our paper summarises records compiled up to theoEAA07. Several methods were
used to collect the species’ occurrences: trapgiag;tubing, call to species observations.
Trapping session (438 nights-traps) were carrigdusing Sherman traps fixed directly to the
trunk of trees because the edible dormouse, beirgytzoreal animal, is reluctant to descend
to the ground (Morris & Hoodless 1992).
The method of hair-tubing was also tested in thidys This method has proved to be suitable
for Glirids, Muscardinus avellanariugCapizzi et al. 2002) and other arboreal mammals
(Suckling 1978, Lindemanyeat al. 1994). To achieve this preliminary study, 30 fiabes
were fixed to the trees in a woodlot where edildendce were present for sure (Torgny, see
Assessment of the habitat requirements for desonigtf the study area): 5 were dispersed in
6 different plots of which 3 were known to sheltrmice (nest-boxes occupied by the
animal) and 3 were taken randomly. Records were @ilgen by ornithologists, other field
naturalists and foresters, following a call to dmes observations we published in three
different naturalist journals (Hurner 2005, Bror2895, Hiurner & Libois 2006). All localities
were plotted on UTM (10x10km) grid maps.

Assessment of the habitat requirements
Study sites and sampling methods

The study of habitat requirements @fis glis was carried out in Belgian Lorraine
(south-eastern part of Belgium) in six differentodots: Torgny, Camus, Meix, Pignaumont,
Muno and Anlier (Fig. 2). The Belgian Lorraine isatacterized by a milder climate. This is
due to its calcareous sandstone soil and its baxitbrthe Ardennes Massif protecting the
area from the north winds. The region is separbiethree important forest strips situated on
the top of the three “cuestas” (elongated hillswasymmetric slope) characterizing the area.

Torgny and Camus were both situated on the warrthdauaing slopes of the southern
forest strip and constitute optimal habitat for gpecies (Fig. 2A). Both sites are dominated
by mixed broad leafed woodland consisting mainlyoak Quercusssp), beechHagus
sylvaticg, hornbeamQarpinus betulus maple Acer ssp.) and ash(axinus excelsigr The
undergrowth was usually rich and dominateddayylus avellanaRubusssp.,Crataegussp.,
Cornus sanguingeViburnum lantana Meix, Pignaumont and Muno areas were situated on

the second forest strip of the Belgian Lorraingg(FRAA). Meix area was dominated by an
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arboreal strata consisting mainly Bagus sylvaticaand Quercusssp. and presented little
understorey diversity and density containiRgbusssp in quantity. There were also small
plots of Pinus sp in this area. Forest in Pignaumont was mixeith Wagus sylvaticaand
Pinus sspUnderstorey stratum was little developed andesgmted bywaccinium myrtillus
andPteridium aquilinumMuno area consisted of mixed broad leafed woodtamdposed of
Quercus sp and Fagus sylvaticawith rich undergrowth formed bjRrubus ssp Corylus
avellang Crataegussp. An old house stood in Muno area where dormahs#tered since
many years. Anlier area was considered as a suimaphabitat forGlis glis with a high
forest dominated bifagus sylvaticand almost no understorey stratum.

Wooden nest boxes were dispersed at average ilg#eofab0 m in the different
woodlots (see Table 1 for details) and data wehleaed in 15m radius circular plot around
each nest box. During 2006 and 2007, the nest bores checked every 2 weeks from May

to September to assess presence or absence otdormi

Site variables

The slopes and several variables representing Ithestic composition and the
structure of the forest fragment were measuredaah éransect in which nest boxes were
placed. Considering the habitat variables usederipus analogous studies (Bright & Morris
1990; Berg & Berg 1998; Capizet al. 2002), the following parameters were recorded: (i)
forest type (deciduous, mixed); (ii) number of viaggen strata (0.5m, 0.5-1m, 1-2m, 2-7m,
>7m); (iii) vegetation strata layer extent (relati% cover of the strata herbaceous — shrub
(0.5m) — low-understorey (0.5-1m) — high-undersgqfie2m) — arboreal ( >7m) and brambles
rubus); (iv) Total density (hnumber of tree/m?) idd; (v) Density (number of shrub/m?2) of low
shrub (<2m) and high shrub (>2m); (vi) Mean undeest height; (vii) Number of oak tree;
(viii) Number of hazel tree; (ix) Total number ofapts supplying “soft-mast” (Count of
Viburnum lantana Cornus sanguinae, Crataegus sp., Sorbus aucup&dembucus nigra,
Taxus baccata, Prunus avijngx) Total number of plants supplying “hard-maatailability
(Count of Fraxinus excelsior, Acesp., Quercussp, Fagus sylvaticg (xi) Total number of
tree supplying dormouse-edible flowers (CountGsataegus spp., Quercus spp. and Acer

spp); (xii) Species diversity at each strata.

Statistical analysis
The Shapiro-Wilk W testised to test for normality was significant for thké variables

(data not shown). Then the hypothesis that theesfe distribution is normal was rejected.
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The PearsonChi-square was chosen to relate the binary ordinalerm#gnt variable
(presencel/absence) to the categorical variablesnégrdction plots of frequency were used to
visualize the results. Correspondence analysisusad as a second descriptive technique on
each variable. A significance level of p=0.05 wagdithroughout the study. All statistical
analyses were performed using STATISTICA 9.0 progpackage (StatSoft, 2001).

Habitat modelling of the species in Belgium
Species and eco-geographical data

Seventy occurrence records for the species welected in total. To determine which
environmental variables are important for the dstion on the species in Belgium, we
considered thirty three environmental variablepat®ntial predictors of th&. glis habitat
distribution (Table 2). These variables were chdsased on their biological relevance to the
edible dormouse distribution (Krystufek 201@)titude andnineteen bioclimatic variables
derived from monthly temperature and precipitat@iues were obtained from WorldClim

(Hijman et al. 2005) at a resolution of 1 km? (URittp://worldclim.org. These climatic

variables include annual values such as mean teyperand precipitation, measures of
seasonality (e.g., annual range in temperature paadipitation) and extreme of limiting

environmental factors (e.g., temperature of thelestl and warmest month, precipitation of
the wettest and driest months). The normalizecedifice vegetation index (NDVI, monthly
1km grid) from June, July, August, September antbler (activity months of the species
besides hibernation) were taken from the USGS Rwmtesses Distributed Active Archive

Center https://Ipdaac.usgs.gov/lpdanclree cover was downloaded in two layers, braafdle

and needle leaf cover, obtained from the Global dLarCover Facility
(http://glcf.umiacs.umd.edu/dajgHansen et al. 1998). Habitat suitabilityFegus sylvatica

Quercus sp., Acer sp., Carpinus betulus Fraxinus excelsiorand Castanea sativawvere
obtained from the EFDAC (European Forest data @gntr
(http://efdac.jrc.ec.europa.eu/index.php/climat€asalegneet al. 2010). Using Arcgis 9.3,

we added the habitat suitability Quercus petra¢o that ofQuercus roburthe two species of
oak present in the country, to test the influentehe genusQuercusinstead of the two
species separately. The same addition was doAedo campestrandAcer pseudoplatanus
into the genug\cer.

To compare the habitat prediction between the ptesed the future, only climatic
data from Worldclim were used to model the hakigpresent time as only these variables

are also available for the future projection. Fatalimate projections for this region for 2080
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were retrieved fromvww.worldclim.org Data were available as a raster dataset at ac86a

resolution (about 1km). These projections are basedhe IPCC’'s A1B climate change
scenario, which assumes very rapid economic groatglobal population that peaks mid-
century, substantial reductions in regional diffe@s in per capita income, and a balance
between fossil fuels and alternative energy sou(@€C 2007). Unlike the A2 and B2
projections, this scenario predicts that carborxid® emissions will fall by 2100. Of a
number of potential model runs, the A1B scenarigitsoa more modest climate change
overall, but slightly higher temperature increabg2050. Thus, it was chosen as an overall
intermediate temperature scenario.

All environmental variables were resampled to 1dpatial resolution. All layers were
clipped to an area bounded by a rectangle encommgaak of Belgium and all the sampling
points (latitude and longitude coordinates for thox are: 51.8169776 top, 51.8169776 right,
1.72992824 left and 48.6089776 bottom).

Species distribution modelling

We used the maximum entropy distribution which bagn found to perform best
among many different modelling methods (Ekthal. 2006, Ortega-Huerta & Peterson 2008).
In our case, its more relevant characteristic &t ih is based on presence-only data. It
estimates the probability distribution for a spsetieccurrence based on environmental
constraints (Phillipset al. 2006). We used the freely available Maxent soféwar

(http://www.cs.princeton.edu/~schapire/maxgntlaxent outputs a continuous suitability

value (cumulative values), which is an indicatoradtive suitability for the species.

We followed the default settings: regularizatiomltplier, 1; maximum iterations,
500; convergence threshold, 10-5; maximum numberbatkground points, 10 000.
Additionally, we selected the following: random ttgsercentage, 25%; replicates, five;
replicated run type, cross-validate. Selectionfeatures’ (predictors thereof) was carried out
automatically, following the default rules depeniden the number of presence records. We
selected the logistic output format, making the elaghsier to interpret (Phillips & Dudik
2008), and carried out jackknife analyses of tlygiliarized gain with training data to examine
the importance of individual predictors.

Model accuracy was measured both with a binore&tl@f omission rates and the area
under the curve (AUC). Maxent models automaticaediculate the statistical significance of
the prediction using test omission rates and foaeli predicted area and provide the

corresponding p-values, which can be used to direstaluate the performance. A one tailed
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binomial test was used to determine whether the etsogredicted the test localities
significantly better than random at the “MTSS tlmwad” following Jimenez-Valverde &
Lobo, 2007. AUC is a threshold-independent meastineodel accuracy and ranges from O to
1. In general, 0.5 represents the performance @ihdom model. Therefore values near or
below 0.5 indicate very poor performance, and v&ahear 1 indicate perfect performance. An
AUC between 0.8 and 0.9 is considered good, angeab® is excellent (Araujo & Guisan
2006). We evaluated model accuracy with the fild-twoss-validation AUC statistics. In the
case of presence-only data, AUC is probably ovienestd the absence predictions and can

only evaluate realistically the presence.

RESULTS

Update of the distribution area

The edible dormouse is still a rare species imgiBeh. Its occurrence was registered in
a total of only nine grid squares (Figure 3B).distribution is limited in Belgian Lorraine as
already observed in previous studies (Figure 3Ajold 1977). The call survey was not
successful with only 15 sightings of which only @responds effectively t&lis glis (data
not shown). Trapping was not decisive as only éviddals were trapped on 438 nights-traps.
None of the 15 hair-tubes fixed in randomness pietsaled the presence of dormouse
although 8 of the 15 tubes fixed near occupied-beses did. Foresters gave us the most

valuable occurrences dlis glis.

Assessment of the habitat requirements

Unfortunately, the hypothesis that the respectiaribution is normal had to be
rejected for all our variables because our sampke® too small. We thus transformed our
metric data in categorical data for statisticallgses. In several cases, the number of nest-
boxes was not equal in each category (see Anneixe the Observed frequencies) so our
results must be taken with caution.

The variables that are statistically related to thecurrences of dormice are
summarized in Table 3. On the contrary, the vagiaidmeter of the tree (Cpi = 5.917746 ;
p = 0.052) and the number of oak trees f@)hi: 0.024 ; p = 0.87) are not related to the
occurrences of dormice. Only the significant vadeabwere described. In conclusion,
according to the interaction plots of frequency &mel correspondence analysis (see Annexe

2), we observed that edible dormouse is more peevah deciduous forests with south slopes
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and plots presenting the 5 vegetation strata, aiume@6-19%) shrub and low-understory
coverage, an important high understory (6-19% afdl@%) and arboreal (50-100%)
coverage, a medium brambles coverage (11-30%), daume(0.06-0.09 nbr/m2) density of
trees, a high (0.05-1 nbr/m?) density of low- andhkunderstory, a medium (1-5m)
understory height, a high number of hazel tree3((@ees), a medium (6-15 trees) number of
‘soft mast’ and ‘hard-mast’ trees and high spedadiegersity in the herbaceous, shrub,

understory and tree strata.

Habitat modelling of the species in Belgium
Importance of environmental variables in the disiition of the species in Belgium

Jackknife analyses revealed that mean temperatuhe evettest quarter, precipitation
of the coldest quarter, precipitation of the wdtipsarter, precipitation of the driest quarter
and precipitation of the wettest month were the fwost effective predictors when used in
isolation (Fig. 4), which therefore appear to berencelevant for the edible dormouse
distribution. The broadleaf coverage as habitatability of tree species appears to have a
medium participation in the distribution of the leldi dormouse compared to bioclimatic
variables. Maximum temperature of the warmest montean diurnal range, precipitation
seasonality, isothermality, and needleleaf covemragele only small contributions towards
model development.

The AUC for the training data was 0.991 and fst tdata was 0.997. The test
omission rate for the MTSS threshold was 0.333 @8@1). Both results mean that the

model prediction is better than randomness.

Influence of the climatic change on the distribotaf the species in Belgium

The habitat suitability oGlis glis predicted through the projection of its bioclingati
niche on present climate is shown in Figure 5Aeltealed that the present habitat suitability
of G. glisin Belgium is mainly situated in Gaume, southhe Ardennes, through the three
cuestas. An additional potential suitable habitatthe species is detected near Spa, in the
Liege district, eastern Belgium. In the future, ttabitat suitability of the species will extend
slightly in a northeastern direction although thestbhabitat will stay in gaume (Figure 5B).
Following this projection, we estimated that théikat of the edible dormouse will become in
the future less suitable in 40% of its actual repan.
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DISCUSSION

The distribution of the edible dormouse in Belgiisrsmall and mainly localized in
Gaume. It seems to be absent from the “Arlon cgUnsituated more to the east. It inhabits
mostly broad-lived forests. The decrease of thebmrmof grid occupied after 2000 (Fig. 3B)
is probably due to the methods and the difficuttycapture the species (the occurrence data
obtained before 2000 were coming mainly from owlgtg). Indeed, the fact that the species
lives mostly in the canopies of trees and bushesriis & Hoodless 1992) complicated the
trapping. Fixing traps above the ground helps asidgunest-boxes increase the efficiency.
However, the populations of edible dormouse in Belgseem to be organized in patches
more or less distant from one another which redtleedchance to trap them by chance, even
in an optimal habitat (personal observation).

The habitat modelling study confirmed our previdasiings by revealing a potential
distribution localized in Gaume, except for a snpaltential suitable habitat localized in the
Liége region (Spa (Figure 6A). Occurrences of edddrmouse in Liége forests have already
been detected but they are date back to 1848 (D&dp). No other observations were
collected since then. It would be interesting tosdone trapping sessions in this region to

check if this species still survives there.

Despite the small sample, our preliminary studg revealed interesting insights on
the habitat requirements of the species in BelgiBreferred habitat in Belgium seems to be
deciduous forests in south-facing slopes, probtablyenefit from the much sunnier and drier
climatic conditions. The highest occurrence of &itbormouse in habitat comprising high
species diversity is probably related to the oaure of a continuous food supply. Dormice
are known to forage selectively on different plapécies during different periods (from May
to October) and the continuity of food supply ireas with a diverse plant community is
important (see Hurner & Michaux 2009). Brambles hadel are two species that seem to be
related to the presence of dormouse in Belgium tantheir need of soft- and hard-mast
during respectively early and late summer (GigigeRRey 1999, Holisova 1968). The higher
occurrence ofG. glis in forests with high vegetation structure commgsiive strata with
dense understorey and high trees probably relatethe fact that dormice are arboreal,
horizontal branches and shrubs being used for memtsn(Morris & Hoodless 1992).
However, to fully understand the detailed ecololgreguirements of the species in Belgium,
further investigations needs to be conducted vatigdr samples and a larger extent of the

study area.
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Considering the results of the species distrilbutidelling, the broadleaf coverage is
a factor important for the distribution of ediblerthouse compared to needle leaf although
the influence of forest coverage seems to be ogsguhby those of climatic factors. More
precisely, it seems that precipitation does hawgeat influence over the suitable climate
areas for the species in Belgium. Indeed, fourhef five most effective predictors concern
precipitations. This is not surprising considerthgt our radio-tracking experiments (data not
shown) evidenced that the edible dormouse redscadtivity when it is rainy. The same
behaviour was revealed Muscardinus avellanariuby radio-tracking with rainfall reducing
its activity (Brightet al. 1996). Indeed, dormouse fur is very thin and postited to water
droplets, so rain and drizzle are a danger to tlmsmals, whereas mice and voles, for
example, with a different fur structure, are be#téapted to rain.

Nevertheless, the more relevant factor for the leddormouse distribution is the mean
temperature of the wettest quarter which correspdndthe summer in Belgium (Institute
Royal Météorologique). This result is not surprisas the species can enter in torpor even in
summer when the temperature drop under a partitulashold. In view of the short activity
period the species must face to reproduce, maikeemdnd take weight before the winter, it is
thus essential for dormice to maximize the timearduactivity period. This could explain the
absence of the soecies along the European Atlaa#ist (Figure 1). Indeed, these areas are
more submitted to the Atlantic climate that invave some years a majority of summer days
dominated by cool, wet ‘westerly’ weather condigohese conditions probably affect the
ability of female dormice to raise their young aaldo reducing the viability of independent
juveniles.

The test about the importance of different decidutree species habitat suitability
(Carpinus betula, Fraxinus excelsior, Quercus, Acégstanea sativa, Fagus sylvafica
revealed that climatic factors surpassed the infleeof these tree species on the distribution
of the edible dormouse. The normalized differenegetation index (NDVI) was chosen as an
interesting factor to test if food supply from ansuer month in particular was more
important for the species but no trend was revealedfirming the predominant role of the
climatic factors on the distribution &. glisin Belgium.

Future predictions revealed that habitat suitabif the edible dormouse will
experience a slight range shift by the year 208izhvis in agreement with the general theory
that species are expected to shift their rangewaol#s in latitude in response to shifting

climatic zones (Hugues 2000, Walthetr al. 2002). However, the best habitat will stay in
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Gaume and will even experience a range contractith the disappearance of suitable
habitat from a large part of the three cuestas. €@urent model doest not represent non-
climatic factors such as impact of humans or biatiteractions. And given the strong

sensibility of the species to fragmentation (Mditielet al. 2008), the potential habitat

suitability of the species could be far smalletha future than it is predicted if fragmentation
of the habitat increase. In such environmental tmms$, particular management measures
such as forest connectivity and diversity will belpably necessary to preserve the edible

dormouse in this country.
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FIGURES
Figures

Figure 1 — Distribution deGlis glis. Based on Castien (2002), Krystufek (1999), Krieku
and Vohralik (2005), Lay (1967), Likhachev (197&)d Shidlovskyi (1962).
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Figure 2 — A) Location of the six study sites in Belgianrtaine, Belgium. B) Map of the
occurrences records utilized in this study.
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Figure 3 — A) Distribution of the edible dormouse in 1980dbpis, ). B) Update of the
distribution of the edible dormouse in Belgium
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Figure 4 — Jackknife analyses of individual predictor intpoce in the development of the
full model in relation to the overall model qualiy the ‘total gain’ (dark grey bar below) at 1
x 1km.

Black bars indicate the gain achieved when inclgdhmat predictor only and excluding the
remaining predictors; light grey bars show how mtlahtotal gain is diminished without the
given predictor. For the codes of the predictoes, Fable 2.
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Jackknife of regularized training gain for glis_glis
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Figure 5 - Present (A) and future (B) habitat suitability Glis glis, as inferred from
respectively Worldclim and IPCC climatic sets. Brfnces of habitat suitability (C) between
present and future.
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TABLES

Table 1 — Details of number and coverage of nest-boxed irsthis study and percentage of
occupied nest-boxes by the edible dormouse

Number of Area covered Percentage of occupied
Study sites  nest boxes by nest boxes (ha) Nest-boxes (%)
2006 2007
Torgny 52 21 50 44
Camus 26 8 42 58
Meix 22 13 5 14
Pignaumont 28 19 0 0
Muno 22 5 9 27
Anlier 23 11 0 0

Table 2 — Environmental predictor variables used to maldelpotential distribution dblis

glis
Code Variable
altit Altitude
biol Annual Mean Temperature
bio2 Mean Diurnal Range (Mean of monthly (max temp - min temp))
bio3 Isothermality (P2/P7) (* 100)
bio4bis Temperature Seasonality (standard deviation *100)
bio5 Max Temperature of Warmest Month
bio6 Min Temperature of Coldest Month
bio7 Temperature Annual Range (P5-P6)
bio8 Mean Temperature of Wettest Quarter
bio9 Mean Temperature of Driest Quarter
bio10 Mean Temperature of Warmest Quarter
bioll Mean Temperature of Coldest Quarter
biol2 Annual Precipitation
biol3 Precipitation of Wettest Month
biol4 Precipitation of Driest Month
biol5 Precipitation Seasonality (Coefficient of Variation)
biol6 Precipitation of Wettest Quarter
biol7 Precipitation of Driest Quarter
bio18 Precipitation of Warmest Quarter
bio19 Precipitation of Coldest Quarter
ndviO6 Normalized difference vegetation index of June
ndvio7 Normalized difference vegetation index of July
ndviO8 Normalized difference vegetation index of August
ndvi09 Normalized difference vegetation index of September
ndvil0 Normalized difference vegetation index of October
carp Habitat suitability of Carpinus betula
frax Habitat suitability of Fraxinus excelsior
quer Habitat suitability of Quercus robur and Quercus petrae
acer Habitat suitability of Acer campestre and Acer pseudoplatanus
casta Habitat suitability of Castanea sativa
fagus Habitat suitabiliy of Fagus sylvatica
broad Broadleaf coverage
need| Needleleaf coverage
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Table 3. — Environmental variables statistically relatedie occurrences of dormice

degré de
Chi2 liberté p

Forest type 6.70983 1 0.01
Slopes of the study area 54.68133 4 <0.000001
Number of vegetation strata 51.11 4 <0.000001
% of herbaceous stratum 13.51 4 0.009
% of shrub stratum 38.22 4 <0.000001
% of low-understorey 49.83 3 <0.000001
% of high understorey 37.74 4 <0.000001
% of arboreal stratum 17.95 3 0.0045
% of brambles stratum 37.22 2 <0.000001
Total density of trees 7.42 2 0.025
Density of low shrub 47.27 3 <0.000001
Density of high shrub 44.82 3 <0.000001
Number of hazel trees 44.86 3 <0.000001
Number of 'soft-mast' trees 33.02 2 <0.000001
number of 'hard-mast' trees 6.32 2 0.042
number of flower trees 24.57 2 0.00002
Herbaceous Species diversity 9.87 2 0.0072
Shrub species diversity 15.31 1 0.0002
Arboreal species diversity 15.11 1 0.00009

Annexe 1
Tables: Observed frequencies for the all the véegab

Forest type

Mixt forest Deciduous forest Total
absence 65 51 116
presence 20 37 57
Total 85 88 173
Slopes

no slopes  north south east west Total
presence 25 25 30 8 28 116
absence 3 2 48 3 1 57
Total 28 27 78 11 29 173
Number of vegetation strata

1to 2 strata 3 to 4 strata 5 strata Total
absence 38 42 36 116
presence 0 7 50 57
Total 38 49 86 173
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% of herbaceous strata
No herbaceous

strata 1-5% 6-19% 20-49% 50-100% Total
absence 24 43 23 18 116
presence 2 30 8 15 2 57
Total 26 73 31 33 10 173
% of shrub stratum
None  1-5% 6-19% 20-74% Total
absence 58 38 10 10 116
presence 3 27 16 11 57
Total 61 65 26 21 173
% of the low understorey stratum
None  1-5% 6-19% 20-74% Total
absence 60 28 18 10 116
presence 0 18 27 12 57
Total 60 46 45 22 173
% of the high understorey stratum
None 1-5% 6-19% 20-49% 50-100% Total
absence 56 17 9 22 12 116
presence 3 10 12 17 15 57
Total 59 27 21 39 27 173
% of the arboreal stratum
1-19% 20-49% 50-74% 75-100% Total
absence 2 24 64 26 116
presence 0 0 33 24 57
total 2 24 97 50 173
% of brambles stratum
None 1-10% 11-30% Total
absence 59 48 9 116
presence 3 29 15 57
Total 62 87 24 173

Relative density (number of tree/m?) of trees
0.050rless 0.06-0.09 0.1ormore Total

absence 73 26 17 116
presence 28 24 5 57
Total 101 50 22 173
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Density (number of shrub/m?) of low shrub

0 0.01 0.02-0.04  0.05-0.1 Total
absence 70 14 24 8 116
presence 5 8 26 18 57
Total 75 22 50 26 173
Density (number of shrub/m?2) of high shrub
0 0.01 0.02-0.04  0.05-0.1 Total

absence 77 18 17 116
presence 8 15 25 9 57
Total 85 3 42 13 173
Mean understorey height

0-1m 1-2m 3-5m 6-10m Total
absence 49 13 27 27 116
presence 0 12 26 19 57
Total 49 25 53 46 173
Number of oak trees

None 1-15 Total
absence 39 77 116
presence 18 39 57
Total 57 116 173
Number of hazel trees

None 1-5 6-15 16-30 Total
absence 68 23 21 4 116
presence 4 20 23 10 57
Total 72 43 44 14 173
Total number of plants supplying “soft-mast”

none 1-5 6-15 Total
absence 66 43 7 116
presence 7 38 12 57
Total 73 81 19 173

Total number of plants supplying “hard-mast” availability

0-5 6-15 16-30 Total
absence 26 70 20 116
presence 4 41 12 57
Total 30 111 32 173
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Total number of tree supplying dormouse-edible flowrs

none 1-5 6-15 Total
absence 29 73 14 116
presence 0 37 20 57
Total 29 110 33 173

Herbaceous Species diversity

0-2 03-10 Total
absence 80 36 116
presence 26 31 57
Total 106 67 173

shrub species diversity

0-1 2-3 Total
absence 91 25 116
presence 26 29 57
Total 119 54 173

Understorey species diversity

0-1 2-10 Total
absence 91 25 116
presence 28 29 57
Total 119 54 173

arboreal species diversity

0-1 2-10 Total
absence 75 41 116
presence 19 38 57
Total 94 79 173

Annexe 2

Figures: Interaction plots of frequency and Coroesjence analysis for all variables (dashed
line = presence, solid line = absence)
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Article 3 : Ecologie du loir gris en limite nord-ouest de son aire de

répartition (Gaume, Belgique)

Hurner, H. & Michaux, J. (2009) Ecology of the edilte dormouse Glis glis) in a western
edge population in southern BelgiumLife and Environment 59(2), 243-250.

Synthese :
Présentation de I'article:

L'article 2 semblait indiquer que la spécificitéotagique importante de I'espéce,
pouvait jouer un role dans sa rareté au nord deasende répartition. Pour confirmer cette
hypothese, I'objectif de cette étude est de déteemsi le loir gris présente une écologie
particuliere en limite Nord-Ouest de son aire deartition (Belgique) ou il est considérée
comme rare depuis 30 ans. Ce travail a permis @exxsomprendre s'il s'adapte ou non a
ces régions en faisant preuve d'une certaine pitstécologique Dans cette optique, la
densité, la reproduction, le régime alimentainetilisation de I'espace et les mouvements du

loir gris dans cette région ont été étudiés.

Conclusions:

Tout comme dans les populations du centre et dul Me I'Europe, les populations
étudiées enregistrent des absences totales deluetiom lors des années a faibles production
de glands ou autres fruits secs.

En comparaison des autres pays, les densitésrdeghis et leurs taux d’occupation dans les
nichoirs sont généralement plus faibles en Belgique

Le régime alimentaire y est principalement hertev@vec une toutefois une part non
négligeable d’éléments animaux. Cette proportion négligeable de nourriture animale
(insectes, oiseaux) se retrouve également dansaldtes études situées en périphérie d’aire
de distribution. L’environnement marginal et souvextréme des régions périphériques
pourrait ainsi augmenter relativement la part deiearie du loir gris.

Nous avons trouvé peu de différences quant alla thi domaine vital et aux déplacements
du Loir gris entre nos résultats et ceux des auttedes réaliseées dans d’autres pays. Cette

remarqgue doit toutefois étre nuancée vu le petitbre d’individus suivis dans notre étude.



Nos résultats suggerent que I'animal tend a chemég habitats optimaux a la limite
de son aire de répartition et ne semble pas aeoissi a étendre sa niche écologique a
d’autres habitats. Cette étude démontre une immertspécificité de I'espéce et une faible
capacité d’adaptation exacerbant sans doute ue&raaturelle imposée par la limite de sa

niche écologique.
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G{E GLIS ABSTRACT. — Population dynamics, diet and spatial use of the edible dormouse Glis glis were
popuunmigs‘r;;.o\;rgg studied in a peripheral population in Belgium, on the western limit of its distribution area. The

DIET main results showed that the proportion of occupied nest boxes varied between 2 and 44 %. The

HOME RANGE dormice occupied nest boxes approximately between June and October. The densities of adults
W‘Q;’T(?JV‘}EC\E“? varied between 0.6 and 2.3/ha. Reproduction was observed in 2006 and 2007 but not in 2005,
o The. results of t_he diet ;nldy revealed a basically herbivorous diet. Home rainge (M.CP) of males
varied from 0.68 to 1.23 ha and that of females from 0.37 to 0.71 ha. Marked individuals moved
on average 252 m/night (range = 60-497 m/night). In general, these results are in accordance
with those observed in other countries. Only few differences appeared and they concern mainly
a smaller number of occupied nest boxes, a smaller density and a higher proportion of birds in
the diet of the species.
INTRODUCTION adaptation to a marginal environment.

According to Lesica & Allendorf (1995), geographi-
cally peripheral populations are more likely to be imper-
illed than central populations. Presumably, the central
populations experience favorable, optimal environmental
conditions, whereas at borders less suitable habitats are
available, and populations are likely to experience more
stressful conditions (Hoffmann & Blows 1994). In range-
edge populations of species, the scarcity of suitable habi-
tat may thus be reflected in small and isolated populations
by increased inbreeding, genetic drift and reduced gene
flow implying lower genetic diversity (Lesica & Allen-
dorf 1995). In the present work, we have studied a popu-
lation of the edible dormouse living at the western limit of
the species’ geographical range in order to find out wheth-
er these edible dormouse populations present a different
ecology related of their geographical position, and how
this species could be adapted to this marginal environ-
ment.

The edible dormouse, Glis glis (Linnaeus, 1766).1s an
arboreal and nocturnal inhabitant of deciduous and mixed
forests in central, eastern and southern Europe, in the
Caucasus, and in the Near East in Turkey and northern
Iran (Krystufek 1999). Its hibernation behavior made it
sensitive to climate (Koppmann-Rumpf et al. 2003). Edi-
ble dormice are selective feeders, which must concentrate
on the most nutritious food sources available according to
the season (Gigirey & Rey 1999, Holisova 1968, Nowa-
kowski & Godlewska 2006). Its specific trophic require-
ments made it sensitive to habitat containing a high diver-
sity of suitable plant species in order to ensure continuity
of food supplies through the changing seasons. The spe-
cies should therefore be a suitable model for studying its

Copy proofs, € pages - 18.08.2009

Although the edible dormouse is usually common in
southern Europe, it is rare in many parts of this area, par-
ticularly in the north where it is of conservation concern
(Krystufek 1999). In Belgium, edible dormouse popula-
tions reach the western limit of their distribution where
they are small and isolated. implying particular conserva-
tion concern. However, there are neither data nor previous
studies on this species in Belgium that could either con-
firm or refute a particular ecology of these peripheral
populations. This study will thus provide the first data on
the population dynamics and ecology of the edible dor-
mouse in Belgium. Such knowledge is of primary impor-
tance in understanding the ecology of this rare species and
to develop conservation programs.

MATERIALS & METHODS

Study area: The study focuses on data from two study areas
(Torgny. 49°31°N - 5°28°E and Camus 49°31°'N - 5°31'E) in
Belgian Lorraine (southern part of Belgium). Both sites are situ-
ated at around 300 m a.s.1. on the warm south-facing slopes of
the cuesta bajocienne (elongated hills with asymmetric slope).
This region is characterized by a milder climate than in the rest
of the country and presents soils on calcareous sandstone. Both
sites are mainly under mixed broad leafed woodland consisting
mainly of oak (Quercus sp.). beech (Fagus sylvatica). hornbeam
(Carpinus betulus), maple (Acer sp.) and ash (Fraxinus excelsi-
or). The undergrowth was usually rich and formed mainly by
Corvius avellana, Rubus sp.. Crataegus sp., Cornus sanguinea,
Viburnum lantana.

Population dvnamics: In May 2005, wooden nest boxes
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2 H.HURNER. J. MICHAUX

Table I. — Summary statistics of the occurrence and sex-ratio of G. glis in nest boxes in Belgian Lorraine over three years. NB-number
of nest boxes; NB*-number of nest boxes occupied by dormice: NB %-percentage of accupied nest boxes: NM-number of adult males:
NF-number of adult females: NT-total number of adults (this number can be higher than the sum of adult males and females since some
animals escaped before being sexed): NJ-number of juveniles. Nest boxes were not checked in October 2007.

Year Month NB NB* NB% NM NF NT NJ Siill;‘;"
2005 Tune 85 0 0 0 0 0 0 0
Tuly 85 0 0 0 0 0 0 0
Aug. 83 12 14.1 5 7 12 0 5:7
Sept. 85 2 23 1 1 2 0 1:1
2006 June 83 3 36 3 0 3 0 3:0
Tuly 81 9 1.1 5 3 12 0 5:5
Aug. 81 16 19.7 4 10 9 35 4:10
Sept. 81 12 148 4 8 12 34 4:8
Oct. 551 24 436 0 1 1 33 0:1
2007 Tune 81 2 25 3 0 2 0 2:0
July 81 8 9.9 5 3 8 0 5:3
Aug. 81 17 210 3 13 16 14 3:13
Sept. 81 24 296 4 16 20 26 4:16

! Only Torgny was checked in October 2006

(30 x 15 x 15 em with 33 mm entrance holes) were dispersed at
average intervals of 50 m over an area of 8 ha in Camus and
21 ha in Torgny. Average density of nest boxes per ha was 3.2 in
Camus and 2.4 in Torgny. Their exact number is given in Table
1. They were placed > 3 m above the ground. on suitable trees.
During three years (2005. 2006 and 2007). the nest boxes were
checked every 2 weeks from May to September (and to October
in 2006). Dormice were sexed and weighed to the nearest gram.
The number of young in a nest box was taken to be the litter
size. provided all young were of a weight prior to dispersal
(<41 g) (Burgess ef al. 2003). Body weight was used to identify
independent juveniles and adults in the autumnal population.

Dier: The whole amount of faeces found during a check of a
nest box was treated as a single sample. All droppings were col-
lected inside or on top of nest boxes. 93 samples were thus col-
lected from around §5 nest boxes (in Torgny and Camus) in
years 2006 and 2007, every two weeks between June and Sep-
tember.

The method used for faecal analysis followed Nowakowski
& Godlewska (2006). The collected material was conserved in
935 % ethyl alcohol. Faeces were dried on filter paper for 15 min,
placed on a glass, soaked with water, and than delicately sepa-
rated under a microscope with tweezers and preparation needle.
Visible and recognizable food remains were segregated into the
following groups: remains of arthropods, feathers, seeds, fleshy
fruits. nuts and plant fibres. Remains of arthropods were col-
lected, dried, counted and identified. In the remaining classes of
food only presence in a sample was recorded.

Spatial activity: The results relate to data from 3 radio-track-
ing sessions in Torgny during activity seasons of dormice in

2005 and 2006. Together our results vielded 35 dormouse/nights
of data (3 males and 2 females) (Table IT). Dormice were cap-
tured in nest boxes. Each animal was weighed and sexed. Indi-
viduals were fitted with radio transmitters (from Biotrack, Ware-
ham. Dorset, England) that weighed on average 3.5g, which
represents less than 5 % of their body mass as recommended by
Cochran (1969). Dormice were released at the caprure site with-
in 1 hour; during this time they were kept in glass boxes and
their behavior was observed to see if any problems appeared fol-
lowing collar fitting. Every individual was radio-tracked using a
TRX1000S receiver (Wildlife material Inc.). three-element Yagi
antenna and headphones. Collars were removed from the dor-
mice after approximately one week of tracking.

Positions of marked individuals were calculated through the
triangulation method. Azimuths were recorded at < 5 min inter-
vals at distances < 100 m from radio-collared individuals. These
positions were used to calculate the individual’s position using
L.O.AS. 34 (Ecological Software Solutions, CA. USA) that
calculated error ellipse to 95 % confidence with a maximum
likelihood estimator. Estimated locations with an error ellipse
greater than 0.05 ha (approximately 10 % of the dormouse home
range) were rejected. Animals were tracked during 6 to 8 nights.
from sunset to sunrise. and fixes were taken approximately
every hour. In total. a minimum of 50 positions were reached for
each individual (Table IT) which is the minimum number that
should be collected for reliable kernel estimates (Seaman er al.
1999).

A number of locations ranging from 6 to 10 were taken each
night for each animal. The sum of linear distances between suc-
cessive radio fixes was used to estimate the total minimum dis-
tance dormice moved each night. Radio-tracking data were ana-
lyzed using an animal movement analysis extension (Hooge &

Vie Milien, 2009, 59 (2)
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ECOLOGY OF THE EDIBLE DORMOUSE IN BELGIUM 3

Table II, — Number of sampled nights, locations recorded, tracking period, home ranges (HR) calculated by minimum convex polygon
(MCP) and kernel estimators, average distance travelled/night and longest distance travelled from the nest-site/night of five G. glis in

Torgny. Standard error (S E.) and range of distances are also shown.

Mean number

ng}ber Nug}ber of 2005 2006 MCP (ha) Kernel (ha)
mights  Jocaians }:ﬁﬁgﬁ? T 1 A T 1 A 100% 95% 95% 50%
Males
B2 (a) 8 66 8 123 101 12 012
B4 (a) 7 36 8 072 039 061 005
B1S (b) 6 52 8 068 025 028 003
Females
B3 (a) 7 50 7 037 026 035 004
B25 (a) 7 60 8 071 056 051 006
TOTAL

Distance travelled/night (m)

Furthest distance travelled from
the nest-site/night (m)

Mean SE. Range Mean SE. Range
312 50 60 - 497 98 13 79 - 140
224 33 103 - 394 50 6 26-69
189 34 104 - 265 63 9 31-87
166 19 93-233 43 5 16-359
328 26 201 - 398 98 5 81-119
252 19 60 - 497 72 6 le- 140

Circumstances/fate of individuals that caused end of monitoring: (a) individual recaptured to after end of field study:; (b) collar removed

by the animal.

Eichenlaub 2000) in the Arcview 3.2 GIS program (Esri. CA,
USA). We calculated home-range size using 100 % and 95 %
minimum convex polygon (MCP: Mohr 1947) because only
these methods provided data comparable to other studies (Harris
et al. 1990), Moreover. to describe more accurately the shape
and size of the home range, we choose the fixed-kernel estima-
tor (Harris et al. 1990) with a level of smoothing selected by
least-squares cross validation (Seaman ef al. 1999). We used the
95 % kernel to describe the area actually used by the animals.
and the 50 % kernel for the intensively used area. Aurocorrela-
tion of data. which assumes underestimation of home range
sizes. was not taken into account because several recent studies
refuted this principle (Blundell er e/, 2001).

RESULTS
Population dynamics

Results of the nest box survey are smmmarized in Table
I. The two localities have been pooled in order to increase
sample size. The proportion of nest boxes found occupied
on each visit varied between 0 and 44 %. It was lower
during the non-reproductive year (2005) and higher in
October 2006 and September 2007. On average, 13.2 %

of the nest boxes contained dormice (mean occupied nest
boxes) although in autumn (September and October), one
fifth of the nest boxes were occupied (mean = 22.6 %).

For comparative purposes between years and seasons,
an index of abundance is given as the number of individu-
als (ind.) per 100 nest boxes (NB) (Fig. 1). Number of
adults was lowest in October 2006 (1.8 ind. per 100 NB)
and highest in September 2007 (24.7 ind. per 100 NB).
Number of juveniles was highest in October 2006 (102
ind. per 100 NB).

We attempted to estimate adults’ density in absolute
terms for years 2006 and 2007 in both sites. These were
calcunlated on the basis of the average number of adults
found during each nest box checking session. These esti-
mations give an adult density of 1.2/ha - 1.3/ha for Torgny
and 0.6/ha - 2.3/ha for Camus (respectively in 2006-
2007).

No dormice were found in nest boxes in May. First
appearance of dormice occurred in June and they made
extensive use of the nest boxes from July to end of Sep-
tember. Births occurred mainly during the two firsts
weeks of August. Females were found currently with
young until the end of September. We rarely found adults
in October.

During the activity season, different sex ratios were

Vie Milieu, 2009, 59 (2)

126



4 H.HURNER. J. MICHAUX

120

100 T

80

60

1. .1k |ﬂ[

June | July |Aug ‘Sept June Aug. |Sept. ‘ Oct. | June ‘ July | Aug. ‘Sept ‘ Oct.
2005 2006 2007

July

Fig. 1. — Changes in number of G. glis (per 100 nest boxes) according to month over three seasons. Adults are shown as black shaded
columns and animals born in the same year as grey ones.
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ECOLOGY OF THE EDIBLE DORMOUSE IN BELGIUM 5

observed among the non-juvenile edible dormice (Table
I). It tended to be male biased in June and female biased
in August and September. No reproduction was observed
during 2005 (no litter found in nest-boxes). Average litter
size over years 2006 and 2007 was 4.9 (N=21,SD =0.85,
range = 4-6).

Diet

The results revealed a basically herbivorous diet. Sam-
ples consisted mainly of nut pulp (66 %) and plant fibres
(49 %) while fleshy fruits were found in 27 % and seeds
in 4 % of the total sample. Nevertheless, remains of
arthropods were present in 27 % of the total sample while
bird feathers were found in 11 % of the faecal samples.

There is a high proportion of samples that included
plant fibres in June and July (100 % and 84 %) compared
to August and September (36 % and 17 %) (Fig. 2). The
proportion of samples that included fleshy fruits varied
also from 48 % in July to 3 % in September, and those
with nuts from 93 % in September to 29 % in July. Nut
remains found in nest boxes belonged principally to hazel
(Corvlus avellana), oak (Quercus sp.), beech (Fagus syl-
vatiea) and hornbeam (Carpinus betulus). As to animal
remains, arthropods were found in samples during all the
activity period with a peak in June (60 %) although this
result must be taken with caution due to the small sample
size of this month. Except for June, the proportion of
samples that included arthropods varied from 42 % in
July to 11 % in August. Feathers were mainly present at
the beginning of the summer from 20 % in June to 26 %
in July. The majority of recognizable remains of arthro-
pods in faeces of the edible dormouse were parts of
Coleoptera — they comprised 47 % of all these items.

Spatial activity

The incremental area (MCP method) analysis showed
that 50 fixes were necessary to describe the home range
of an edible dormouse (Fig. 3). This number of fixes was
obtained for the 5 animals tested (Table III). Using all
valid locations (MCP 100 %) the home range of males
varied from 0.68 to 1.23 ha and female’s from 0.37 to
0.71 ha. No clear differences of home range estimates
were observed between males and females but small sam-
ple size hampered statistical comparison between sexes.
However, we noticed a higher estimate for male B2.
Except for male B4, kernel and MCP (both with 95 % of
valid locations) produced comparable estimates. Kernel
allowed visualization of the intensity with which each
animal used its home range. Intensively used area esti-
mates were similar for all animals (from 0.03 to 0.06 ha)
except for male B2 (Table IT).

Marked individuals moved on average 252 m/night
(range = 60-497 m/night) (Table II) but significant differ-
ences were detected between animals (ANOVA;
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Fig. 3. — Incremental analysis of percentage maximum home
range area against number of consecutive locations for convex
polygons round all the locations (N = 5 animals). Bars corre-
spond to 95 % confidence intervals.

F =3.904, p=0.012). No significant difference was
observed between males and females (t Test: t = 0.0604,
p =0.952). The greatest mean distance travelled from the
nest-site/night was 72 m/night (range = 16-140 m/night)
(Table II). No difference was found between males and
females (t Test; t=0.197,p = 0.845).

DISCUSSION
Population biology of the edible dormouse

In the northern and central parts of its distribution area,
the edible dormouse may generally face energetic prob-
lems that prevent yearly reproduction (Bieber 1998,
Krystufek et al. 2003, Pilastro et al. 2003). It has been
suggested that general reproductive failure could be asso-
ciated with years of poor beech seed production (Bieber
1998). We have noticed a lack of reproduction in 2005 in
Belgium. It is suspected that local failure of the beech
crop was a primary factor causing the observed breeding
failure, although seed production was not thoroughly
monitored in this study.

The average proportion of occupied nest boxes
(13.2 %) was low compared to other studies: in Slovenia
(24.1 % - Krystufek ef al. 2003), in Germany (25 % -
Vietinghoff-Riesch 19553), in Moravia (25 % - Gaisler ef
al. 1977), in Lithuania (30-60 % - Juskaitis 2000) and in
Sicily (34-80 % - Milazzo et al. 2002). The index of abun-
dance varied from 1.8 to 24.7 ind. per 100NB, depending
on the years. The higher adult abundance found in 2007
compared to 2006 could be due to new recruits from 2006.

Vie Milien, 2009, 59 (2)
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The high number of juveniles in October 2006 compared
to adults’ can be explained by the early start of hiberna-
tion of adults, as 1s known to occur in other countries
(Krystufek et al. 2003, Bieber & Ruf 2004). The estimates
of adult density calculated in absolute terms (between 0.6
and 2.3 ha'') are comparable to those calculated in some
places 1n Italy (1 ha! - Pilastro 1990). in England (0.6-
1.8 ha' - Hoodless & Morris 1993) and in Moravia (> 1
ha - Gaisler et al. 1977) but, generally, smaller than in
other studies (Slovenia - Krystufek & Zavodnik 2003,
Germany - Vietinghoff-Riesch 1955, Poland - Jurczyszyn
1995 and Caucasus - Ognev 1963). However. this estima-
tion 1s probably too low because only part of the dormice
living in the study area can be found in nest boxes during
single controls. In general terms, the length of the activity
period is comparable to that from more central popula-
tions (Gaisler ef a/. 1977, Koppmann-Rumpf et al. 2003,
Bieber 1998).

Diet of the edible dormouse

Nuts are a highly nutritious food that enables edible
dormice to accumulate the body fat required to survive
during the winter. Usually, nuts are found in autumn in
edible dormouse diet (Gigirey & Rey 1999, Holisova
1968) but in our area last year's nuts are present in June,
as is the case in the eastern edge of its range (Russia -
Ivashkina pers comm).

The large amounts of arthropod remains detected in
June (60 %) but also in July (40 %) and the part of sam-
ples containing feathers (from 20 to 24 %) during the
same period could reflect a response to the high energy
demand over the sexual activity, in view of the fact that
no energy-rich plant foods are available at this time, as
previously suggested by Franco (1990) and Gigirey &
Rey (1999). The consumption of animal food during this
period is also found in other studies (Castroviejo ef al.
1974, Gigirey & Rey 1999, Nowakowski & Godlewska
2006) although detection of feathers is especially noticed
in the north of the distribution area of the species (Adamik
& Kral 2008a, 2008b, Juskaitis 2006, Koppman-Rumpf et
al. 2003, Nowakowski & Golewska 2006). Might less
favourable environmental conditions drive dormouse to
have more carnivorous habits? This has already been sug-
gested by Franco (1990) for a sub-optimal habitat consist-
ing mainly of Norway Spruce. In the same manner, a very
high proportion of fungi — as a source of proteins - is
observed in dormouse diet in the eastern edge of their dis-
tribution (Russia - Ivashkina pers comm). However, a
comparative study analyzing a higher sampling rate from
peripheral and central populations is essential to confirm
this kind of hypothesis.

Hoine ranges and movements of the edible dormouse

Our home range estimates for the males in Torgny are

similar to those of Jurczyszyn (2006) in Poland but small-
er than the estimates in UK by Morris & Hoodless (1992).
Our female home range is similar to those of Jurczyszyn
(2006) in Poland and those of Morris & Hoodless (1992).
It is very likely that differences in ecological parameters,
such as forest structure and food resources, might account
for the discrepancies observed in home range across stud-
ies. It is also likely that seasons, years of no reproduction
and density of population could play a role in the space
use of the species (Jurczyszyn & Zgrabezynska 2007).
Individuals appeared to travel only as far as was neces-
sary to find suitable food, as was the case in animals mon-
itored by Morris & Hoodless (1992).

Conclusion

This study shows the first results obtained for the ecol-
ogy of the edible dormouse in Belgium in the western
limit of its distribution.

Differences in the ecology of the edible dormouse were
expected in Belgian populations compared to more cen-
trally populations because they are supposed to experi-
ence less favorable environmental conditions as they live
in a peripheral situation. It has been shown that mean
annual home range size of Tawny owl females, Strix
aluco, was much larger in northern edge populations than
reported in any other study (Sunde ef al. 2001). In the
same way, ranges of Mt. Graham red squirrels, Tamiasci-
urus hudsonicus, in a peripheral population were nearly
10 times the size of red squirrels from other locations
(Koprowski et al. 2008).

However, very small variations of dormouse ecology
were found in Belgium as compared to more central pop-
ulations. These differences appear mainly in a smaller
number of occupied nest boxes, a smaller density and a
higher proportion of birds in the diet of the species. Nev-
ertheless, these differences are not straightforward and
studies with a greater sampling effort are necessary to
confirm this hypothesis. Therefore, in general, the ecolo-
gy of the edible dormouse in Belgium is in accordance
with features in other countries. At first sight, it seems
that ecological factors on a small scale (habitat quality,
food resources, nest-hole availability, etc.) explain the
difference of results between studies more the than easily
large scale geographical position of the population
(peripheral versus central distribution). However, due to
the absence of beech — one of the main dormouse feeding
plants —in the northemn parts of the G. glis range, we could
expect very different results in the northern part of G. glis
distribution (Lithuania, Latvia, Belarus and Russia) in
comparison to central parts of the range.

Nevertheless, edible dormouse populations in Belgium
are seattered, of small density. fragmented and restricted
to the southern edge of the country (Hiirner H unpub-
lished data). Moreover, recent genetic studies show a very
low genetic diversity in Belgian populations (Hiirner ef
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al. 2009; Hiirner ef al. in preparation). These facts tend to
show that other factors than those taken into account in
our study played a role in structuring ecologically and
genetically peripheral populations of dormice in Belgium.
Deforestation, the abandoning of fruit-tree cultivation,
replacement of deciduous woodlands with coniferous
ones, intensification of agriculture and habitat fragmenta-
tion are thus probably affecting G. glis populations in
Belgium. However, there are suitable habitats for G. glis
in the northern part of the country. In fact, the distribution
of G. glis in Belgium is strongly related to the Belgian
Lorraine region characterized by a milder climate due to
its protection from the north winds by its border with the
Ardennes Massif. Climate may be a factor strongly influ-
encing dormouse distribution (Bright 1995). It has been
shown that low temperatures and rain in summer reduce
the activity of hazel dormouse, Muscardinus avellanari-
us, induce torpor and delay of reproduction (Bright et al.
1996, PW Bright unpublished data).

The study of these factors could help determine what
traits are responsible for species borders at the ecological
level and understand why these peripheral dormice popu-
lations are rare, isolated and genetically depauperated at
the northern edge of their range.
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HISTOIRE EVOLUTIVE DU LOIR GRIS
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Article 4 : Phylogéographie du Loir gris en régionpaléarctique

Hurner H, Krystufek B, Sara M, Ribas A, Ruch T, Sonmer R, Ivashkina V & Michaux
J (2010) Mitochondrial phylogeography of the edibl&lormouse Glis glis) in the Western

Palaearctic region.Journal of mammalogy91(1), 233-242.

Synthese
Présentation de I'article :

La rareté d’'une espéece au Nord de son aire detitepapeut également étre due a des
facteurs historiques tels que les glaciations cateqaire. Si le loir gris s’est réfugié dans le
sud de I'Europe pendant les maximums glaciairegi@test remonté progressivement vers le
Nord pendant les phases de réchauffement comniait’a plupart de la faune européenne,
un gradient latitudinale de diversité génétique tpétre mis en évidence et expliquer
partiellement une plus faible diversité génétiqgmefrent de recolonisation. Or, une faible
diversité génétique impliqgue souvent une moins bdaoulté d’adaptation face a des facteurs
stochastiques et déeterministes. Ceci peut implignermauvaise santé génétique et favoriser
une rareté de I'espece.

Pour explorer cette hypothése, nous avons dondisééaine étude sur la
phylogéographie du loir gris dans le but de comghrerson patron de distribution actuel, ce

qui n’avait jamais été fait alors.

Conclusions :

Les résultats révelent que les populations degldér sont majoritairement séparées en
trois groupes génétiguement différenciés ne seukgaat pas géographiquement : une lignée
Sicilienne, une lignée Sud-Italie et une troisiegrende lignée regroupant le centre et le Nord
de I'ltalie ainsi que le reste des populations péaemnes.

Les données paléontologiques indiquent que le Sudltlie, les Balkans et la
péninsule ibérique ont pu jouer le role de refugkesiaires pendant le dernier maximum
glaciaire. Cependant, la faible diversité génétigwieuvée dans les trois refuges
méditerranéens ne permet toutefois pas I'identificad’'un refuge glaciaire en particulier sur
base génétique.

L’'analyse en réseaux et les indices de détectopagulation en expansion indiquent

un signal d’expansion pour la grande lignée eunopéeVu la grande homogénéité de la



lignée européenne, il est plus que probable queedalonisation post-glaciaire se soit
effectuée a partir d’'un seul refuge.

Une grande homogénéité génétique a été observég ldatignée européenne.
Différentes hypotheses liée a des contraintes goples ont été proposées pour expliquer ce
patron comme par exemple une expansion particoliéné rapide ou une sélection du géne

mitochondrial.
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This study describes in detail the phylogeographic pattern of the edible dormouse (Glis glis) a European rodent
with pronounced hibernating behavior. We used sequences of 831 base pairs ol the mitochondrial DNA
cytochrome-b gene from 130 edible dormice collected at 43 locahties throughout its distribution. Our results
revedl presence of 3 main haplogroups: Sicilian, South Italian (restricted to the Calabrian region), and European
(a widespread lincage corresponding to all remaining western, central, and eastern European populations).
Examination ol paleontological data confirms refugial regions for G. gfis in the 3 Mediterranean peninsulas,
although overall low genetic diversity is found. The low diversity of the European lineage is probably the result
of a recent expansion (dated around 2.000 years ago) from a single refugium. Other factors, such as the
ecological constraints on the species, may have caused genetic bottlenecks that reinforced the low genetic
variability of G. glis. This work could have important implications for strategies to conserve the edible
dormouse by defining important areas for their conservation. DOI: 10.1644/08-MAMM-A-392R1.1.

Key words: dormouse, Europe, glacial refugia. Glis glis, mitochondrial DNA, phylogeography. postglacial colonization

© 2010 American Society of Mammalogists

Quaternary climatic oscillations have played a major role in populations present in the more recently colonized places. In
shaping the present geographical distribution of species, contrast, it is expected that populations that remain in the
including their genetic structure and diversity (Avise 1994). Mediterranean refugia would be affected less by climatic
This has resulted in the extinction of northern populations of changes and more diverse genetically. Moreover, the isolation
many species during ice ages, followed by subsequent of populations of many species in separate southern regions
northward expansions from refugia during interglacial periods during ice ages could have resulted in allopatric differentiation

(Hewitt 1996, 1999, 2000: Taberlet et al. 1998). Refugia for mnto several genetic groups that recolonized the western
European small mammals were located manly in the Palearctic region at the end of the last ice age 11,600 years
Mediterranean, the Urals, and the Caucasus—Carpathian region ago. This model has been used extensively to interpret the
(Hewitt 1996; Jaarola and Searle 2002; Taberlet et al. 1998), history of various organisms during the Pleistocene glacia-
with additional refugia in central Europe (Bilton et al. 1998; tions. There are several large-scale phylogeographical studies
Brunhoff et al. 2003). Avise (1994) and Hewitt (1996)

postulated that rapid expansion from refugial populations L
involved periodic bottlenecking with progressive loss of allelic 4
diversity. This would result in lower genetic diversity in www.mammalogy.org

233

135



234 JOURNAL OF MAMMALOGY

associated with the refugium theory in rodents of the Northern
Hemisphere, including the field vole (Microtus agrestis—
Jaarola and Searle 2002), the common vole (Microtus
arvalis—Haynes et al. 2003), the root vole (Microtus
oeconomus—BrunhofT et al. 2003), the bank vole (Myodes
glareolus—DefTontaine et al. 2005), and the woodmouse
(Apodemus sylvaticus—Michaux et al. 2003).

Although glirids (dormice) represent 1 of the oldest rodent
families (Daams and De Bruijn 1994) and were once
widespread and diverse, they currently have a relatively limited
distribution. Nine extant genera comprise the family. One
species of dormouse (Glirulus japenicus) occurs in Japan, and
several species of Graphiurus inhabit large arcas of Africa;
otherwise, dormice are essentially a Palearctic group (P. Morris,
pers. comm.). In recent times natural scarcity has been
exacerbated by anthropogenic environmental damage. and
several species are now regarded as rare or endangered. Many
dormouse species are profound hibernators. Their sensitivity to
both climate and other environmental factors means that
dormice are important bioindicators of environmental change
(P. Morris, Ascot, United Kingdom, pers. comm.).

Despite their importance as potential bioindicators, glirids
have been the focus of few phylogeographic studies to date. The

impact of glacial cycles on rodent species and the ability of

certain temperate species Lo persist in portions of their current
range during cold periods depend on their physiological
tolerance to chimate change (Hewitt 2004). Obligatory ther-
mophilous species are more alfected by cold phases than are
cold-tolerant organisms, thus the evolutionary history of glirids
may show significant differences compared to other species.

The aim of this study is to infer the phylogeography of the
edible dormouse (Glis glis Linnaeus, 1766). The distribution
of this hibernating mammal coincides mainly with the
deciduous forests of Europe and adjacent regions of the Near
East. It occurs from France and the Spanish Pyrenees to the
Volga River, northern Iran, and Latvia (Krystufek 1999). Tt is
present on the islands of Sardinia. Corsica, Sicily, Crete, and
Corfu, but also on small islands in the Thyrrenian (Elba,
Asinara, and Salina), Adriatic, and Aegean seas (Sard 1998).
G. glis is rare over much of 1ts geographic range, particularly
in the north (Krystufek 1999). This study was conducted to
mvestigate the following questions: Does the phylogeograph-
ical structure of G. glis match that of other European rodents?
Is phylogeographical structure of G. glis in agreement with a
late glacial or postglacial model of expansion and, if so, where
were the glacial refugia?

MATERIALS AND METHODS

Samples and laboratory procedures—A total of 130 G. glis
taken from 43 localities (1-9 samples per population) from
throughout its geographical range was analyzed (Fig. 1:
Appendix I). These specimens were obtained [rom collabora-
tors, museums, and our own fieldwork. All samples used in the
present study were skin samples stored in ethanol, except for
the Hungarian samples, which were dried hairs. Genomic
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DNA was extracted using the DNeasy Tissue kit (Qiagen Inc.,
Valencia, California) following the manufacturer’s instruc-
tions. The mitochondrial cytochrome-b (Cyth) gene was
amplified using specific primers designed for G. glis: FGLIS1
(5"-CAGCTTGATGAAACTTTGG-3") and RGLIST (5'-
CCAATTCATGTGAGGGTG-3"). Amplifications were car-
ried out following the protocol of Michaux et al. (2003) and
performed in a Labover PTC100 thermal cycler (MJ Research,
Watertown. Massachusetts) employing 39 cycles (30s at
94°C, I min at 52°C, and 2 min at 68°C) with a final
extension cycle of 10 min at 68°C. All the sequencing
procedures were performed by Macrogen Inc. (Seoul, Korea).
Sequences were aligned using Clustal W algorithm in BioEdit
7.0.5.2 (Hall 1999).

Data analysis—Phylogenetic reconstructions were per-
formed to detect the relative positions of the observed lineages
using the maximum-likelihood algorithm (Felsenstein 1981)
implemented in the PHYML program (Guidon and Gascuel
2003). We used MODELTEST version 3.0 (Posada and
Crandall 1998) to determine the most suitable model of DNA
substitution for the Cyh data set. The robustness of
phylogenetic trees was assessed by bootstrap resampling
(Felsenstein  1985). A Bayesian phylogeny reconstruction
approach (Yang and Rannala 1997) also was used, as
implemented in MRBAYES 2.01 (Huelsenbeck et al. 2001).
Metropolis-coupled Markov chain Monte Carlo sampling was
performed with 5 chains run for 1 million iterations, using
default model parameters as starting values. Bayesian
posterior probabilities were taken from the 50% majority rule
consensus of trees sampled every 100 generations, discarding
the trees obtained before the chains became stationary.

Haplotype networks can portray more effectively relation-
ships among sequences for populations with low sequence
diversity (Crandall and Templeton 1993), so a minimum
spanning network was constructed using the MINSPNET
algorithm available in the Arlequin 2.0 program (Schneider et
al. 2000). Haplotype diversity (h), nucleotide diversity (m—
Nei 1987), and their standard deviations (Tajima 1993) were
estimated using DnaSP 4.0 program (Rozas et al. 2003). The
genetic structure of populations was examined using an
analysis of molecular variance (AMOVA) perdormed in
Arlequin. The AMOVA was conducted at 3 hierarchical
levels of population subdivisions: among genetic groups
(corresponding to the observed lineages), among populations
within each genetic group (24 populations were defined
according to geographical data), and within each population.
The significance of these parameters was estimated by 10,000
permutations of the distance matrix.

Demographic histories of different haplogroups of G. glis
were inferred Ist by a pairwise mismatch distribution analysis
between individuals (Rogers and Harpending 1992) computed
under a population growth-decline model in DnaSP 4.0 (initial
8 = 2, final 8 = 200, T = 3). Multimodal distributions are
consistent with demographic stability. whereas sudden expan-
sion would generate a unimodal pattern (Slatkin and Hudson
1991). The timing of demographic expansion can be estimated
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Fic. 1.—Geographical distribution of samples of edible dormouse (Glis glis) examined in this study. Symbols indicate the 4 genetic
haplogroups identified in the analysis of mitochondrial cytochrome-b sequences. The shaded region indicates the known distribution of G. glis

(Krystufek 1999; Morris 2004).

by the mode of mismatch distribution (1) expressed as t = 2pt,
where t is the expansion time in number ol generations and
is the mutation rate for the entire sequence (Rogers 1995).
Population history also was inferred by testing departure from
neutrality using B> (Ramos-Onsins and Rozas 2002) in DnaSP
and Fu’s Fg statistic (Fu 1997) in Arlequin. Both R, and Fg are
powerful tests used to detect population expansion under
assumptions ol neutrality (Fu 1997; Ramos-Onsins and Rozas
2002).

We used the McDonald-Kreitman test (McDonald and
Kreitman 1991) in DnaSP to explore 1l natural selection acted
on our Cytb data set. We used a Fisher’s exact test to
determine whether the ratio of synonymous o nonsynon-
ymous substitutions differs between 2 categories: polymor-
phisms that are variable within G. glis and the hazel dormouse
(Muscardinus avellanarius). and polymorphisms that distin-
guish these 2 species (i.e., fixed differences).

Relative-rate tests and an approximate time of divergence
between the observed mitochondrial DNA (mtDNA) lineages
were calculated as explained in Michaux et al. (2003). The
calibration point was derived from paleontological data
reported by Montgelard et al. (2003), in which the
divergence time between Eliomys guercinus and E. mela-
nurus was estimated at approximately 7 £ 0.9 million years
ago (mya).

REsULTS

Phylogenetic and phylogeographic analysis —Sixteen hap-
lotypes were identified among the 130 specimens of G. glis
examined. All sequences have been deposited in GenBank
(accession numbers FM160651-FM 160665, FM160733, and
FM160734). The complete data matrix consisted ol these 16
haplotypes plus sequences from 3 specimens of E. quercinus, 2
of E. melanurus, and 1 specimen of M. avellanarius as
outgroups. Outgroups were chosen on the basis of a molecular
phylogenetic study of the Gliridae (Montgelard et al. 2003). The
matrix included 831 base pairs for each specimen, of which 72
sites were variable and 19 were informative for parsimony. The
dverage (ransition-transversion ratio was 3.9, and nucleotide
frequencies were 31.9%, 27.1%, 28.4%. and 12.6% for T, C, A,
and G, respectively. Maximum-likelihood analyses were
performed using the GTR + Gamma model suggested for the
data by the Akaike information criterion in MODELTEST, with
the proportion of invariable sites equal to 5.3719 and the gamma
distribution shape parameter equal to 0.3470.

The maximum-likelihood phylogenetic tree (Fig. 2) and
Bayesian tree (not illustrated) showed identical topologies.
The 16 haplotypes of G. glis fell into 3 major lineages: the 1st
comprising some individuals from Sicily (lineage 1: maximum-
likelihood bootstrap support = 100%: Bayesian posterior
probability = 0.99), the 2nd corresponding to populations from

137



236 JOURNAL OF MAMMALOGY

100/0,98
100/0.97

—198/1

100/0.99

83/0.97

1]

A
96/0.81

98/ 0.9\

S

Muscardinus avellanarius
~u Eliomys melantrus 1
_[ Eliomys melanurus 2
M Eliamys quercinus 1
_E Eliomys gquercinus 2
N — 27 Madonie, Sicily [Hap14]
L 27 Madonie, Sicily [Hap13]

25 Aspromonte, Italy [HapDg]

28 Sardinia [Hap11]

24 San Fili, ltaly [Hap089]

12 Vercors, France [Hap04]

8 Tring. United Kingdom [Hap18]
23 Bologna, Italy [Hap0&]

All other populations [Hap02]

10 5t. Maxime, France [Hap05]

2 Cantabria, Spain;

13 Gaume, Belgium;

17 & 18 Germany [Hap01]

5 Montseny & MNP, Spain [Hap03]

Vol. 91, No. 1

Outgroups

Lineage 1
(Sicilian greup)

36 Mt. Galicica, Macedonia [Hap15] Macedaonia
25 Aspromonte, Italy [Hap12]
——— 26 Salina, Eolian islands [Hap10]
25 Aspromonte, Italy;
27 Madonie, Sicily [Hap0T7] Lineage 2

(South Italian group)

Lineage 3
{European group)

Fic. 2.—Maximum-likelihood tree for the 16 haplotypes identified in edible dormouse (Glis glis). Locality numbers (from Fig. 1 and Appendix
I) are indicated before locality names, and haplotype designations (Appendix [) are indicated in brackets following locality names. Numbers at
nodes indicate maximum-likelihood bootstrap values followed by Bayesian posterior probability values greater than 50% or 0.5, respectively.

southern Italy, including a few Sicilian specimens (lineage 2:
maximum-likelihood bootstrap support = 83%: Bayesian
posterior probability = 0.97), and the 3rd comprising popula-
tions from northern Ttaly and westemn, central, and eastem
Europe (lineage 3: maximum-likelihood bootstrap support =
98%: Bayesian posterior probability = 0.96). The Macedonian
specimen is separated from lineage 3, but with low support
(maximum-likelihood bootstrap support = 48%: Bayesian
posterior probability = 0.45). The genetic divergence among
these 3 lineages is low, varying from 0.5% to 1.5% Kimura 2-
parameter distance (Kimura 1980).

The minimum spanning network (Fig. 3) also showed these
3 main haplogroups, with the Macedonian specimen again
separated from them. A minimum of 8 mutational steps is
found between each of the 3 major groups. The South Italian
group and the Sicilian group are highly differentiated (28
mutational steps; Fig. 3), and the European group shows a
starlike topology (Fig. 3), characteristic of recently expanding
groups (Avise 2000).

Analysis of genetic diversity and differentiation—To assess
whether genetic diversity was higher within putative glacial
refugia, the European group (lineage 3) was divided into 4
subgroups (Table 1): the 1st corresponding to the Iberian and
southern France populations (sublineage 3.1), the 2nd to the

Balkan populations (sublineage 3.2), the 3rd to northern Italy
(sublineage 3.3), and the 4th to all other European populations
(sublinage 3.4). All lineages and sublineages showed low
nucleotide diversity (m between 0.0005 and 0.003). Animals
from southern Italy (lincage 2) showed the highest level of
genetic diversity (r = 0.003), and the AMOVA showed that
most of the mtDNA variation (95.3%) was between, rather
than within, the 3 main lineages (Table 1).

Analysis of demographic history and influence of selection—
The mismatch distribution showed no significant signature of
population expansion or stability for the 3 major lineages.
However, tests of neutrality were significant for the European
group (F¢ = —6.83, P = 0.003;: R, = 0.017, P = 0.000), a
strong indication of population expansion also indicated by the
minimum spanning network. Tests of neutrality for the South
Italian group were not significant (Fg = —1.54, P = 0.09: R,
= 0.113, P = 0.05), suggesting demographic stability of this
population. The time expansion for the European group was
estimated at approximately 2,000 years ago. The McDonald—
Kreitman test showed no significant evidence of selection on
the Cyth gene of G. glis.

Divergence time—The relative rate tests indicate no
signilicant rate heterogeneity for both synonymous and
nonsynonymous substitutions in the Cyth gene between the
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1, 3-9, 11, 13-16, 19-22,
29-35, 3743
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Lineage 1 Hap13
(Sicilian group) - 7
. Hap14

Fic. 3—A minimum spanning network constructed using the 16
mitochondnal cytochrome-b haplotypes identified in edible dormouse
(Glis glis). Haplotype designations (Appendix [) are indicated next to
each circle. Locality numbers (see Fig. 1) for specimens possessing
each haplotype are indicated inside the circles. Size of circles is
proportional to number of individuals possessing that haplotype
(smallest circle, n = |; largest circle, n = 95). Length of lines
between circles is roughly proportional to estimated number of
mutational steps between the haplotypes (actual estimated number of
steps indicated on the lines). Four of 7 specimens with the hap07 were
from locality 27 and 3 were from locality 25 (see Fig. 1).

lincages of E. quercinus. The mean Kimura 2-parameter
distance between E. quercinus and E. melanurus, which
according to fossil evidence diverged 7 mya (Montgelard et al.
2003), 1s 7.2%. This value corresponds to a rate of 1% Kimura
2-parameter distance per million years. When this rate is
applied to the major divergences within G. glis (taking into
account the correction for ancestral mDNA polymorphism),
separation between the European and South Italian groups is
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estimated to have occurred 0.48 mya, and separation between
the South Italian and Sicilian groups is estimated at 0.97 mya.

DiscussioN

Genetic structure of G. glis—In contrast to the other studies
ol European rodents, which reported high levels of genetic
divergence (Brunhoff et al. 2003; Cosson et al. 2005
Deffontaine et al. 2005, 2009; Dubey et al. 2007; Fink et al.
2004: Jaarola and Searle 2002, 2004: Kotlik et al. 2006:
Michaux et al. 2003, 2005: Neumann et al. 2005), our results
show very low genetic variability in G. glis. The evolutionary
trees and haplotype network divide G. glis into 3 well-
supported genetic lineages that have nonoverlapping geo-
graphical distributions (with the exception of Sicilian animals
oceurring in 2 different haplogroups). The European lineage is
widespread from northern Spain, northern Italy, and Turkey in
the south, to Latvia in the north, and to the Volga River
(Russia) in the east. The South Italian group is limited to
central and southern Calabria, the Eolian islands, Sardinia, and
Sicily. The 3rd lineage comesponds to 3 individuals from
Sicily.

Glacial refugia—The South Ttalian group of G. glis shows
higher nucleotide and haplotype diversity compared to
populations in northern Italy, Iberia, the Balkans, and other
European populations. Because fossil remains of G. glis have
been reported from Calabria (Italy) during the late glacial
periods (12,100 years ago—Fiore et al. 2004). it seems likely
that this region played a role as a glacial refugium for this
spectes. This refuge located close to the Mediterranean Sea is
in agreement with the pattern of refugia that has been reported
previously for other rodent species (Deffontaine et al. 2005:
Haynes et al. 2003; Jaarola and Searle 2002: Michaux et al.
2003, 2005).

The Iberian and Balkans populations of G. glis are
characterized by especially low genetic diversity, despite
these 2 regions possibly having served as refugia during the
culmination of the last glacial maximum (Sommer and
Nadachowski 2006). It is possible that a genetic bottleneck
occurred in G. glis during this period in the Iberian Peninsula
(and perhaps the Balkans), which is thought to have occurred
in A. sylvaticus (Michaux et al. 2003). Genetic bottlenecks

TapLE 1.—Genetic variability observed within the main genetic groups of edible dormouse (Glis glis).

Nucleotide diversity Haplotype diversity

Lineages and their subgroups n No. haplotypes (n = §D) th = §D)
Sicilian group (lineage 1) 3 2 0.001 = 0.001 0.67 = 0.31
South ltalian group (lineage 2) 13 6 0.003 = 0.002 072+ 013
European group (lineage 3) 113 7 0.001 = 0.0006 0.29 = 0.05
European sublineage 3.1 (southern France, Spain) 29 4 0.0005 = 0.0005 0.31 = 0.11
European sublineage 3.2 (Slovenia, Croatia, Turkey, Bosnia and 27 2 0.001 = 0.0009 0.07 = 0.07
Herzegovina, Macedonia, Montenegro)
European sublineage 3.3 (northern Italy: Torino-Viu, Druento, Asti, 12 4 0,001 = 0.0008 0.30 = 0.15
Bologna, Asiago)
European sublineage 3.4 (remainder of European group) 45 4 0.001 = 0.0008 040 = 0.08
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could have been associated with mcreased aridity during cold
periods (Tzedakis 1994), which probably influenced the
distribution of suitable habitat (woodlands) for G. glis, leading
to fragmentation of populations. However, it also 1s possible
that sampling bias in this study could have artificially
depressed measures of genetic diversity in the Balkans. Most
of our samples come from the northern Balkans (e.g., Croatia
and Slovenia), but the southern Balkans (e.g.. Greece) could
actually be an undetected refugium with levels of genetic
divergence and diversity as high as in southern Italy. This
hypothesis is supported by evidence from the single individual
from Macedonia, which is similarly divergent from both the
European and the Ttalian clades. Additional sampling from the
southern Balkans could reveal greater diversity and thus
evidence for possible glacial refugia in this region.

The Italian and Sicilian populations of G. glis—Our study
showed slightly higher genetic diversity in populations of G.
glis Irom the Italian peninsula, where populations from
northern Italy are separated [rom the South Italian group
(Fig. 1), and divergence seems to appear between central
Calabria (locality 24) and southern Calabria (locality 25:
Fig. 3). These results suggest possible refugia within refugia
in Ttaly, and several swudies (Canestrelli et al. 2006, 2007;
Podnar et al. 2005; Santucci et al. 1996; Ursenbacher et al.
2006) have shed light on possible multiple glacial refugia in
the Italian peninsula. One example involves the beech tree
(Fagus sylvatica—Magri et al. 2006), which is a dominant
species 1n several dormouse habitats and particularly impor-
tant to G. glis. Paleogeographic studies suggest the separation
of central and southern Calabria from the rest of Ttaly in the
past (reviewed by Santucci et al. 1996). However, in our case,
the hypothesis of refugia within refugia would need to be
confirmed by better sampling in the Calabria region.

Sicilian populations of G. glis with haplotypes hapl3 and
hapl4 show evidence of isolation from Italian mainland
populations in the past (Fig. 2). The same was observed in the
nematode Heligmosomoides polygyrus (Nieberding et al.
2005) and the woodmouse A. sylvaticus (Michaux et al.
2003). Our results showed 2 genetic lineages of G. glis in
Sicily (1 from lineage | and 1 from lineage 2; Fig. 3), a pattern
also observed in the green toad (Bufo viridis—Stock et al.
2008). Because the 2 Sicilian lincages of G. glis arc not sister
groups (Fig. 2), the simplest hypothesis to explain their
presence in Sicily would be to postulate an ancient ancestral
population of G. glis (lincage 1, hapl3 and hapl4) isolated in
Sicily, followed by more recent colonization by a mainland
population (lineage 2, hap07). A similar hypothesis has been
proposed for A. sylvaticus (Michaux et al. 2003) and H.
polygyrus (Nieberding et al. 2005). The isolation of insular
populations of A. sylvaticus and H. polygyrus appears to have
occurred during the same period, around 1 mya (Nieberding et
al. 2005). Similar estimations of isolation also were proposed
for the green toad (Stock et al. 2008), except that for this
species, the ancestors probably originated in North Africa.
Initial isolation of these animal lineages in Sicily could have
been caused by geological phenomena, such as sea level

Vol. 91, No. |

changes, that occurred in the early part of the middle
Pleistocene. More recent human traffic between mainland
Italy and Sicily could have facilitated introduction into Sicily
of hap07, which 1s shared with Calabrian animals from
Aspromonte (locality 27: Fig. 1). During the Neolithic,
transportation of chert and obsidian across the Tyrrhenian
Sca may have given dormice the opportunity to spread into the
islands (Carpaneto and Cristaldi 1995). This hypothesis is
supported by presence of mandibles of G. glis at a Neolithic
site in Sicily (Sard 2000), and a similar hypothesis of a recent
invasion of Sicily by animals from the mainland was proposed
for the green toad by Stock et al. (2008).

Presence of an ancient lincage of G. glis in Sicily is not
supported by available paleontological evidence (Petruso
2000), but better paleontological (and genetic) sampling from
the islands in this region should improve understanding of the
phylogeographic history of the dormouse in this region.
Regardless, our results indicate that the Calabria region of
southern Italy and Sicily could be **hot spots™ of intraspecific
biodiversity for G. glis. These regions would thus deserve
selecting Evolutionary Significant Units
(Moritz 1994) for conservation of this species.

Postglacial expansion—Expansion {rom a single refugium
is the best explanation for the observed pattern of widespread
genetic homogeneity in G. glis in Europe (Table 1). This
scenario is supported by the starlike topology of the European
lineage (Figs. 2 and 3) and by Fu’s Fs and R> neutrality tests.
Paleontological evidence attests to presence of G. glis in the 3
Mediterranean peninsulas (Iberia, the Balkans, and southern
Italy) at the appropriate time in the past. The high endemism
of the South Italian group suggests that it did not contribute to
the European postglacial recolonization. Instead, it appears
that recolonization of Europe by G. glis came [rom
populations in northern Italy, Iberia, or the Balkans. Nothing
more precise can be concluded [rom our results.

Genetic homogeneity in G. glis in Europe—In contrast to
other phylogeographic studies of rodents, our results show
widespread genetic homogeneity in the European lineage of G.

attention when

glis. Low genetic diversity and absence of genetic structure in
European populations of G. glis could be explained by serial
bottlenecks and progressive loss of allelic diversity during a
rapid range expansion (Avise 2000: Hewitt 1999). However,
our dating of this expansion, estimated here at 2,000 years ago,
is inconsistent with paleontological data, which show presence
of G. glis in central Europe as much as 10,000 years ago
(Boessneck 1978; Storch 1987). Nonetheless, dates based on
rates of genetic divergence are subject to much variation and
should be interpreted with caution (Ho et al. 2005). Recent and
rapid expansion of G. glis into Europe may have been linked
with the rapid spread of oak forests (approximately 380 m per
year) into northern Europe during the Holocene (Kremer et al.
2002). It also is possible that humans contributed to the rapid
spread of G. glis across Europe. Edible dormice were a
delicacy for ancient Romans, and the Roman habit of
introducing both domestic and wild animals throughout the
empire is well documented (Carpaneto and Cristaldi 1995).
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Ancestral populations of G. glis may have experienced a
mitochondrial selective sweep leading to the invasion of
northern Europe by animals more resistant to cold (Avise
2000:; Maynard-Smith and Haigh 1974; Powers et al. 1991;
Ruiz-Pesimi et al. 2004). However, the McDonald—Kreitman
test showed no evidence of selection on the present Cyth gene
of G. glis. It is possible that selection acted on another gene or
genes more directly linked to hibernation or cold resistance. as
was observed in Ochotona (Yang et al. 2008). I so, this
selection could have led to a European posiglacial expansion
from only a small number of cold-resistant animals, thereby
resulting in the observed mitochondrial homogeneity.

The extremely low genetic diversity in G. glis suggests
that this species may be vulnerable to rapid climatic shifts, as
is thought to be the case for many other endangered species,
such as mustelids (Michaux et al. 2004), the Tasmanian devil
(Sarcophilus harrisii—Jones et al. 2004), and the cheetah
(Actnonyx jubatus—O’Brien ¢t al. 1986). Future work
examining other glirids for concordant patterns may reveal
a link between hibernation behavior and population structure
in this family, and these studies should have important
implications for conservation of G. glis and other potentially
threatened glirid species. However, before reliable conser-
vation-related conclusions can be drawn from this study,
more intensive sampling of G. glis in Italy and examination
of additional markers, such as microsatellites
(currently being examined in our laboratory), must be
undertaken.

genetic
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AprPENDIX 1

Specimens examined —Locality numbers (from Fig. 1), localities,
number of animals (n), haplotype designations, voucher numbers, and
GenBank accession numbers for animals analyzed in this study.
GenBank numbers are provided for unique haplotypes only, and
haplotypes downloaded from GenBank are indicated by an asterisk
(*). Collections of tissue samples: Estacion Biolégica de Dofiana

Vol. 91, No. |

(Spain)—EBD 1265, 1136, 2992; University of Primorska (Slove-
nia)—GgCz 1, 2, GgTu 24, Gg8S 4549, GeC 1-5, GgBH 1-7, Gel
5-8, GgMa 1, GgMo 1; Universita di Palermo (Italy)—Ggl 10, 11,
13, 14, 17-19, 23, 24, 28-32, 36-39, 41, 43, 4, Gglet 1-3;
Universitiit Frankfurt (Germany)—GgA 7, 10, 12, 14-17. All other
tissue samples are stored in the Botanic Institute of University of
Liege.

Haplotype
Locality no. Locality n designation Voucher no. GenBank no.
Edible dormouse (Glis glis)
1 Spain: Lugo 1 Hap02 EBD 1265 FM160652
2 Spain; Cantabria | Hap01 EBD 1136 FM160651
3 Spain: Navarra 1 Hap(2 EBD 2992
4 Spain: Arties 1 Hap02 GgE 50
5 Spain: Montseny and Montnegre Natural Park (MNF) 9 Hap(2, 03 GgE 1-3, 13, 14, 53-55 FM160652, FM160653
6 Spain: Gresolet (+StJulia) 4 Hap(2 GgE 17, 29, 30, 32
7 Spain: Vidra (+Grevulosa) L] Hap02 GgE 18-20, 33-35
8 United Kingdom: Tring 5 Hap02, 16 GgT 4-8 FM160652, FM160665
9 France: Py 1 Hap(2 GgF 2
10 France: St-Maxime 1 Hap(5 GgF 18 FM160655
11 France: Montarnaud 4 Hap02 GgF 12, 17,21, 23
12 France: Vercors 2 Hap(4 GgF 9, 10 FM 160654
13 Belgium: Gaume 9 HapOl, 02 GgB 7, 8, 16,22-24, 34,35, 38
14 Switzerland: Lausanne 1 Hap02 Ggv 2
15 Switzerland: Sundlauenen 1 Hap(02 GgVv 1
16 Switzerland: Lago Maggiore 4 Hap(2 GgV 3-6
17 Germany: Grumst 2 Hap01 GgA 7. 10
18 Germany: Bellings-Sterbfritz-Weinberg 5 Hap01 GgA 12, 14-17
19 Ttaly: Torino-Via 5 Hap02 Ggl 7, 8, 28-30
20 Italy: Druento 1 Hap02 Ggl 5
21 Italy: Asti 2 Hap02 Ggl 6, 31
22 ltaly: Asiago 2 Hap(02 Gel 10, 11
23 Italy: Bologna 2 Hap06 Ggl 13, 14 FM160656
24 Italy: San Fili 1 Hap09 Ggl 19 FM160734
25 Italy: Aspromonte 5 Hap07. 08, 12 Ggl 24, 17, 18 FM 160657, FM160733. FM 160660
26 Italy: Eolian Island (Salina) 2 Hapl0 Ggl 23, 24 FM160658
27 Sicily: Madonie 7 Hap07. 13, 14 Ggl 36-39, 41, 43, 44 FM 160657, FM160661, FM 160662
28 Sardinia 1 Hapll Ggl 32 FM 160659
29 Slovema: Mt. Knm 5 Hap(2 Ggs 7-9, 29, 30
30 Slovenia: Semic 3 Hap02 Ggs 4547
31 Slovenia: Mt. Pohorje 2 Hap02 GgS 48, 49
32 Croatia: Mt. Svilaja 5 Hap(2 GeC 1-5
33 Czech Republic: Mt. Jeseniki 2 Hap(02 GeCz 1.2
34 Bosnia and Herzegovina: Mt. Zelengora 7 Hap(2 GgBH 1-7
35 Montenegro: Savnik-Niksié 1 Hap(2 GgMo 1
36 Macedonia: Mt. Galicica 1 Hapl5 GgMa |1 FM 160664
37 Hungary: Nanaly T Hap02 GgH 1, 3-8
38 Latvia: Gaujas 1 Hap(2 Gglet 2
39 Latvia: Turaida 1 Hap(2 Geglet 1
40 Latvia: Skriver 1 Hap(2 Gglet 3
41 Turkey: Istranca 2 Hap(2 GgTu 24
42 Turkey: Uludag 1 Hap(02 GgTu 1
43 Russia: Zhiguli Forest 3 Hap(02 GgR 5, 10-13
Hazel dormouse (Muscardinus avellanarius)—outgroup 1
(Bentz and Montgelard 1999)
1 AJ225117*
Garden dormouse (Eliomys quercinus)—outgroup 2
(Bentz and Montgelard 1999)
1 AJ225030*
1 FM 164278

Asian garden dormouse (Eliomys melanurusy}—outgroup 3

ra

FM 164279, FMI164280
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Huarner H, Martin JF, Ribas A, Arrizabalaga A & Mich aux J (2009) Isolation,
characterization and PCR multiplexing of polymorphic microsatellite markers in the

edible dormouse Glis glis. Molecular Ecology resource<(3), 885-887.

Synthese
Présentation de I'article :

L'article 4 a permis d’obtenir de premiers élénsetié réponses concernant I'histoire
évolutive du loir gris en Europe. Cependant, il m&tessaire d'utiliser des marqueurs plus
précis ayant un taux d’évolution plus rapide, comdes microsatellites, pour pouvoir
éclaircir certaines questions apportées par noamigre étude phylogéographique. Au début
de ce travail, seuls Dabesat al. (2003) avaient tenté d’isoler des loci microdaes chezGlis
glis mais ils n’avaient pu aboutir a I'élaboration denes adéquats pour la création des
amorces. Vu l'inexistence de microsatellites pregaex loirs gris ainsi qu’aux autres especes
de Gliridés, nous avons da créer une nouvelle bandg microsatellites spécifiques a
I'espéce. De nouveaux loci ont donc été isolésnuar soins au cours de deux séjours (en
2005 et 2006) au Centre de Biologie et de Gestes FRlopulations (CBGP- Montpellier,

France).

Conclusions :

Les 10 loci microsatellites sélectionnés se sémélés polymorphes chéz. glis et
présentent un nombre d’alleles variant de 1 a & dbe populations belge et espagnole.
L’analyse du polymorphisme de ces mémes loci epluegrande échelle d’échantillonnage a
permis de mettre en évidence un plus grand nomnibhliélds confirmant leur intérét dans une

étude de génétique des populations.
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Abstract

We isolated and characterized 10 dinucleotide microsatellite loci in the edible dormouse,
Glis glis (Linnaeus). Four multiplex panels were developed. Loci were amplified in samples
from two geographically distant populations (Torgny in Belgium and Montseny in Spain).
All loci were polymorphic in Spain but four were monomorphic in Belgium. Individuals
from Belgium and Spain exhibited an average allelic diversity of 1.9 and 3.3 and an
observed heterozygosity ranging from 0.08 to 0.47 and from 0.04 to 0.72, respectively.

Keywords: dormouse, Glis, microsatellite, multiplex, rodentia

Received 6 June 2008; revision accepted 25 July 2008

The edible dormouse, Glis glis (Linnaeus, 1766), is an arboreal
and nocturnal inhabitant of deciduous and mixed forests
in central Europe (Storch 1978). It is rare in many parts of
its distribution particularly in the north where it is of
conservation concern (Krystufek 1999). Here we report a
set of novel polymorphic microsatellites that will be useful
to describe the levels of genetic diversity and differentiation
within and between populations, thus providing an initial
genetic framework useful to identify conservation priorities
and develop management strategies. We optimized these
loci into four polymerase chain reaction (PCR) multiplexes.

Microsatellite screening was performed following A.
Estoup and J. Turgeon (personal communication, see http://
www.inapg.inra.fr/dsa/microsat/ microsathtm for detailed
protocol). Genomic DNA was extracted from a single
individual and digested using Rsal restriction enzyme
(Promega). A 500-900-bp fraction of the digested DNA was
selected, purified and ligated to Rsa-21 and Rsa-25 linkers
(Rsa-21 (5-3") CTCTTGCTTACGCGTGGACTA; Rsa-25
(5-3') phosphate-TAGTCCACGCGTAAGCAAGAG). The
enrichment procedure followed the protocol from Kijas
et al. (1994), based on streptavidin-coated magnetic particles
(Magnesphere, Promega), with slight modifications. Both
5'—biotinylated (TC),, and (TG),, oligonucleotides were
used as probes. Enrichment products were then amplified
with Rsa-21, purified and ligated into pPGEM-T Easy Vector

Correspondance: Johan Michaux. Fax: 0032(0)43663840; E-mail:
Johan.Michaux@ulg.ac.be

(Promega) then transformed into Escherichia coli com-
petent cells (JM109, Promega). A total of 2103 recombinant
clones were transferred on Hybond-N nylon membranes
(Amersham). Colonies were hybridized at 46.5 °C with the
mixture of oligonucleotide probes (TC),, and (TG),, labelled
with the DIG oligonucleotide tailing kit (Roche). A total
of 435 positives clones were detected, 96 of which were
sequenced using a BigDye terminator (Applied Biosystems)
sequencing kit onan ABI 310 (Applied Biosystems) automated
sequencer. A total of 20 unique sequences containing clear
repeated motifs were appropriate for designing primers.
We designed pairs of primers using the Primer Designer
Software (version 2.0, Scientific & Educational Software
1990, 1991).

The 20 selected loci were first tested using monolocus
PCRs. Ten of them provided good quality and polymorphic
amplification products and were thus retained for multiplex
PCRs. The forward primer of each locus was 5"-end labelled
with a fluorescent dye (FAM, HEX, NED). Based on size
limitations and amplification specificity, we distributed the
10 microsatellites in four sets: set A (Gg9, Gg13, Gg3), set B
(Gg12, Ggl4, Gg8), set C (Ggl5, Ggl1) and set D (Gg7, Gg16)
(Table 1). Amplification of the four PCRs was performed
on a Mastercycler ep-gradient-5 (Eppendorf) using the
Multiplex PCR kit (QIAGEN). The multiplex PCRs were
conducted following Gauffre et al. (2007). All multiplex
PCRs started with an initial activation at 95 °C for 15 min,
followed by 35 cycles (set A and set D) or 30 cycles (set B
and set C) of 30 s at 94 °C, annealing at 58 °C (set A) or 63°
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Table 1 Characteristics of 10 microsatellite loci from Glis glis with primer sequences, size of cloned allele, number of alleles (A), size range
of PCR product, expected (H) and observed (Hy) heterozygosities with deviation from Hardy—Weinberg proportions (*P < 0.05, **P < 0.01,
***P < 0.001) and null allele frequency (NAF) calculated by FreeNA software

Belgium (n = 36) Spain (n=17)
Locus Primer sequence (5'-3’) Repeat  Size
Accession no. includes fluro-label dye motif  (bp) A Sizerange H./H, NAF A Sizerange H./H, NAF
Gg9 F NED-GTTCRARATGTTTAGAGACTC (Ta); 189 2 188-194 021/022 0 3 194200 025/016  0.169
AM9309% R-GTRRAGATGCTGATGRAGE
Ggl3 F FAM-TCTATCCCTTGATCCTAG (T@),, 191 4 188-194 0.16/0.17 0 4 188196 0.74/055 0061
AMO30997 R-CATGRRATGEGRCTTCTTC
Gg3 F FAM-CACARCAGCCCATCATAC (CA)by 239 1 235 = 0001 4 233-239 0.68/055  0.015
AMO30998 R-GRTGGACGCATRATAATCE
Ggl2 F HEX-CACAGCCCATCATTGACAG (ca), 19 1 118 = 0001 2 116-118 054/042  0.0606
AM930999 R-GTATTAGTTAGGGETTTCCAGA
Ggl4 F FAM-ATTTCGCTGGACCTATAACTTG  (CA),, 141 2 138-140 0.28/022 0.099 2 138140 032/017 0135
AMS31000 R-GGETGTGAGGGEATGRAR
Gg8 F NED-CTATCGECEACGEATTTTR (ca), 2056 1 21 o= 0001 3 207213 044/050 O
AM931001 R-CTCCTETTTCTTGCCAATTCC
Ggls F HEX-CCCCTTCTCARATTGTCTC (Tg),, 146 1 145 - 0001 4 141147 0.74/067  0.062
AM931002 R-GAATARATACGACTEEGEET
Ggll F HEX-GCCAGTGTGETAACTTAG (ca),, 258 2 258-260 0.18/0.08* 0.056 5 252-260 0.74/0.39* 0215
AM931003 R-GATTCATGTTTGAGCTATTACC
Gg7 F HEX-CCACATCTGACCCCARAC (T@),, 206 3 202-210 050/0.33 0.0e4 4 202210 0.66/072 0
AM931004 R-GAGGATCACAGGTTGAGEA
Gglo F NED-CTTTCCTTCCCTGTTIGICTC  (TG),, 122 2 127-129 0.44/047 0 2 129133 022/0.04* 0157
AMO31005 R-GGEEATCCTAGRATECCTC

— not enough alleles to perform HW test.

(set B, set C and set D) for 90 s, extension at 72 °C for 60 s
and final extension of 60 °C for 30 min. The PCR products
were detected using a monocapillary ABI PRISM 310 Genetic
Analyser (Applied Biosystems). Null allele frequency (NAF)
was determined using the expectation maximum algorithm
(EMA) (Dempster et al. 1977), and the Fg values were then
adjusted accordingly in FreeNA (Chapuis & Estoup 2007).

We tested the four microsatellite sets on 36 G. glis trapped
in Torgny (southern Belgium) and on 17 G. glis trapped in
Montseny National Park (northern Spain). All loci were
polymorphic in the Spanish populations but four were
monomorphic in Belgium (Table 1). Individuals from
Spain and Belgium exhibited an average of 3.3 and 1.9
alleles per locus, ranging from two to five and one to four,
respectively. The small number of alleles observed in
Belgium may be due to genetic drift and inbreeding because
these populations are fragmented and small in size. Exact
tests performed using Arlequin 2.0 program (Schneider et al.
2000) revealed significant deviations from Hardy—Weinberg
equilibrium for locus Gg11 in Belgium and for two loci (Gg11,
Ggl16) in Spain. Both loci exhibited a deficit in heterozygotes,
indicating the possibility of null alleles (Table 1). The values
of NAF were always < 0.2 (except for G¢11), indicating that
null alleles are not expected to cause significant problems
in the analysis (Chapuis & Estoup 2007). Therefore, we
only considered locus Gg11 (NAF = 0.215) to be potentially

problematic. When correcting allele frequencies for putative
null alleles, we found that the presence of null alleles did
not change the outcome of the statistical test of differentiation
between two populations (Fgp not using EMA = 0.58 and
Fgr using EMA = 0.57). After Bonferroni correction, no
significant linkage disequilibrium was detected using
Fisher’s exact test conducted in GenePop (Raymond &
Rousset 1995). In conclusion, these first microsatellite primers
developed for G. glis will provide necessary and powerful
molecular tools for management and conservation studies
in the future.
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Article 6 : Différenciation génétique du loir gris : reflet d’'une
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Synthese
Présentation de l'article:

Vu la grande homogénéité de la lignée européenise en évidence par I'ADN
mitochondrial, il était nécessaire d’analyser ncisaéitillons avec des marqueurs moléculaires
présentant un taux d'évolution plus élevé, afirffaiar la recherche et de mieux comprendre
I'histoire évolutive du loir gris ainsi que son feh d’abondance actuel. Les microsatellites

sélectionnés ont été utilisés a cet effet.

Conclusions :

Cette étude réveéle une structure génétique chéarlgris bien plus complexe que
celle montrée précédemment par I’ADN mitochondi®as moins de 8 lignées génétiques ont
été mises en évidence sur I'ensemble de l'air gigildution de cette espece.
Le loir aurait recolonisé I'Europe a partir d’'uruseefuge au terme de la derniére glaciation.
Une différenciation progressive serait par la saipparue dans le courant de I'Holocéne.
Trois épisodes majeurs de différenciation génétaguraient donné naissance aux huit lignées
génétiques observées :
- premiérement, une séparation de quatre ligpgasipales remontant a 8000 ans ;
- deuxiemement, une différentiation de la régiomloibalkanique il y a 7000
ans correspondant a 'avenement de I'agricultureégion méditerranéenne et donc a une
modification anthropique intense de I'environnement
- enfin, une divergence locale des autres régibiysa 2000 ans provenant des pratiques
agricoles et de la déforestation intense praticuésette époque, particulierement pendant
I'empire romain.

Cet article révele ainsi la premiere preuve dimpact significatif d’'une déforestation

d’origine anthropique sur la structure génétiquené’ espéce forestiere.
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DISCUSSION & PERSPECTIVES

Dans le cadre de la perte globale de la biodiversiitremélée a un contexte
economique difficile ou la nature n’est pas tougouyrioritaire, décider de ce qu’il faut
préserver ou pas est au cceur du domaine de lareansa. En pratique, les projets de
conservation concernent principalement les espaces. Les especes communes sont quant a
elles beaucoup moins ciblées par ces actions. Réeamdes voix se sont élevées pour tenter
de réduire cette disparité dans le domaine de tsawation. C'est notamment le cas de
Gaston & Fuller (2008). Les especes communes agpard en effet fondamentales a la
structure de la plupart des écosystéemes et bon meodientre elles initialement communes
subissent des déclins importants.

Dans ce contexte d’interrogations quant aux espaogguelles il faut allouer des
efforts de conservation, I'objectif de cette thesede s’intéresser a des especes présentant un
statut ambigu en conservation : en régression dartgines régions, en surnombre dans
d’autres. Une question éthique se pose en effetasnécessité ou pas de développer des

efforts de conservation a ce type d’espéces.

1. Des différences d’abondances au sein d’une mémgpece

Les espéces répandues géographiqguement ont tenalgésenter de fortes densités
tandis que les especes restreintes ont tendanite pedl abondantes. Cette relation positive
d’abondance-occupation est un des modeles lesqlustes de la macro-écologie (Gaston
al. 2000, Blackburnet al. 2006). Alors que le loir gris présente une largstriiution
européenne, ce principe n’est pourtant pas respEuté&ette espece qui montre a la fois
d’abondantes densités a certains endroits de sendai répartition mais aussi une rareté a
d'autres. C’est également le cas du muscardituscardinus avellanariysun autre



représentant de la famille des Gliridés, dont lgsutations du Nord de son aire de répartition
présentent une faible abondance (Fopeeal. 2002, Brightet al. 2006, Verbeylen 2006).
D’autres familles sont concernées par ce phénomerntisparité d’abondance au sein de leur
aire de distribution. Ainsi, en Australie, des dimurs ont déterminé qu’un grand nombre de
plantes et d’oiseaux considérées comme localenages pouvaient se retrouver abondantes
dans d’autres localisations de leur aire de digtigim ; c’est ce qu’'on appelle une rareté
diffuse (Murrayet al. 1999, Schoener 1987).

Plusieurs facteurs peuvent expliquer ces différemtabondance au sein d’'une méme

espece.

Autrefois abondant, maintenant rare ?

Une explication possible a ce patron est que lgalptions rares d'une espece
présentant une rareté diffuse ne I'étaient pas danpassé. Autrefois abondantes, ces
populations auraient subi une forte influence nggates activités humaines (surexploitation,
destruction et dégradation d’habitat, etc,...) réahtisleurs tailles effectives. Mais ces
activités n’auraient touché qu’une certaine pate’aire de distribution de I'espéce et non
pas son ensemble. Pareille situation a notammeéntégelée chez les oiseaux agricoles, en
Europe, dont les populations déclinent de facommdtemue suite a l'intensification de
I'agriculture, particulierement dans les pays eémys ou se pratique la Politique Agricole
Commune (PAC) Encadré 17 Donald et al. 2001, 2002). Peu d’oiseaux sont en effet
capables de se reproduire dans les monoculturesnges caractérisant maintenant une grande
partie des terres arables du Nord-Ouest de I'EurBpecontraire, les oiseaux des états non
européens du Centre et de I'Est de I'Europe seepbiteaucoup mieux car les pratiques
agricoles y sont moins intensives et donc, par @pmsnt, moins destructrices pour
I'environnement. Cette situation semble malheunegse avoir changé au cours des derniéres
annees, suite a l'intensification de I'agricultste I'ensemble de I'Europe.

Dans le cas du loir gris, deux cas de figure sbseovés dans les régions ou il est peu
abondant. D’un c6té, le loir gris était autrefdmadant en Lituanie (Juskaitis 1995, 2001) et
en Lettonie (Valdis 2003) et il est devenu rardesaila modification de son habitat forestier
et au développement de I'agriculture. D’'un autréecdlans d’autres régions situées plus a
I'Ouest comme en Belgique, I'espece semble y awnijours été rare. Il était signalé comme
absent du pays en 1842 (de Selys-Longchamps) pessit en petit nombre dans la province
de Liege en 1848 (Deby) avant d'étre localisé aabin(1888) et buzenol (1937) puis a
Torgny (1937) (Libois 1982). Nos récents recenseémamdiquent de petites populations
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éparses et restreintes, cantonnées a la Lorrailyge.b€es résultats concordent avec les
résultatsde modélisation de la distribution de I'espéce l@vieun habitat préférentiel dans
cette région.

Ce deuxieme cas de figure fait qu’'une origine aqlyjue comme seule explication de

la rareté du loir gris au Nord de son aire de f&par semble ne pas tenir.

Abondant en présence de caractéristiques environeatales favorables ?

Il se pourrait que les populations deviennent abotes aux endroits ou I'optimum de
la niche écologique de I'espece est rencontré.edetpothese a déja été vérifiee pour de
nombreuses espéces : des plantes du Sud-est dikeigiustinet al. 1996), des poissons en
Californie (Moyle & Vondracek 1985), des passeredisémérique du Nord (Browret al.
1995), des oiseaux forestiers au Royaume-Uni (Bsogtet al. 1997). Si ces régions
existent, il est fort probable qu’elles se situantcentre de I'aire de distribution de I'espéce
(Brown 1984, Hengeveld 1994). C’est en tous cagudadiquel’abundant-center hypothesis
pronant une diminution de fréguence d’occurreneme’espece du centre vers la périphérie
de son aire de distribution (Brown & Lomolino 1998gflétant une diminution de la
probabilité de trouver de bonnes conditions enviesnentales (Brown 1984). Cependant,
depuis une dizaine d’années, cette hypothése attstée, notamment par Sagarin & Gaines
(2002a, b). Ceux-ci ont montré notamment que s étides indépendantes, censées
démontrer cette théorie, seules 39% d’entre ebewgnt effectivement prétendre s’approcher
du patron en question.

Dans le cas du loir, son abondance semble dédemuis la zone Sud de son aire de
répartition jusqu’a la zone Nord. Ce résultat semi# pas correspondrd’@abundant-center
hypothesis Dans les études menées par Sagarin et Gaimgaulflished dafp d’autres
especes montrent également une distribution détlinmiformément depuis des pics
d’abondance d’'un c6té d’'une limite d’aire a de ghibles abondances de l'autre coté. C'est
aussi le cas d¥rsus arctosdans le Nord-Ouest du continent Nord américainngointre un
tel patron de déclin d’abondance dans cette ré@ierguson & McLoughlin 2000).

Cependant, au-dela des considérations théoriques etspect ou non debundant-center

hypothesisnos résultats révelent que les régions ou legog est rare correspondent a un
moins bon habitat potentiel et donc a un certaniggement de I'optimum écologique de
I'espéce. D’apres la modélisation de la distributitu loir, il semblerait en effet que I'espéce

soit limitée par I'habitat potentiel du hétfeagus sylvaticaet par les précipitations. Ces deux
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facteurs environnementaux expliquent son abserioa et rareté dans certaines régions de
son aire de distribution:
* au Nord-Est de I'Europe ou les grandes foréts délie ont disparu et, au-dela, en
Scandinavie typiquement occupée par les forétsatesé
* le long des cotes au Nord-Ouest et a 'Ouest dertife ou domine un climat de type
atlantiqgue avec des étés pluvieux et froids compttant les succes de reproduction.
L’espéce étant hibernante, son cycle d’activitééenest en effet trés court, surtout
dans le Nord ou l'espece hiberne 8 mois contre taie (Pilastroet al. 2003).
Pendant cette période, I'espece doit non seulemé&niperer de la perte de poids
hivernal (50 %) mais aussi se reproduire, élevejdanes et reconstituer ses réserves
de graisses pour I'hiver suivant. Comme le froidetia pluie réduisent son activité,
ces conditions climatiques auraient un fort imactle bon déroulement des activités
essentielles a la survie des populations ;
* en Pologne et plus a 'Est ou les conditions emviemmentales semblent moins
favorables pour le hétre (Figure 16). La faibleratsmce du Loir dans cette région a

de plus été exacerbée par une déforestation intedans le passé (Jurczyszyn 2001) ;

TREE SPECIES MAPS - SPECIES HABITAT SUITABILITY
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Figure 16 — Habitat potentiel de Fagus sylvaticauixes = EFDAC -

http://efdac.jrc.ec.europa.eu/index.php/climate)
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« dans la péninsule ibérique ou, la aussi, I'abselckir est associée a un habitat sub-
optimal pour le hétre. D’apres la littérature espdg, la rareté de l'espece en
Catalogne pourrait d'ailleurs étre liée a la déftadon intensive du XXieme siécle
ayant entrainé I'existence des jeunes foréts detudEpourvues de cavités naturelles
propices aux loirs (Castien 2002). Une étude d& 200 la distribution de I'espéce en
Espagne révéle également limportance des factelinsatiques, notamment les
précipitations, dans l'absence du loir en Espadbastfo & Real 2007), ce que
confirme notre étude de modélisation ;

» dans les grandes plaines de Roumanie ainsi quelelansgions déforestées d’Europe
centrale et dans la zone de forét-steppe en Maddavkraine et Russie (Krystufek
2010) ou le lien entre 'habitat du hétre et lasprice de I'espéce peut également étre

établi.

Qu’en est-il des autres espéces ?
S'’il existait une relation simple entre I'abondareel'optimum écologique, logiquement,
toutes les especes devraient montrer un patronédénden abondance au fur et a mesure
gu’'on s’éloigne de I'optimum écologique. Or, bonmiare d’especes apparaissent comme
communes, répandues et abondantes sur I'ensembl&@ide de répartition comme par
exemple Apodemus sylvaticus, Mus musculus, Rattus rad#ics, Les distributions de ces
dernieres atteignent effectivement une limite gaplgique mais il N’y a pas d’observation

généralisée de populations rares a un endroit ddeméur aire de distribution.

Grandes différences d’abondance liée a la spédiéale I'espéce ?

La différence entre ces deux patrons (abondanbyiart rare et abondant parfois)
pourrait s’expliquer par le caractére spécialigieggaliste de I'écologie de ces différentes
especes. D'une part, les especes généralistes pieas@uper une grande variété d’habitats
comparés aux especes spécialistes qui ne se refitogue dans un ensemble étroit de
conditions environnementales (revue dans Janze8, I@&nike 1990). D’autre part, il a été
prouveé que les especes spécialistes pouvaienpati@s plus abondantes que les généralistes
a un endroit donné lorsque des conditions envinoemtales optimales sont rencontrées
(Griffith & Sultan 2012, Verberlet al 2010). Cette observation d’'une meilleure comivétt

des spécialistes lorsque de bonnes conditions a@mementales sont réunies pourrait
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expliquer les grands pics d’abondance chez le (lans certaines régions de son aire de
distribution). Cette espéce semble en effet présante relation hautement spécifique avec
son environnement :
- D'un co6té, il semble extrémement adapté a degoffuctuations annuelles de disponibilité
de nourriture. Le loir gris se reproduit trés taemnent, 3 mois apres sa sortie d’hibernation,
ce qui fait de lui un cas unique parmi les hibetagBieber & Ruf 2004). Les espéces
hibernantes tendent généralement a se reprodageddtr dans la saison d’activité, les portées
les plus précoces ayant une plus grande probabliéitéurvie grace au temps qui leur est
donné pour grandir et faire des réserves avantdihjArmitageet al. 1976, Murie & Boag
1984, Sauer & Slade 1987). La relation temporebéstant entre la reproduction et
I'hibernation chez cette espéce est déterminédapdisponibilité en faines et en glands des
foréts qu’elle occupe. Lors des années pauvresuits gecs, les loirs ne se reproduisent pas
(Bieber 1998, Schlunet al. 2002, Pilastr@t al. 2003, Fietzt al 2004).
- D’'un autre coté, peu de différences concerndrdbitat, la taille du domaine vital et les
déplacements de I'espéce ont été relevées entneésiglsats et ceux des études réalisées dans
d’autres pays situés plus au centre de son airépietition. Cela suggére que I'animal tend a
chercher des habitats optimums a la limite de s@nde répartition. Il ne semble pas avoir
réussi a étendre sa niche écologique a des mitirisxouverts par exemple ou a des habitats
moins diversifiés ou les déplacements devraierg @lus importants pour trouver une
nourriture adéquate. Ceci a été démontré notampuentla Chouette hulott&trix alucq au
Nord de son aire de distribution (Suretel.2001).

Ces observations démontrent I'importante spéda#fi@tologique du loir gris et sa
faible capacité d’adaptation exacerbant sans deateareté naturelle dans le nord-ouest de

son aire de répatrtition limitée par des conditiengironnementales moins favorables.

Lien entre abondance et grande diversité génétiglee a des facteurs spatiaux et/ou
temporels ?

Dans le cadre de nos réflexions, il est importamtpdendre en compte I'aspect
génétique de la situation en plus des considéagaologiques déja abordées ci-dessus. La
réduction de la densité des populations en limiteral pourrait étre due également a la
position périphérique de ces populations. Les s périphériques sont en effet souvent
de petites tailles et isolées des populations ggnsrales (Lesica & allendorf 1995). Cela peut

entrainer une réduction du flux génique qui, combénune petite taille des populations,
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favorisera la dérive génétique et donc une dimamude la diversité génétique. Il résulterait
une diminution de la capacité d’adaptation de lbegpa la limite de son aire de distribution.
Cette corrélation entre limite d’aire et plus faildiversité génétique a été démontrée dans de
nombreuses études (revue dans Lesica & Alendorb,188ule 1973, Safriedt al. 1994).
Notons toutefois que ce patron n’est pas toujolrseryeé, comme par exemple chezea
abies(Tigerstedt 1973) ou encore cheéamelia japonicgWendel & Parks 1985).

Dans le cas du loir gris, nous avons mis en évigeme plus faible diversité génétique
dans les populations périphériques de I'espece edgidqdie, en Allemagne et en Russie au
moyen de marqueurs microsatellites. Une tres fdiigrentiation génétique de ces trois
populations a été également identifiée, ce quidieffet non négligeable de la situation
périphérigue de ces populations. Il est en effairanat d’observer une différenciation
génétique des populations périphériques dues aatelitions environnementales marginales
et & une sélection directionnelle difféerente déesefles populations plus centrales (Lesica &
Allendorf 1995).

La structure génétique d'une espéece doit non seurlerétre observée de maniére
spatiale (e.g. périphérie/centre) mais aussi deigranemporelle. Garnest al. (2004) ont
ainsi suggéré que le patron de diversité asymérapservé chez la grenouille de Lataste,
Rana latastei était plus di a une recolonisation post-glaciaip€a une localisation
périphérigue des populations en question.

Les changements climatiques du Quaternaire ont eeprdfondes répercussions sur la
structure génétique actuelle des especes. Lesesspdaptées aux climats tempérés ont subi
de nombreuses contractions et expansions de lewes de répartition. Celles-ci eurent
comme conséquence l'extinction réguliere des poijounisa du Nord de I'Europe pendant les
phases glaciaires. Lors des phases de réchauffeimenglaciaire, ces extinctions furent
suivies par des expansions rapides de populatioqmrér de régions refuges situées
principalement dans les péninsules méditerranée(iraserletet al. 1998). Ce processus
impliquerait de nombreux étranglements génétiqugsntapour conséquence une perte
importante de la variabilité génétique intraspéciéi des especes dans le Nord de I'Europe
(Hewitt 1996, 1999, 2001). Au contraire, les popales vivant dans le Sud de I'Europe
furent moins affectées par de telles fluctuatiotimatiques et devraient présenter une
diversité génétique plus importante.

Dans le cas du loir gris, notre étude phylogéogrp@ha mis en évidence : (i) un

gradient de diversité génétique latitudinal avee contraction des populations lors du dernier
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maximum glaciaire dans les refuges méditerranééisune recolonisation vers le Nord en

début d’Holocéne a partir du Nord de ['ltalie. Calgnifie que la structure génétique de
I'espéce a fortement été influencée par les événenwdimatiques du Quaternaire. La faible
diversité génétique observée dans les populationslatd pourrait ainsi avoir été mise en

place par des effets fondateurs et des goulotsrad@giements ayant pour origine la

recolonisation post-glaciaire de l'espece a I'Heloe. Par conséquent, les populations
nordigues pourraient présenter une plus faible aitpa’adaptation et une plus mauvaise
santé génétique contribuant a la rareté de I'espacs ces régions.

Rareté liee a la sensibilité de I'espece face &gmmentation de son habitat ?

Les marqueurs microsatellites utilisés dans ndtrde2ont également confirmé le lien
étroit existant entre le loir gris et les forétscidées en apportant la preuve d’une
différenciation génétique précoce (Holocene) d'wspece forestiere due a limpact de
'Homme. Une structure géographiqgue complexe a iai@t® révélée suggérant une
différenciation génétique en deux temps. Une presmséparation de la région Sud-Est s’est
produite, probablement, a partir d’'un unique refugaien, il y a 8000-7000 ans,
correspondant a une premiere période de modifitat@nthropique intense de
I'environnement avec une extension progressivepdasques agriculturales (Zohary & Hopf
1993). Une deuxiéme phase plus importante de diffé&ation des populations s’est ensuite
produite il y a 2000 ans, avec la sous-divisiomdjuoupe occidental reprenant la Belgique,
les Pyrénées, la France et la Suisse et d’un gmdop#-centre européen incluant I'’Allemagne
et les populations d’Europe centrale. Toutes cgomé semblent avoir été profondément
marquées a cette époque par les pratiques agriedlés déforestation, particulierement
pendant 'empire Romain (Kaplaat al. 2009).

Cette forte sensibilité a la fragmentation des tiorgourrait jouer un réle dans
'asymétrie de densité des populations observéeg tEhloir en exacerbant I'isolement des
populations nordiques, leur consanguinité, l'actida la dérive génétique et donc la

diminution de la variabilité génétique des popuolasi.

En conclusion de ce chapitre, I'ensemble des faste@tnumérés explique les
difféerences d’abondance au sein d’'une méme espegene le Loir gris. Il semblerait
cependant que ce soit la forte spécificité écologide I'espece qui met en place un si grand

écart entre les deux extrémités du patron de daen§it une rareté de I'espece dans certaines
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régions de son aire de distribution aux conditiengironenmentales moins favorables ; (ii)

une sur-abondance dans d’autres régions entraimanttgulation des populations.

2. Faut-il considérer ces especes au statut ambigtomme des

especes sensibles a protéger ou pas ? Si oui, comnie

La particularité du loir gris réside dans le faieqnon seulement il n’est pas considéré comme
une espéce prioritaire en conservation mais qules, [l est catégorisé comme nuisible dans
certaines regions ou il abonde. Pourtant, ses pbpnt situées au Nord de son aire de
disparition sont effectivement rares. D’aprés résultats, étant donné leur santé génétique et
la spécificité écologique de I'espéce, il sembtegaie ces populations puissent décliner dans

le futur si aucun effort de conservation ne letiradisué.

Une espece commune non dénuée d’intérét et sensible

Si I'on considere la rareté d'une espece commet étae généralisation de petites
populations et/ou une distribution restreinte (6ast994), le loir gris ne rentre pas dans cette
catégorie. Selon les criteres de rareté de Rabimpliespece ne semble pas non plus rare,
présentant peut étre un habitat spécifique maisoetrepartie une large aire de distribution
avec des tailles de populations a la fois petitagandes, révélant toute I'ambiguité de cette
espece. C’est aussi I'avis de 'UICN qui le consideomme étant keast concern malgré
leur constatation de populations rares et en déelifNord, ainsi qu’'une absence de données
concernant I'évolution des populations (Ametial. 2008).

Malgré sa rareté au Nord de son aire de répartitierains pourraient donc considérer
le loir gris comme une espece commune vu sa lagigbdition et son abondance locale a
certains endroits. Mais les espéces communes simtdiétre dénuées de tout intérét
contrairement aux croyances habituelles.
Un nombre croissant d’études souligne ainsi le edkeentiel des espéces communes dans le
fonctionnement des écosystemes (Gaston & FulleBR@elles-ci constituent, par exemple,
la plus grande partie de la biomasse des écosysi@mnsont responsables de la majeure partie
des services ecosystemiques (Gaston & Fuller 2@@73prte que des variations d’abondance

de quelques-unes de ces espéces peuvent avoiormEEjaences importantes sur la structure
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et le fonctionnement des écosystemes. Ainsi unecti@h, méme minime, de I'abondance

d’'une espéce commune peut correspondre a unederntarés grand nombre d’individus au

sein des communautés. Par alilleurs, les especemuwoes et répandues soulévent des
préoccupations significatives en matiere de comdienv pour deux raisons principales

(Gaston 2010).

Premierement, les especes communes sont les @iesipictimes de la disparition, la
fragmentation et la dégradation de I'habitat. Geshpas seulement le nombre d’especes qui
diminue a cause de ces processus mais aussi leraahimdividus (Gastoret al. 2003). Le
criquet des Montagnes rocheus®fglanoplus spretysconstitue une belle illustration du
phénomene (Lockwood 2004). Durant les phases delgidns, cette espéce pouvait se
dénombrer a 15 milliards d’individus et se retrativa I'Ouest des Etats-Unis entre le
Mississipi et les Rocheuses, détruisant les cudtaoe de trés larges zones. En dehors de cette
période, I'espece était restreinte a un petit nentams les vallées en dessous des Rocheuses.
Cette région a subi une expansion dramatique dgididture a la fin des années 1800,
particulierement une augmentation des élevagessetultures fourragéres détruisant I'habitat
de reproduction de l'espéce. En l'espace de quslgmnées, le criquet des Montagnes
Rocheuses est passé du statut de la plus grantbegugsole de tout I'Amérique du Nord a
celui d’espece éteinte.

Dans le cas du loir gris, nos résultats mais aasttérature ont démontré combien cette
espéce pouvait étre sensible a la fragmentatiordidparition et la modification de son
habitat.

Deuxiemement, les especes communes sont les @iesipibles de la surexploitation
a grande échelle. Méme si d’autres espéces peé@tenimpliquées, il est courant de voir
guelques especes répandues et communes étredaleibdifférentes exploitations humaines
(péche, commerce de la viande de brousse, etc). iRastration, le pigeon migrateur,
Ectopistes migratoriysa ainsi fait les frais d’une surexploitation drance. Cette espece était
a une époque l'oiseau le plus abondant sur terrépaindu dans toute I’Amérique du Nord.
Pendant I'automne et 'hiver, il était nomade, fammhde grand rassemblement a la recherche
de nourriture. Au début des années 1900, il s’estéduit au statut d’espece éteinte a I'état
sauvage, en grande partie a cause de la suresioloi{@uller 2000). C’est aussi le cas de
I'antilope saigaSaiga tatarica autrefois tres abondante dans les steppes d@ahabmi-aride
du Sud de la Russie et de I'Asie centrale. Defudidlocation de I'ancien URSS, une chasse
illégale et incontrdlée pour les cornes et la veaé I'animal a conduit & une diminution

catastrophique du nombre d’individus passant dilionia quelques dizaines de milliers ainsi
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gu'a un sex-ratio désequilibré provoquant un effentent de la reproduction (Milner-
Gulland et al. 2001). La saiga est maintenant listée « en dacrifggue d’extinction » par
'UICN.

Le loir gris est lui aussi exploité et régulé p&fa outrance. Cela a notamment été le cas dans
les iles éoliennes ou la chasse a fait disparkéspece de la région (Carpaneto & Cristaldi
1995). Il est chassé et consommeé aussi dans dsveggeons du sud de I'Europe, en ltalie,
dans le Sud de la France, les Pyrénées, en Creati€prse, en Ukraine et en Slovénie. En
plus d’étre exploité, le loir est I'objet de régiidem massive de ses populations pour cause de
dommages sur des plantations (Piechocki 1974, 8dr@b3, Morris 2004). C’est souvent le
cas lors de sur-abondances occasionnelles de gmdapons dues entre autres a une
augmentation de la disponibilité en nourriture tiatds d’arbres fruitiers par exemple) ou a

une diminution de la densité de leur prédateur.

Un avenir peu reluisant

Si le loir gris peut étre abondant a certains mdsjencertains endroits de son aire de
répartition, il semble malgré tout que cette espeoenmune ou pas, soit sous le feu des
changements globaux actuels. Elle commence déjasemter des signes alarmants au Nord
de son aire de répartition. Et, compte tenu deesaililité a la fragmentation de son habitat et
de sa spécificité écologique, sa situation pouemire s'aggraver suite a deux facteurs :

« la fragmentation des foréts actuelle (Waateal. 2003, Encadré 18 et futur. Un
rapport de 2011 sur les foréts d’Europe révéleiajns si, chaque année, I'Europe
gagne 800.000 hectares de surfaces boisées, el@it@ar contre un morcellement
croissant surtout en Espagne, au centre de I'Ewtoge nord de la Méditerranée ;

* les changements climatiques. Le degré de graviet dequel les espéces seront
touchées par le changement climatique dépend ehdds changements climatiques
locaux, de la tolérance environnementale de I'espée sa capacité de dispersion et
de sa capacité d’évoluer ou de s’adapter a de Heawmnditions environnementales.
Le loir gris étant une espece spécialiste, dem@iins locales des populations sont a
craindre dans le futur. De plus, notre projectienlal distribution de I'espéce dans le
futur sous linfluence du changement climatique éxété une contraction de sa
distribution dans les péninsules italienne et balikae. Or, ces deux régions sont deux
réservoirs importants de la diversité génétiquel'elspece. La disparition des ces
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populations italienne et balkanique risque d’enggiune perte dramatique du pool

global de diversité génétique de I'espece.

Un futur inquiétant pour certaines especes communparticulierement les spécialistes

Le loir gris n’est pas la seule espece « communmesentant de tels signaux d’alertes.
Les populations d’oiseaux communs en Europe orindéde maniére dramatique entre 1990
et 2000, surtout les oiseaux liés aux foréts (dédii 10%) et aux zones agricoles (déclin de
25%), donc les especes spécialistes (European Coityn2009). Une étude de 16 ans sur les
papillons communs en Hollande a révélé, quant& glie 55% d’entre eux (11 especes sur
20) souffrent d'important déclin de leur abondaatdistribution (Van Dyclet al. 2009). De
maniere générale, I'abondance de ces espéces audirde 30%. Certaines de ces espéces
étaient autrefois omniprésentes dans les jardifesgiarcs et deux d’entre elles étaient méme
considérées auparavant comme des pestes agricoles.
La liste d’espéces communes présentant des sigaesaats de déclin potentiel s’allonge
lorsqu’on prend en compte les changements globatuxst Par exemple, une étude récente
(Fischeret al. 2010), basée sur la modélisation, prédit qu’a2400, le nombre d’arbres dans
les zones agricoles australiennes diminuera de&/8apport a son niveau actuel, influencant
négativement un grand nombre d’espéeces communasllastd’oiseaux et de chauves-souris
par un déclin de 50%. Un tel déclin a été démagmié 24 especes d’oiseaux sur 32 et sur les

6 especes de chauves-souris utilisées pour le modéel

Au vu de cette diminution globale d'un grand nombiespéces communes en relation avec
les changements globaux actuels, il est peut émmgs d’envisager la conservation des
especes sous de nouvelles perspectives que serigdaquestion de la rareté...

Comment protéger ?

Cette thése aura fourni une série de preuves déambiétat préoccupant du loir gris
entrainant une discussion plus générale sur laecaaison des especes répandues. Quelles
devront étre les mesures de conservation mises l@&e P Le taux d’extinction des
populations est estimé a étre 3 a 8 fois plus goaedcelui des espéces (Hugeesl. 1997).

Par conséquent, des pertes substantielles de ithvegénétique ont lieu au niveau
populationnel bien avant que des mesures de catgBrvpuissent étre prise au niveau
spécifique. L’érosion de la diversité génétique aesnmiferes mise en évidence par Garner

et al. (2005) suggére que les mesures de conservatientqmiises en dessous du niveau de
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'espece pour endiguer les pertes futures. Lordgaemesures concretes de gestion d’'une
espece se font au niveau des populations, un desigaux problemes qui se posent au
gestionnaire de définir : quelles sont les poparetia conserver en priorité ?

Nous avons vu en introduction les conceptBvdlutionary Significant UnitéESU) et
de Management Unit§MU). Rappelons ici que selon la définition opénabelle en cours
actuellement, les ESU sont identifices comme étades unités réciproquement
monophylétiques pour les alléles mitochondriaugeelles doivent montrer des divergences
significatives de fréquences alléliques au niveas ldci nucléaires (Moritz 1994). Les MU
quant a elles sont des populations affichant déf@reinces significatives de fréquences
alléeliques au niveau des loci mitochondriaux eti@aices (Moritz 1994). En pratique, les MU
sont plus souvent définies par des différencesifgigtives au niveau des fréquences
alléliques entre populations, a savoir des valdarEst significativement différentes.

Il semblerait, chez le Loir gris, que les populatiobelges, allemandes et russes
pourraient étre considérées comme des MUs diffésewmti leurs différentiations génétiques
élevées respectives. Une partie de la communaigétisique préne l'intérét des populations
périphériques pour leur capacité a pouvoir
présenter des adaptations particulieres a destommslclimatiques limitantes pouvant mener
par la suite a des événements de spéciation (M268,1Gavriletset al. 2000). De par leur
potentiel évolutif et leur adaptation a des coodsi environnementales stressantes, les
populations périphériques peuvent donc étre imptetapour la survie au long terme et
I'évolution de l'espece, particulierement dans bs aes changements environnementaux
actuels. Dans le cas du loir gris, notre étudeogpglie n’a justement pas mis en évidence une
écologie différente en limite d’aire comparée aégions situées plus au centre de l'aire de
distribution, ormis peut étre une plus grande garcarnivorie dans I'alimentation. Nous ne
pouvons dés lors pas actuellement plébisciteréf&ttde ces trois populations génétiquement
différenciées sans procéder a des études plusgemustplus étendues. Cependant, I'étude de
Channell et Lomolino (2000) portant sur la coniattde la distribution de 245 especes a
révélé que 240 espéces avaient persisté en péapdedeur distribution historique, ce qui
démontre l'intérét de ces populations périphériques
Les populations méridionales de loirs gris mérimratoute notre attention étant donné leur
importante diversité génétique et leur situatiobopcupante vu la migration Nord-Est future
des populations de loirs gris mise en évidence datie these. Il faudrait donc penser a
mettre en place des corridors de végétation adeqoadr I'espece afin de faciliter le

déplacement futur des populations.
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3. Conclusions & Perspectives

En conclusion de ce travail, il est impossiblendepas souligner I'intérét d’'une étude
multidisciplinaire. Notre travail ayant comme olijixc des questions globales et a large
échelle, il était nécessaire d’associer plusieussiglines complémentaires pour arriver a
obtenir une vue d’ensemble de la problématique. loen I’écologie et la génétique nous a
ainsi permis de comprendre pourquoi une espéce eolanioir gris pouvait présenter de
telles différences de densités au Nord et au SucheDpart, I'écologie a mis en évidence la
spécificité écologique de l'espéce limitant les amigs d’adaptation des populations
éloignées de I'optimum écologique. De son cot@gdaétique a mis en évidence un front de
recolonisation Sud-Nord et donc une perte de dideggnétique au niveau des populations
recolonisatrices. Ces deux facteurs agissant deecobdans le patron observé, I'utilisation de

seulement une des disciplines aurait fait perdeegrande partie de I'information.

Ce travail a apporté une contribution intéressamteterme de conservation et de
gestion des ressources. Premierement, nous avonéntu’'une espece considérée comme
commune et « sans histoire » (selon 'UICN en toas) pourrait entrer rapidement dans le
vortex d’extinction de Soulé et devenir une espeea danger d’extinction » si on prend en
considération I'impact des changements globauxesuespéeces (comme la fragmentation des
foréts et le changement climatique dans notre &gadk). Cette conclusion va dans le sens
d’'une nouvelle facon de penser dans le domaineadeohservation mettant en avant
'importance de ne pas se concentrer uniquemeniesuespéeces rares mais aussi sur les
espéeces plus répandues présentant des signes lae (Gaston 2010, Lindenmayeat al.
2011). En effet, si la clé de la conservation eéstmgécher les espéces de décliner et de
s’éteindre (Soulé 1985, Sodhi & Ehrlich 2010)ailif que nous soyons idéalement pro-actif et
travailler dans le sens d’'une reconnaissance atedulétection précoce des menaces, de
I'évolution des abondances et/ou des contractiesdistributions (Lindemayet al. 2011).

Etant donné cet enregistrement de déclins des espdenmunes et répandues, une gquestion
se souleve : Est-il possible d'identifier et/ou g@eédire quelle espece commune est
potentiellement a risque ? En se basant sur unlgsandétailléee des papillons finlandais,
Kotiaho et al. (2005) ont suggéré que les espéces non listéemecamenacées » dans les
listes rouges de 'UICN mais qui partagent de nauabes caractéristiques écologiques avec
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les espéces menacees, devraient voir leur stattdnsgdéré. Suivant les recommandations
pertinentes de Kotiahet al., comme I'ensemble des membres de la famille desdés
partage des caractéristiques écologiques trésagiaslet que 10 des 13 espéces des Gliridés
du Paléarctique sont considérées comme en dangerldar pays, vulnérables ou quasi-
menaceées selon 'UICN, nous suggérons de recomsitiestatut des 3 especes de Gliridés du
Paléarctique dont le statut actuel edeast concerm», a savoirGlis glis, Muscardinus
avellanarius et Dyromys nitedulaD’autant plus que les populations nordiques detoas
especes montrent un déclin avéré, que les popudatia sud deslis glis et Muscardinus
avellanariusverront prochainement leur habitat devenir inadégu cause du changement
climatique, et que les populations européennesoiegtis montre une diversité géenétique

mitochondrial trés faible.

Une deuxiéme implication importante de notre trlamara été de démontrer qu’il est
essentiel de prendre en compte les changements fadeudistribution des especes dus aux
changements climatiques lorsqu’il s’agit de désigies populations importantes en terme de
conservation. Cette observation est particuliereamanéressante d’autant plus que
I'intégration de la diversité génétique dans lesimeonents futurs potentiels des espéces dus
aux changements climatiques est rarement priseospte actuellement dans les plans de
conservation. La modélisation de la distributioesgéces voisines — mais néanmoins aux
écologies légerement différentes - couplée a I&tudk leur phylogéographie serait
particulierement intéressante pour corroborer, on, tles résultats obtenus et appuyer nos
recommandations en terme de conservation. Notde gitéliminaire sur la modélisation de la
distribution des trois Gliridés européens laissga déntrevoir une réponse différente en
fonction de la spécificité écologique de I'espécaisrdes résultats plus approfondis sont
nécessaires pour tirer d’avantage de conclusiorest @ans cette optique que l'unité de
génétique de conservation de 'ULg a initié il yjaelques années déja une étude génétique
couplée a la modélisation de la distribution e& anlorphométrie du muscardin ainsi qu’'une
étude sur la phylogéographie du lérot. Il ne restgue le Iérotin, le quatrieme gliridé
d’Europe occidental a étre mis sous la loupe poorgéter une étude globale sur les gliridés

d’Europe occidentale.

Troisiemement, notre travail a mis en lumiére laupe d’'un impact particulierement
précoce des changements globaux actuels sur esrtaspéeces, en particulier les espéeces

forestieres. Cette étude rentre dans le débat mowaetuel qui oppose les scientifiques sur le
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début réel de ce que certains appellent déja nmaintd’ Anthropocéne. Il serait intéressant de
se pencher sur limpact de cette fragmentation qué&cdes foréts sur d’autres espéces

forestieres afin de poursuivre le débat.
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GLOSSAIRE

Ce glossaire a été créé afin que cette thése petigskie par le plus grand nombre et le tout
public.

Allele : Deux formes possibles d’'un méme géne

Caractere dérivé: Nouveau caractere qui est le résultat d'une fication d'un caractére
ancestral au cours de I'évolution.

Codominant : Un marqueur codominant peut différencier 'héggote de ’homozygote au
locus en question.

Dérive génique: Processus par lequel les fréequences alléliquasgant dans les petites
populations a cause de biais aléatoires d’échamtiige dans la transmission des
alleles d'une génération a l'autre.

Diploide: Chez une espece diploide, dans chacune de mmlhsles somatiques, les
chromosomes sont en double exemplaire, groupgsaas d’homologues.

Effet fondateur : On dit qu'il y a effet fondateur lorsqu'une nollevgpopulation est créée a
partir d'un nombre relativement restreint d'indissgrovenant d'une population mere.

Flux génigue: Echange de plusieurs génes ou de leurs all@les différentes populations
apparentees.

Haploidie : Une cellule biologique est haploide lorsque le®mosomes qu'elle contient sont
chacun en un seul exemplaire

Haplotype : Ensemble de genes situés cbte a c6té sur urmoBmme et généralement
transmis ensemble a la génération suivante.

Hétéroplasmie: correspond a la présence dans une cellule otisan de deux types de
génomes mitochondriaux différents par des mutatiendu polymorphisme génique.

Hétérozygote: Un individu est hétérozygote pour un géne quhmbsséde deux alléles
différents de ce géne.

Hétérozygotie(Le taux d’): Moyenne des fréquences des hétéairggobservées a chacun
des locus.

Homozygote : Un individu est homozygote pour un gene quand Bspde deux alleles
identiques de ce gene.

Locus : Emplacement occupé par un gene (et donc patiges alléles) sur un chromosome.

Métapopulation : Ensemble de populations d'une méme espéce, séppae des barrieres
géographiques, entre lesquelles il existe des @esafflux de genes) plus ou moins
abondants et fréquents.

Monophylétique : Dans la classification des étres vivants, unugeo ou taxon est dit
monophylétique lorsque qu'il regroupe une espedeust ses descendants. On parle
également de clade.

Paraphylétique: Dans la classification des étres vivants, unupgeo ou taxon est dit
paraphylétiqgue lorsque qu'il regroupe un ancétnanocon avec une partie de ses
descendants.

Polyphylétique: Dans la classification des étres vivants, unugeo ou taxon est dit
polyphylétique lorsque qu'il regroupe des taxonsxauant leur ancétre commun.

Population : Ensemble d’individus dont tous ont la méme prdiélde se croiser entre eux,
et qui se reproduisent moins (ou pas du tout) éaeenembres d’autres populations.
Mais cette reproduction diminuée est due a degrest extrinseques (spatiaux par
exemple), et non a des barrieres génétiques asigroupes.

Pseudogéne nucléaire copie de génes non exprimées issus de portiohBNint parfois
transposées dans le noyau
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Valeur sélective: (fitness, succes reproducteur ou valeur adagfatie succeés reproducteur
est la capacité qu’a un individu a diffuser sesege©ela se mesure par le nombre de
descendants fertiles qu’il a ou, pour étre pluzisrde nombre de descendants qui se
reproduiront également.

169



BIBLIOGRAPHIE

Amori G, Hutterer R, KryStufek B, Yigit N, Mitsai®, Mufioz LIJP, Meinig H, JuSkaitis R
(2008)Gilis glis. In: [IUCN 2012. IUCN Red List of Threatened Spscie

Andrewartha HG, Birch LC (1954he distribution and abundance of animalmiversity of
Chicago Press, Chicago.

Angers B, Bernatchez L (1998) Combined use of SMid aon-SMM methods to infer fine
structure and evolutionary history of closely rethbrook charrRalvelinus fontinalis,
Salmonidagpopulations from microsatelliteslol Biol Evol 15, 143-159.

Arctander P (1995) Comparison of a mitochondriahegeand a corresponding nuclear
pseudogend?roc. R. Soc. Lond. B. Biol. S@62, 13-19.

Armitage KB, Dowhower JF, Svendsen GF (1976) Sealstdmanges in weights of marmots.
Am Midl Nat 96, 36-51.

Austin MP, Pausas JG, Nicholls AO (1996) Patterntree species richness in relation to
environment in south-eastern New South Walest. J. Ecal 21, 154- 164.

Avise JC, Lansman RA, Shade RO (1979) The usedificBon endonucleases to measure
mitochondrial DNA sequence relatedness in naturapufations. 1. Population
Structure and evolution in the gersromyscusGenetics92, 279-295.

Avise JC, Shapira JF, Daniel SW, Aquadro CF, LamsiRA (1983) Mitochondrial DNA
differentiation during the speciation proces®aromyscusMol. Biol. Evol, 1, 38-56.

Avise JC (1994)Molecular markers, natural history and evolutiolNew-York, USA,
Chapmann & Hall.

Avise JC, Walker D (1998) Pleistocene phylogeogi@pffects on avian populations and the
speciation proces®roc R Soc Lond B65 457-463.

Avise JC (2000) Phylogeography: The history andhation of Species. Harvard University
Press, Canbridge.

Avise JC (2004) Molecular markers, natural histang evolution. %' ed. Chapman and Hall,
London, 511 pp.

Baillie JEM, Hilton-Taylor C, Stuart S (2004) 2004CN Red List of Threatened Species: A
global species assessment. In, p. 217. IUCN, Glawitzerland and Cambridge, UK

Bako B, Csorba G, Berty L (1998) Distribution ancblegical requirements of dormouse
species occurring in Hungamjatura Croatica 7, 1-9.

Barnosky AD, Matske N, Tomiya & al.(2011) Has the Earth's sixth mass extinction diyea
arrived?Nature 471, 51-57.

Beaumont M, Bruford MW (1999) Microsatellites innsrvation genetics. In: Goldstein DB,
Schlétterer C (EdsMicrosatellites. Evolution and application®xford University
Press: New York. Pp 165-182.

Beaumont MA, Nielsen R, Robert & al (2010) In defence of model-based inference in
phylogeographyMolecular Ecology19, 436—-446.

Begon M, Townsend CR, Harper JL (2005) Ecology: iMiddials, Populations and
Communities, # edn. Blackwell. Oxford.

Bengtsson J, Baillie SR, Lawton JH (1997) Commumwdsiability increases with tim&ikos
78, 249-256.

Berg L & Berg A (1998) Nest site selection by tlerdouse Muscardinus avellanarius in two
different landscape#nn. Zool. Fennigi35, 115-122.

Berg AA, Hamrick JL (1997) Quantification of gereetliversity at allozyme locCan. J. For.
Res, 27, 415-424.

170



Bertorelle G, Benazzo A, Mona S (2010) ABC as «ifle framework to estimate
demography over space and time: some cons, mary [daecular Ecology 19,
2609-2625.

Bieber C (1994) Dispersal behaviour of the edildambuse fyoxus glisL.) in a fragmented
landscape in Central Germanystrix, 6, 257-264

Bieber C (1998) Population dynamics, sexual agtiviind reproduction failure in the fat
dormouselyoxus gli3. Journal of Zoology244, 223-229.

Bieber C, Ruf T (2004)Seasonal timing of reproduction and hibernationtie edible
dormouse (Glis glis).In: Barnes, B.M., Carey, H.V. (Eds.), Life in th@old—
Evolution, Mechanisms, Adaptation, and Applicatiomgl. 27. Biological Papers
University Alaska, University of Alaska, Fairbankg(, USA, pp. 113-125.

Birks JDS, Kitchener AC (1999)he distribution and status of the polecat Musteldorius
in Britain in the 1990sThe Vincent Wildlife Trust, London.

Blackburn TM, Cassey P, Gaston KJ (2006) Variationsa theme: sources of heterogeneity
in the form of the interspecific relationship beemeabundance and distribution.
Journal of Animal Ecology’s, 1426-14309.

Bohmann K, Monadjem A, Noer CL etal. (2011) MolesuDiet analysis of two african free-
tailed Bats (Lolossidae) using high troughput seguey. Plos One, 6, DOI:
10.1371/journal.pone.0021441

Bright PW, Morris PA (1989) A practical guide tordmuse conservation. Mammal Society,
London.

Bright PW, Morris PA (1990) habitat requirementsdafrmice Muscardinus avellanariug
relation to woodland management in Southwest EngBiological Conservationb4,
307-326.

Bright PW, Mitchell P, Morris PA (1994) Dormousesttibution: survey techniques, insular
ecology & selection of sites for conservatidnAppl. Ecol, 31, 329-339.

Brito PH (2007) Contrasting patterns of mitochoatliand microsatellite genetic structure
among Western European populations of tawny ov@8six alucg. Molecular
Ecology 16, 3423-3437.

Brown WM, George M, Wilson AC (1979) Rapid evolutiof animal mitochondrial DNA.
Proc. Natl. Acad. Sci. USA6, 1967-1971.

Brown JH (1984) On the relationship between abuodaand distribution of species.
American Naturalist124, 255-279.

Brown JH, Mehlman DW, Stevens GC (1995) Spatialagimn in abundanceEcology 76,
2028-2043.

Brown JH, Lomolino MV (1998Biogeography Sinauer Associates, Sunderland, MA.

Brunhoff C, Galbreath E, Fedorov B, Cook JA, Jaaidl (2003) Holarctic phylogéographie
of the root vole Microtus oeconomysimplications for late Quaternary biogeography
of high latitudesMolecular Ecology12, 957-968.

Bryja J, Smith C, Konecny A, Reichard M (2010) Rexvgd population genetic structure of
the European bitterlingRhodeus amarjsased on microsatellite and mitochondrial
DNA analysisMolecular Ecology19, 4708-4722.

Burgess M, Morris P, Bright P (2003) Population ayrics of the edible dormousél{s glis)
in England.Acta Zoologica Academiae Scientiarum Hungarjcé@ supplement 1,
27-31.

Butet A (1987) L’analyse microscopique des feces technique non perturbante d’étude des
regimes alimentaires des mammiferes phytophagegola, 4, 32-37.

Capizzi D, Battistini M, Amori G (2002) Analysis dhe hazel dormouseMuscardinus
avellanarius distribution in a Mediterranean fragmented woadldtalian Journal of
Zoology 69, 25-31.

171



Carpaneto GM, Cristaldi M (1995) Dormice and Mameaew of past and present relations.
Hystrix, 6, 303-330.

Casanovas-Vilar I, Moya-Sola S, Agusti J, Kohler (RD05). The geography of a faunal
turnover: tracking the vallesian crisis. IiMigrations of organisms: Climate,
Geography, Ecologyeds Ashraf M.T. Elewa). Springer Berlin HeidellpePp. 247-
300.

Castien E (20026lis glis Linnaeus, 1766, Liron gris. Pp. 428-431 in Atlaslas mamiferos
terrestres de Espana (Palomo LJ & Gisbert J ddigeccion General de Conservacion
de la Naturaleza, Madrid, Spain.

Castro A, Real R (2007) Caracterizacion climatiehatea de distribution del liron gr@lis
glis (Linnaeus, 1766) en la Espana penins@alemys19(2), 19-31.

Castroviejo J, Garzon J, Palacios F, Castroviejdl®%4) Sobre el Liron Gris@Qlis glis
pyrenaicu$ en EspanaActa Vertebratal, 121-142.

Channel R, Lomolino MV (2000) Dynamic biogeograpdnyd conservation of endangered
speciesNature 403 84-86.

Chase JM, Leibold MA (2003) Ecological Niches. Thaiversity of Chicago Press, Chicago,
IL.

Check E (2006) It's the junk that makes us huniNature 444, 130-131.

Chen C, Durand E, Forbesef al. (2007) Bayesian clustering algorithms ascertaisipatial
population structure: a new computer program armbraparison studyMolecular
Ecology Notes7, 747-756.

Civitelli MV, Filipucci MG, Kurtonur C, Ozkan B (1®4) Chromosome analysis of three
species of Myoxidaddystrix, 6(1-2) 117-126.

Clavel J, Julliard R, Devictor V (2010) Worldwidedine of specialist species: toward a
global functional homogenizatior?ontiers in Ecology & Environmepin press

Colles A, Liow LH, Prinzing A (2009) Are speciabsat risk under environmental change?
Neoecological, paleoecological and phylogeneticr@gghes.Ecology Letters 12,
849-863.

Cooper SJ, Ibrahim KM, Hewitt GM (1995) Postgla@apansion and genome subdivision in
the European grasshoppehnorthippus parallelusMolecular Ecology4, 49-60.

Corbet GB (1978) The mammals of the Palaearcticonega taxonomic review. British
Museum (Natural History), London, United Kingdom.

Cordellier M, Pfenninger M (2009) Inferring the p&s predict the future: climate modelling
predictions and phylogeography for the freshwatasti@pod Radix balthica
(Pulmonata, Basommatophor®olecular Ecology18, 534-544.

Cornuet J-M, Santos F, Beaumont MA, Robert CP, MarM, Balding DJ, Guillemaud T,
Estoup A (2008) Inferring population history witHYCABC: a user friendly approach
to approximate Bayesian computati@mwoinformatics 24, 2713-2719.

Cox CB, Moore PD (1983iogeography: An ecological and Evolutionary Appzbad™ edn.
Blackwell Scientific Publications, Oxford.

Cramer W, Bondeau A, Woodward FlI, Prentice IC, B&A, Brovkin V et al. (2001) Global
response of terrestrial ecosystem structure andtibmto CO2 and climate change:
results from six dynamic global vegetation modé&obal Change Biology, 7, 357-
373.

Crandall KA (1996) Multiple interspecies transmiss of human and simian T-cell
leukaemia/lymphoma virus Type | sequenddslecular Biology and Evolutignl3,
115-131.

Curole JP, Kocher TD (1999) Mitogenomics: diggingeder with complete mitochondrial
genomesTrends Ecol. Evoll4, 394— 398.

172



Daams R, de Bruijn H (1994) A classification of tBkridae (Rodentia) on the basis of dental
morphology Hystrix, 6, 3-50.

Dabert M, Pawlak A, Jurczyszyn M, Jarmotowski A @3D Small-insert genomic DNA
library of Glis glis (L.) useful for microsatellitsolation.Biol Lett, 40(2), 119-123.

de Candolle Al (1855) Géographique botanique raiéenMasson, Paris.

de Queiroz K (1998) The general lineage conceipeties, species criteria, and the process
of speciation: A conceptual unification and teralogical recommendations. Pp. 57-
75 (Chapter 5) in Endless Forms: Species and &pacti D. J. Howard and S. H.
Berlocher (eds.). Oxford University Press, Oxfdfdgland.

de Queiroz K (2007) Species concepts and speciesni@déion. Systematic Biologyb6(6),
879-886

de Selys-Longchamps (1842) Faune de Belgique, Dedsage, 310 pp.

de Solla SR, Bonduriansky R, Brooks RJ (1999) Hilating autocorrelation reduces
biological relevance of home range estimale&nim Eco| 68, 221-234.

Deagle BE, Gales NJ, Evans K et al. (2007) Studgeapird diet through genetic analysis of
faeces: a case study on macaroni penguins (Eudgpigsolophus)PlosONE 2,
e831.

Deby J (1848Histoire naturelle de la Belgiqué. Mammiferes. Ed Ajamar, Bruxelles, 198p.

Deffontaine V, Libois R, Kotlik Pet al. (2005) Beyond the Mediterranean peninsulas:
evidence of central European glacial refugia faemperate forest mammal species,
the bank voleClethrionomys glareolysMolecular Ecology14, 1727-1739.

Donald PF, Green RE, Heath MF (2001) Agriculturatensification and the collapse of
Europe's farmland bird populationBroceedings of the Royal Society (London) B
268, 25-29.

Donald PF, Pisano G, Rayment MD, Pain DJ (2002) Chmmmon Agricultural Policy, EU
enlargement and the conservation of Europe’s farthtards.Agr. Ecosyst. Enviran
89, 167-182.

Douzery EJ, Delsuc F, Stanhope MJ, Huchon D (2Q@®)al molecular clocks in three
nuclear genes: divergence times for rodents andr attammals and incompatibility
among fossil calibrations. Mol Evol 57, 201-213.

Drozdz A (1975) Analysis of stomach contents of kmammals. N: Groodzinski et al. (Eds)
Methods for ecological bioenergetics. 1.B.P. book®}, Blackwell Scientific
Publications, Oxford: 337-341.

Drummond AJ, Rambaut A. 2007. Beast: Bayesian ¢wolary analysis by sampling trees.
BMC. Evol Biol, 7, 214.

Edwards KJ, Barker JHA, Daly A, Jones C, Karp A9@PMicrosatellite libraries enriched
for several microsatellite sequences in plaBistechniques20, 758—760.

Elith J, Graham CH, Anderson RP, Dudyck ®& al. (2006) Novel methods improve
prediction of species distributions from occurredaéa.Ecography 29, 129-151.

Elith J, Phillips SJ, Hastie T, Dudik M, Chee YEat¥s CJ (2011) A statistical explanation of
MaxEnt for ecologistivers. Distrih, 17, 43-57.

European community (2009) Fourth National Reporttted European Community to the
Convention on Biological Diversityvww.cbd.int/doc/world/eur/eur-nr-04-en.doc

Estoup A, Angers B (1998) Microsatellites and matedlites for molecular ecology:
Theoretical and empirical considerations. Advances in Molecular Ecology
(Carvalho, G. R., ed.), pp. 55-85. Amsterdam: Q&8

Evanno G, Regnaut S, Goudet J (2005) Detectingntingber of clusters of individuals using
the software STRUCTURE: a simulation stulolecular Ecology14, 2611-2620.

173



Excoffier L, Smouse P, Quattro J (1992) Analysisnaflecular variance inferred from metric
distances among DNA haplotypes: Application to homaitochondrial DNA
restriction dataGenetics131, 479-491.

Falush D, Stephens M, Pritchard JK (2003) Inferesfqgopulation structure using multilocus
genotype data: linked loci and correlated alledgjfrenciesGenetics 164, 1567-1587.

Ferguson SH, McLoughlin PD (2000) Effect of energyailability, seasonality, and
geographic range on brown bear life histégography23, 193-200.

Ferriere R, Dieckmann U, Couvet D (20@\olutionnary Conservation BiologZambridge,
UK: Cambridge University Press.

Fietz J, Schlund W, Dausmann KH, Regelmann M, HaldmG (2004) Energetic constraints
on sexual activity in the male edible dormouGéq glis). Oecologia 138 202—-209.

Filippucci MG, Rodino E, Nevo E, Capanna E (1988bplationary genetics and systematics
of the garden dormouse, Eliomys Wagner, 1840. 2 llezyame diversity and
differentiation of chromosomal racd&oll. Zool, 55, 47-54.

Fisher DO, Blomberg SP, Owens IPF (2003) Extrin&rsus intrinsic factors in the decline
and extinction of Australian marsupialoc R Soc Lond?270, 1801-1808.

Fischer J, Zerger A, Gibbons P, Stott J, Law B (B0Iree decline and the future of
Australian farmland biodiversityProceedings of the National Academy of Sciences
USA 145 19597-19602.

Foppen R, Verheggen L, Boonman M (2002) Biologgiust and conservation of the hazel
dormouseNluscardinus avellanarigsn the Netherlandd.utra, 45, 147-154.

Foulley JL, Ollivier L (2006) Estimating allelicaliness and its diversityivest. Sci 101,
150-158.

Franco D (1990) Feeding habits of a dormouse ptipulgMyoxus gli$ of the Asiago
Plateau (Venetian AlpsHystrix, 2, 11-22.

Frankham R (1996) Relationship of genetic variatimn population size in wildlife.
Conservation Biologyl0, 1500-1508.

Frankham R, Ballou JD, Briscoe DA (2002htroduction to Conservation genetics
Cambridge University Press, Cambridge, UK.

Frankham R, Kingsolver J (2004) Responses to emwviemtal change: adaptation or
extinction. In: Ferriere R, Dieckmann U & Couvet(&ls),Evolutionary conservation
biology. Cambridge Univ. Press, Cambridge: 85-100.

Frankham R (2005) Genetics and ExtinctiBralogical Conservationl26, 131-140.

Fu YX (1997) Statistical tests of neutrality of ratibns against population growth, hitch-
hiking and background selectioc@enetics147, 915-925.

Fuller E (2000) Extinct birds. Oxford Universityds, Oxford.

Gaisler J, Holas V, Homolka M (1977) Ecology androgluction of Gliridae (Mammalia) in
northern MoraviaFolia Zoologica 26, 213-228.

Garner TWJ, Pearman PB, Angelone S (2004) Genatergity across a vertebrate species’
range: a test of the central-peripheral hypoth&sidecular Ecology13, 1047-1053.

Garner A, Rachlow JL, HICKS JF (2005) Patterns ehdgic diversity and its loss in
mammalian population€onservation Biologyl9, 1215-1221.

Gaston KJ (1994Rarity. London, Chapman & Hall.

Gaston KJ, Blackburn TM, Greenwood JJD, Gregory RDjnn RM, Lawton JH (2000)
Abundance—occupancy relationshipsurnal of Applied Ecology7, 39-59.

Gaston KJ, Blackburn TM, Goldewijk KK (2003) Hahitaonversion and global avian
biodiversity lossP. Roy. Soc. Lond. B Bj@70, 1293-1300.

Gaston KJ, Fuller RA (2007) Biodiversity and extion: losing the common and the
widespreadProgress in Physical Geograpf3l1, 213-225.

174



Gaston KJ, Fuller RA (2008) Commonness, populatiepletion and conservation biology.
Trends in Ecology and Evolutip23, 14-19.

Gaston KJ (2010) Valuing common specftesience327, 154-155.

Gavrilets S, Li H, Vose MD (2000) "Patterns of gaatric speciation"Evolution 54, 1126.

Ghirardi M, Tizzani P, Dematteis A (2011) Impacttbé fat dormouse (Glis glis Linnaeus
1766) on hazel orchards in the area of Alta Langd Belbo, Bormida, Uzzone
Valleys (province of Cuneo, ltaly): a preliminargsassment of agricultural damage.
8th European Vertebrate Pest Management Conference.

Gilpin ME, Soulé ME (1986Minimum viable populations: processes of specigmeion.
Pages 19-34 in ME Soulé, ed. Conservation bioldbg: science of scarcity and
diversity. Sinauer, Sunderland, Mass.

Gigirey A, Rey JM (1999) Faecal analysis of thebdormouseGlis glis) in the northwest
Iberian Peninsul&Z. Saugetierkundé4, 376-379.

Gomulkiewicz R, Holt RD (1995) When does evolutithy natural selection prevent
extinction ?Evolution 49, 201-207.

Grant WS, Spies IB, Canino MF (2006) Biogeograpleicidence for selection on
mitochondrial DNA in North Pacific Walleye PollocKkheragra chalcogramma.
Journal of Heredity97, 571-580.

Gregory TR (2005) The C-value enigma in plants anignals: A review of parallels and an
appeal for partnershig\nnals of Botany95(1) 133-146.

Griffith T, Sultan S (2012) Field-based insightstib@ evolution of specialization: plasticity
and fitness across habitats in a specialist/gaserapecies pair.Ecology and
Evolution 2(4), 778-791.

Griggs RF (1940) Ecology of rare planBilletin of the Torrey Botanical Club7, 575-593.

Guillot G, Estoup A, Mortier F, Cosson J (2005) pasal statistical model for landscape
geneticsGenetics,170(3), 1261-1280.

Guisan A, Zimmermann NE (2000) Predictive habitatrdbution models in ecologyecol.
Modell, 135 147-186.

Guisan A, Thuiller W (2005) Predicting species mlttion: offering more than simple
habitat modelsEcology Letters8, 993-1009.

Hamilton WD (1964) The genetical evolution of sbdmehaviour.Journal of theoretical
Biology, 7, 1-52.

Hannah L, Midgley GF, Millar D (2002) Climate chanmtegrated conservation strategies.
Global Ecology and Biogeography/l, 485-495.

Harpending HC, Batzer MA, Gurven M et al. (1998)né#c traces of ancient demography.
Proceedings of the National Academy of Sciences B&5A961-1967.

Harr B, Weiss S, David JR, Brem G, Schlottere COB)A microsatellite-based multilocus
phylogeny of thédrosophila melanogastespecies compleXCurr Biol, 8, 1183-1186.

Harris RB, Fancy SG, Douglas DC, Garner GW, McCaBe Pank LF (1990) Tracking
wildlife by satellite: current systems and perfono@ US Fish and Wildlife Service
Technical Report 30.

Hart MW (2011) The species concept as an emergespiepty of population biology.
Evolution 65, 613-616.

Hartenberg JL (1981)he Order Rodentia: Major Questions on Their Evioldry Origin,
Relationships and Suprafamilial Systematibdontpellier, Institut des Sciences de
I'Evolution. p33.

Hartl DL, Clarck AG (1997Principles of population genetic8 edition. Sinauer associates,
Inc, Massachusetts.

Hays JD, Imbrie J, Shackleton NJ (1976) Variationthe Earth’s orbit: pacemaker of the ice
agesSciencel94, 1121-1132.

175



Hengeveld R, Haeck J (1982) The distribution ofdbendance. I. Measuremenisurnal of
Biogeography9, 303-316.

Hengeveld R (1994) Biogeographical ecologyirnal of Biogeography21, 341-351

Hernandez PA, Graham CH, Master LL, Albert DL (2D0®e effect of sample size and
Species characteristics on performance of diffespecies distribution Modelling
Methods. Ecography 29, 773-785.

Heuertz M, Hausman J-F, Hardy OJ, Vendramin GGsdama-LaCoste N, Vekemans X
(2004) Nuclear microsatellites reveal contrastiatigrns of genetic structure between
western and southeastern European populations @f ctmmon ash (Fraxinus
excelsiorL.). Evolution 58, 976-988.

Hewitt GM (1996) Some genetic consequences of gas,aand their role in divergence and
speciationBiological Journal of the Linnean Socieb8, 247-276.

Hewitt GM (1999) Post-glacial re-colonization of lepean biotaBiological Journal of the
Linnean Society68, 87-112.

Hewitt GM (2000) The genetic legacy of the Quateynee agesNature 405 907-913.

Hewitt GM (2001) Speciation, hybrid zones and pbglographie- or seeing genes in space
and time Molecular Ecology10, 537-549.

Hewitt GM (2004) Genetic consequences of climatgciltations in the Quaternary.
Philosophical Transaction of the Royal Society afdon B 359 183-195.

Hey J (2006) On the failure of modern species cptsc&rends in Ecology & Evolutiqr?l,
447-450.

Hijmans RJ, Graham CH (2006) The ability of climaterzelope models to predict the effect
of climate change on species distributic@®bal Change Biologyl2, 1-10.

Hillis DM, Dixon MT (1991) Ribosomal DNA — moleculaevolution and phylogenetic
inference Quaterly Review of Biolog$6, 410-453.

Ho SHW, Phillips MJ, Cooper A, Drummond AJ (2005)n€ dependency of molecular rate
estimates and systematic overestimation of recewmergkence times.Molecular
Biology and Evolution22, 1561-1568.

Hoffmann AA, Blows MW (1994) Species borders: egntal and evolutionary perspectives.
Trends Ecol. Evol9, 223-227.

Holisova V (1968) Notes on the food of edible daren{Gliridae).Zoologické Listy17, 109-
114.

Honnay O, Jacquemyn H (2007) Susceptibility of Cannand Rare Plant Species to the
Genetic Consequences of Habitat Fragmenta@omservation Biology21, 823-831.

Honel B (1991) Raumnutzung und Sozialsystcm freiteler Siebenschlafer (Glis glis L.).
Dissertation an der Fakultat fur Bio- und Geowisshiaften der Universitat
Karlsruhe.

Hoodless A, Morris PA (1993) An estimate of popigiatdensity of the fat dormous6&lfs
glis). Journal of Zoology230, 337-340.

Huelsenbeck JP, Larget B, Miller RE, Ronquist FO@0Potential application and pitfalls of
Bayesian inference of phylogerfyyst Bio) 51, 673-688.

Hugues JB, Daily GC, Ehrlich PR (1997) Populatianetsity: its extent and extinction.
Science278, 689-692.

Hulova S, Sedlacek F (2008) Population genetiacire of the European ground squirrel in
the Czech Republi€onserv Geng®b, 615-625.

Hurrel E, Mcintosh G (1984) Mammal society dormossevey, january 1975-April 1979.
Mammal Reviewl4, 1-18.

Irwin DM, Kocher TD, Wilson AC (1991) Evolution dhe cytochrome b gene of mammals.
J. Mol. Evol, 32, 128-144.

176



Ivashkina VA (2006) Abundance and activity of thaibde dormouse Glis glis L.) in the
Zhiguli Mountains (Russia, middle Volga regioRplish Journal of Ecologyg4, 337—
344.

Ivashkina VA, Dyuzhaeva IV (2007) Nutrition of thedible dormouseQlis glis) in the
Zhiguli Mts (Russia). Proc European Mammal Congiena (Italy), p56.

Jaarola M, Searle JB (2002) Phylogeography of fietes Microtus agrestiy in Eurasia
inferred from mitochondrial DNA sequencééolecular Ecology11, 2613-2621.

Jaenike J (1990) Host specialization in phytophagosectsAnnu. Rev. Ecol. SysP1, 243—
273.

Janzen DH (1978)he ecology and evolutionary biology of seed chieynés relates to seed
predation Pp. 163—-206 in J. B. Harborne, ed. Biochemicpéets of plant and animal
coevolution. Academic Press, London.

Jarne P, Lagoda PJL (1996) Microsatellites, fromeawdes to populations and badkends
in Ecology and Evolutigrll, 424-429.

Jeschke JM, Strayer DL (2008) Usefulness of Bioation Models for Studying Climate
Change and Invasive Speciésinals of the New York Academy of Scient&34 1-
24.

Jones-Walters LM, Corbet GB (1991) Gertbiss. Pp. 264—-267 imhe handbook of British
mammals(GB Corbet and S Harris, eds.). 3rd ed. Blackv&sdientific Publishers,
Oxford, United Kingdom.

Julliard R, Jiguet F, Couvet D (2004) Evidencetfa impact of global warming on the long-
term population dynamics of common biresoc R Soc Lon®71, S490-492.

Jurczyszyn M (1995) Population densityMyoxus glis(L.) in some forest biotopeblystrix,
6, 265-271.

Jurczyszyn M (2001) Reintroduction of the ediblerndouse Glis glis) in Sierakowski
Landscape Park (Poland). Preliminary resultakya University Journal of Scientific
Research B2, 111-114.

Jurczyszyn M (2006) The use of space by transldoadéle dormicéslis glis (L.) at the site
of their original capture and the site of theilessde: radio-tracking method applied in a
reintroduction experimenBolish Journal of Ecologyb4, 345-350.

Jurczyszyn M, Zgrabczynska E (2007) Influence gbydation density and reproduction on
space use and spatial relations in the edible dasmécta Theriologica52, 181-188.

Juskaitis R (1995) Distribution, abundance and eoration status of dormice (Myoxidae) in
Lithuania.Hystrix, 6, 181-184.

Juskaitis R (2000) Abundance dynamics of Commomdase Kuscardinus avellanariys
Fat dormouse@Glis glis) and Yellow-necked mousé\odemus flavicolljsderived
from nestbox occupatiofrolia Theriologica Estonicg, 42-50.

Juskaitis R (2001) Are dormice rare in Lithuanfdfriologia Lituanical, 73-80.

Juskaitis R, Siozinyte V (2008) Habitat requirensemitthe common dormouskl(scardinus
avellanariug and the fat dormousés(is glis) in mature mixed forest in Lithuania.
Ekologig 27, 143-151.

Karagyozov L, Kalcheva ID, Chapman V (1993) Comdion of random small-insert
genomic libraries highly enriched for simple seqeeenepeatsNucl. Acids Res 21,
3911-3912.

Karl SA, Bowen BW (1999) Evolutionary significanhits versus geopolitical taxonomy:
molecular systematics of an endangered sea tugdeué Chelonia)Conservation
Biology,13, 990-999.

Kahmann H (1965) Le loirGlis glis L.) dans les monts Gargano lItalie (Apulisfammalig
29, 92-94.

177



Kaplan JO, Krumhardt KM, Zimmerman N (2009) The hpstoric and preindustrial
deforestation of Europ&uaternary Science Revieviz8, 3016-3034.

Kearney M, Porter W (2009) Mechanistic niche madgll combining physiological and
spatial data to predict species' rangglogy Lettersl2, 1-17.

Kenward R (2000) A manual for Wildlife Radio TaggirAcademic Press, London.

Koenig L (1960) Das Aktionssystem des SiebensctdéZeitschrift fir Tierpsychologjel?,
427-505.

Koppmann-Rumpf B, Heberer C, Schmidt K-H (2003) ¢tdaerm study of the reaction of the
edible dormousé&lis glis (Rodentia: Gliridae) to climatic changes and ni®iactions
with hole-bredding passerineActa Zoologica Academiae Scientarum Hungarjcae
supplement 149, 69-76.

Korzukhin MD, TerMikaelian MT, Wagner RG (1996) leess versus empirical models:
which approach for forest ecosystem managemé&dfadian Journal of Forest
Research26, 879-887.

Koskinen MT, Knizhin I, Primmer CR, Schié6tterer, & S (2002). Mitochondrial and
nuclear DNA phylogeography dthymallusspp. (grayling) provides evidence of ice-
age mediated environmental perturbations in thddigbldest body of fresh water,
Lake Baikal.Molecular Ecology11, 2599-2611.

Kotiaho JS, Kaitala V, Komonen A & Paivinen J (2D8%edicting the risk of extinction from
shared ecological characteristi®soceedings of the National Academy of Sciences of
the USA102 1963-1967.

Kotlik P, Deffontaine V, Mascheretti S, Zima J, Maux JR, Searle J (2006) A Northern
glacial refugium for bank volesC(ethrionomys glareolys Proceedings of the
National Academy of Scienes, USA, 103, 14860-14864.

Kotze DJ, O’'Hara RB (2003) Species decline — buy?Explanations of carabid beetle
(Coleoptera, Carabidae) declines in Eurdpecologia 135 138-148.

Krystufek B (1999)Glis glis (Linnaeus, 1766). 294—-2%5 Atlas of European mamma(la. J.
Mitchell-Jones, et al., eds.). T & A D Poyser NatuHistory, London, United
Kingdom.

Krystufek B, Zadovnik M (2003) Autumn populationrdgty of the edible dormous&lis
glis) in the mixed montane forest of central Slovenraro33 yearsActa Zoologica
Academiae Scientarum Hungaricaepplement 149, 99-108.

Krystufek B, Hudoklin A, Pavlin D (2003) Populatidnology of the edible dormousg@lis
glis in a mixed montane forest in central Slovenia deee yearsActa Zoologica
Academiae Scientarum Hungaricaipplement 149, 85-97.

Krystufek B, Vohralik V (2005) Mammals of Turkey dérCyprus. Rodentia I: Sciuridae,
Dipodidae, Gliridae, Arvicolinae. Univerza na Prirskem, Znanstveno-raziskovalno
Sredis’c’e, Koper, Slovenia.

Krystufek B, Vohralik V (2008) Distribution of therest dormous®ryomys nitedulgPallas
1779) (Rodentia, Myoxidae) in Eurogdammal review24(4), 161-177.

Krystufek (2010)Glis glis (Rodentia: Gliridae)Mammalian Specied?2, 195 — 206.

Lacy RC (1997) Importance of genetic variation e viability of mammalian populations.
Journal of Mammalogy78, 320-335.

Lamb S, Sington D (1998karth Story. The shaping of our worl@ritish Broadcasting
Corporation Books, London. 240 pp.

Lande R (1988) Genetics and demography in biolbgioaservation.Science 241, 1455-
1460.

Lay DM (1967) A study of the mammals of Iran resgtfrom the Street expedition of 1962—
63. FieldianaZoology 54, 191-194.

178



Leakey R, Lewin R (1995Yhe Sixth Extinction: Biodiversity and its Survivabndon:
Phoenix.

Lesica P, Allendorf FW (1995) When are periphergbydations valuable for conservation?-
Conservation Biologyd, 753-760.

Libois R (1982) Enquéte sur les espéces de vegéhehacées de disparition en Wallonie.
VI : Les mammiferes menaceés de disparition en WaldJniversité de Liége.

Likhachev GI (1972) The distribution of dormicethre European part of the USSR. Fauna i
Ekologiya Gryzunov 11:71-115 (in Russian with Esiglsummary).

Lindenmayer DB, Cunningham RB, Donnelly CF, Trig8fs, Belvedere M (1994) Factors
influencing the occurrence of mammals in retaineedr strips (wildlife corridors)
and contiguous stands of montane ash forest inCérdral Highlands of Victoria,
Southeastern Australi&orest Ecology and Managemef, 113-133.

Lindenmayer DB, Wood JT, McBurney L, MacGregor uvigentob, K, Banks SC (2011)
How to make a common species rare: a case aganseiwation complacencBiiol.
Consery, 144(5) 1663-1672.

Lockwood JA (2004): “Locust,” Basic Books, New YQIUSA.

McDonald J, Kreitman M (1991) Adaptative proteirokraion at the adh locus in drosophila.
Nature 351, 652-654.

McKinney ML (1997) Extinction vulnerability and sativity: combining ecological and
paleontological viewsAnnual review of Ecology and Systemaiig, 495-516.

McPhee RDE, Sues H-D (199%xtinctions in Near Time: Causes, Contexts, and
Consequences$pringer. p 179.

Makowsky R, Marshall JC, McVayc J, Chippindalea Rissler LJ (2010) Phylogeographic
analysis and environmental niche modeling of thenplellied water snakeNgrodia
erythrogaste) reveals low levels of genetic and ecologicaletightiation.Molecular
Phylogenetics and Evolutiph5, 985-995.

Mann CC, Plummer ML (1992) The Butterfly probleftlantic Monthly 269, 47-70.

Marin G, Pilastro A (1994) Communally breeding dare Glis glis, are close kinAnimal
behaviour 47, 1485-1487.

Marshall HD, Newton C, Ritland K (2002) Chloroplastylogéographie and microsatellite
evolution in lodgepole pinéP{nus contorta var. Dougdl. Theor. App. Gen104, 367-
378.

Mayden R (1997) A hierarchy of species conceptsdiégnouement in the saga of the species
problem. In Claridge M., Dawah H., Wilson M., edghe units of biodiversity.
London, UK: Chapman & Hall.

Mayfield HF (1983) Kirtland’s Warbler, victim ofstown rarity?Auk 100, 974-976.

Mayr E (1963)Animal Species and EvolutioBelknap Press, Cambridge, MA.

Meffe GK, Carroll CR (1997Principles of Conservation Biologg™ edn. Sunderland, MA.
Sinauer.

Melnick DJ, Hoelzer GA (1993) What is mtDNA good fa the study of primate evolution?
Evol. Anthropal, 2, 2-10.

Michaux JR, Libois R, Paradis E, Filipucci MG (200Rhylogeographic history of the
yellow-necked fieldmouseApodemus flavicollisin Europe and in the Near and
Middle EastMolecular Phylogenetics and Evolutids®, 788-798.

Mild E, Gibbs HL, Hobson KA (2000) Phylogeographydagenetic structure of northern
populations of the yellow warbleDéndroica petechia Molecular Ecology9, 667-
681.

Milazzo A, Falletta W, Sara M (2003) Habitat seilectof fat dormouseQlis glis italicug in
deciduous woodlands of SicilActa Zoologica Academiae Scientarum Hungaricae
Supplement 149, 117-124.

179



Mills LS, Smouse PE (1994) Demographic consequenmiesnbreeding in remnant
populationsThe American Naturalisii44, 412—-431.

Milner-Gulland EJ, Kholodova MV, Bekenov A, Bukree®M, Grachev IA, Amgalan L,
Lushchekina AA (2001) Dramatic declines in Saigeekmpe population€ryx, 35(4),
340 - 345.

Ministry of the Environment (2002) Threatened Wikllof Japan —Red Data Book 2nd ed.-
Volume 1, Mammalia.

Mohr CO (1947) Table of equivalent populations ajrth American MammalsAmerican
Midland Naturalist 37, 223-247.

Montgelard C, Matthee CA, Robinson TJ (2003) Molacusystematics of dormice
(Rodentia: Gliridae) and the radiation @faphiurusin Africa). Proc. Biol. Sci, 270,
1947-55.

Morin X, Viner D, Chuine | (2008) Tree species ranghifts at a continental scale: new
predictive insights from a process-based mattairnal of Ecology96, 784-794.

Moritz C (1994) Defining ‘evolutionary significaminits’ for conservationTrends in Ecology
and Evolution9, 373-375.

Moritz C, Lavery S, Slade R (1995) Using allelegirency and phylogeny to define units for
conservation and management. Evolution and the Aquatic Ecosystem: Defining
Unique Units in Population Conservatid¢ads Nielsen JL, Powers GA), pp. 249-262.
Symposium 17. American Fisheries Society, Bethegdayland.

Morris PA, Hoodless A (1992) Movements and hibeuham site in the fat dormousé&ls
glis). Journal of Zoology228 685—-687.

Morris P (1997) A review of the fat dormougsli§ glis) in Britain. Natura Croatica 6,163—
176.

Morris P (2004) Dormice. Whittet Books Ltd., SuKplUnited Kingdom.

Mortelliti A, Sanzo GS, Boitani L (2008) Speciegmgacy for conservation planning:
caveats from comparing the response of three aaboogelents to habitat loss and
fragmentationBiodiversity and Conservatiot8, 1131-1145.

Moyer GR, Winemiller KO, McPhee MV, Turner TF (20Q0%istorical demography,
selection, and coalescence of mitochondrial andeau@enes irProchilodusspecies
of Northern South Americ&volution 59, 599-610.

Moyle PB, Vondracek B (1985) Structure and persisteof the fish assemblage in a small
California streamEcology 66, 1-13.

Muller H (1989) Untersuchungen zum Raum-Zeit-Sysfegiiebender Siebenschlafer (Glis
glis L.), Diplomarbeit, Universitat des Saarland&aarbrucken, 1988. Durchsicht und
Verbesserung 1989.

Muller-Stiess H (1996) Zur Habitatnutzung und Hattfennnung der Bilcharten (Myoxidae)
HaselmausNluscardinus avellanariuk.), Gartenschlafergliomys quercinut.) and
SiebenschlaferMyoxus glisL.) im Nationalpark Bayerischer Wald. In Mullerié&ts,

H. (ed.), Schlafer und Bilche. Tagungsbericht tedm. Bilchkolloquium, St. Oswald
1990. Verein der Freunde des Ersten Deutschen mdpiarks Bayerischer Walde. V.,
Neuschoénau, p. 1-20.

Muller-Stiess H, Buchner S (2005) Examples of eoo-green bridges for dormice in
Germany. B International Conference on Dormice (Gliridae)edite (Poland),
September 20-24.

Munday PL (2004) Habitat loss, resource speciatimatand extinction on coral reefSlobal
Change Bigl10, 1642-1647.

Murie JO, Boag DA (1984) The relationship of bodgight to overwinter survival in
Columbian ground squirrel§.Mamma) 65, 688—690.

180



Murray BR, Rice BL, Keith DA, Myerscough PJ, Howa|lFloyd AG, Mills K, Westoby M
(1999) Species in the tail of rank-abundance cuiizeslogy 80, 1806—16.

Murray D, Bunce M, Cannell B, et al. (2011) DNA-bdsfaecal dietary analysis: a
comparison of gPCR and High Throughput Sequencipgrédaches. Plos One, 6,
e25776. doi:10.1371/journal.pone.0025776

Neumann K, Michaux JR, Maak S, Jansman HAH, KaysdBattermann R (2005) Genetic
spatial structure of European common hamst&sdcétus cricetus—a result of
repeated range expansion and demographic bottlerndolecular Ecology14, 1473—
1483.

Nichols RA, Hewitt GM (1994) The genetic consequenof long distance dispersal during
colonization Heredity, 72, 312-317.

Nowak RM (1999)Walker's Mammals of the Wotl&/ol. Il. The Johns Hopkins University
Press, Baltimore and London.

Nowakowski WK, Rachwald A, Boratynski P (2000) @kound and audible sound emission
in Dormice Family (Gliridae: RodentiaBiological Bulletin of poznar87, 153-158.

Nowakowski WK, Godlewska M (2006) The importanceanimal food foDryomys nitedula
andGlis glis (L) in Bialowieza forest (East Poland): analysidaecesPol J Eco) 54,
359-367.

Ognev Sl (1963) Mammals of the USSR and adjacegibmse. Rodents Israel Program for
Scientific Translations, Jerusalem, 741 p.

Otis DL, White GC (1999) Autocorrelation of locatioestimates and the analysis of
radiotracking datalournal of Wildlife Management3, 1039-1044.

Ozkan B (2006) An observation on the reproductii@olgy of Glis glis (L.) (Rodentia:
Gliridae) and body weight gaining of pups in thérdsca Mountains of Turkish
Thrace International Journal of Zoological Researéh 129-135.

Paetkau D, calvert W, Stirling I, Strobeck C (1998icrosatellite analysis of population
structure in Canadian polar bedvilecular Ecology4, 347.

Page R, Holmes E (2000olecular Evolution, A phylogenetic approadackwell, Oxford.

Paetkau D, Waits LP, Clarkson PL, Craighead L, &tct C (1997) An empirical evaluation
of genetic distance statistics using microsatetidta from bear{rsidag populations.
Genetics147, 1943-1957.

Pearson RG, Dawson TP (2003) Predicting the impafctiimate change on the distribution
of species: are bioclimate envelope models us&idBal Ecology and Biogeography
12, 361-371.

Pearson RG (2006) Climate change and the migraapacity of specied.rends Ecol. Evol
21,111-113.

Pereira HM, Leadley PW, Proenca V, Alkemade R, 8ehemnn JPW, Fernandez-Manjarres
JF et al. (2010). Scenarios for global biodiversity in thes® century.Science 330,
1496-1501.

Philips SJ, Anderson RP, Schapire RE (2006) Maxinmmtropy Modelling of Species
Geographic Distributiongcological Modelling190, 231-259.

Piechockri (1974) Gliroidei e Dipodoidei. In: "Videgli Animali" (B. Grzimek, ed.). Ediz.
ital., Bramante Editrice, Milano, pp. 445-462.

Pilastro A (1990) Studio di une populazione di ghf{Glis glis Linnaeus) in un ambiente
forestale dei Colli BericiLavori della Societa Veneta di Scienze Natuyral, 145-
155.

Pilastro A (1992) Communal nesting between breeténtples in a free-living population of
fat dormouse@lis glisL.). Bolletino di Zoologia59, 63—68.

Pilastro A, Gomiero T, Marin G (1994) Factors affieg body mass of young fat dormice
(Glis glis) at weaning and by hibernatiafournal of Zoology (London234, 13-23.

181



Pilastro A, Missiaglia E, Marin G (1996) Age-reldteeproductive success in solitary and
communally nesting female dormid@l{s glis). Journal of Zoology239, 601-608.
Pilastro A, Tavecchia G, Marin G (2003) Long liviagd reproduction skipping in the fat

dormouseEcology 84, 1784-1792.

Pilats V (1995) Dormice - their present status atvia. Hystrix, 6, 185-194.

Pimm SL, Jones HL, Diamond JM (1988) On the riskxifnction.Am. Nat, 132, 757-785.

Powell RA (2000) Animal home ranges and territoreesd home range estimators. In:
Research Techniques in Animal Ecology (Ed. By Buita& Fuller TK), pp 65-110:
Columbia University Press.

Pritchard J, Stephens M, Donnelly P (2000) Infeeepicpopulation structure using multilocus
genotype dataGenetics 155 945-959.

hazelnut consumption of the Edible dormousdig glis) in central Italy. International
Conference on Dormouse (Myxoidae), Abstracts, Skstwén University, Godad, p.
43.

Pullin AS (2002)Conservation biologyCambridge University Press, New York.

Purvis A, Gittleman JL, Cowlishaw G, Mace GM (200Bjedicting extinction risk in
declining specief?roc R. Soc. Lond B Biol $&67, 1947-1952.

Rabinowitz D (19815even forms of rarityPages 205-217 in H. Synge, editor. The biological
aspects of rare plant conservation. Wiley, New York

Ramos-Onsins SE, Rozas J (2002) Statistical priepedf new neutrality tests against
population growthMol. Biol. Evol, 19(12) 2092-2100.

Rannala B, Mountain L (1997) Detecting immigratiby using multilocus genotypes.
Proceedings of the National Academy of Scierfgg9197-9221.

Rand DM, Kann LM (1996) Excess amino acid polym@sph in mitochondrial DNA:
contrasts among genes from Drosophila, mice, amdahs.Molecular Biology and
Evolution 13(6), 735-748.

Richard M, Thorpe RS (2001) Can microsatellitesubed to infer phylogenies? Evidence
from population affinities of the Western Canarlaig lizard Gallotia galloti). Mol
phylogenet EvoR0, 351-360.

Ricklefs RE, Miller GL (2005Ecologie De Boeck Université, Bruxelles: 1-746.

Rodolfi G (1994) Dormicéslis glis activity and hazlnut consumptioActa Theriologica39,
215-220.

Rogers AR (1995) Genetic evidence for a Pleisoqaopilation explosionEvolution 49,
608-615.

Rooney TPS, Wiegmann SM, Rogers DA, Waller DM (20B#btic impoverishment and
homogenization in unfragmented forest understomproanities. Conserv Bigl 18,
787-798.

Rossiter SJ, Benda P, Dietz C, Zhang S, Jones G/2Rangewide phylogeography in the
greater horseshoe bat inferred from microsatellitesplications for population
history, taxonomy and conservatidiolecular Ecology16, 4699-4714.

Rossolimo OL, Potapova EG, Pavlinov 1Y, Kruskop SWplzit OV (2001) Dormice
(Myoxidae) of the World, 42, Moscow University PseMoscow.

Ruf T, Fietz J, Schlund W, Bieber C (2006) Highvsual in poor years: life history tactics
adapted to mast seeding in the edible dormduselogy 87, 372-381.

Ruiz-Pesini E, Mishmar D, Brandon M, Procaccio Vall&dce DC (2004) Effects of purifying
and adaptative selection on regional variationuman mtDNA.Science 303 223-
226.

Ryders OA (1986) Species conservation and systesndlie dilemma of subspeci@sends
in Ecology and Evolutigr, 9-10.

182



Saccheri L, Kuussaari M, kankare M, Vikman P, HarseW, Hanski | (1998) Inbreeding and
extinction in a butterfly metapopulatioNature 392, 491-494.

Safriel UN, Volis S, Kark S (1994) Core and peritepopulations and global climate
changeslsrael Journal of Botany Sciencek, 331-345.

Sagarin RD, Gaines SD (2002a) The ‘abundant cenlisttibution: to what extent is it a
biogeographical ruleEcology lettersb, 137-147.

Sagarin RD, Gaines SD (2002b) Geographical abumdadistributions of coastal
invertebrates: using one-dimensional ranges tabiegeographic hypothesekurnal
of Biogeography29, 985-997.

Santini L (1993) Glirids as pests of agriculturel darestry production. P. 33 in Abstracts of
the Il Conference on Dormice (Rodentia, Gliridd&)scaldo, Italy.

Sara M (2000) Ghiri in Sicilia, Ecologia e consemoae. DoraMarkus Ed, Palermo, 122 pp.

Sauer JR, Slade NA (1987) Uinta ground squirrel aignaphy: is body mass a better
categorical variable than agE®ology 68, 642—650.

Shisa E, Tanzariello F, Reyes A, Pesole G, Sac€o(E097) Mammalian mitochondrial D-
loop region structural analysis: identification iéw conserved sequences and their
functional and evolutionary implicationSene 205 125-140.

Schinski M, Borowski Z (2008) Spatial organizatimiithe fat dormouse3lis glis) in an oak-
hornbeam forest during the mating and post-mateagsen Mammalian Biology73,
119-127.

Schlund W, Scharfe F, Ganzhorn JU (2002) Long-teomparison of food availability and
reproduction in the edible dormoug&li§ glis). Mammalian Biology67, 219-223.
Schmidt K-H, Heberer C, Koppmann-Rumpf B (2002) §derm study of the reaction of
edible dormouse Myoxus gli$ to climatic changesinternational Conference on

Dormouse (MyxoidagAbstracts, Szent Istvan University, G6ddllo, p19.

Schoener TW (1987) The geographical distributioraoty. Oecologia 74, 161-173.

Schwager M, Covas R, Blaum N, Jeltsch F (2008) tatrans of population models in
predicting climate change effects: a simulatiordgtaf sociable weavers in southern
Africa. Oikos 117, 1417-1427.

Scott GW, Fisher KC (1976) Periodicity of hiberoatiof dormice Glis glis) maintained
under controlled condition€an J. Zoal50, 95-105.

Seaman DE, Millspaugh JJ, Kernohan BJ, Brundige B&kdeke KJ, Gitzen RA (1999)
Effects of sample size on kernel home range estsnalournal of Wildlife
Management63, 739-747.

Secrétariat de la Convention sur la diversité lgigjoe (2010) 3éme édition des Perspectives
mondiales de la diversité biologique. Montréal padges.

Seifert B, Fischer M (2010) Experimental establishinof a declining dry-grassland flagship
species in relation to seed origin and target emwrent.Biological conservation143
1202-1211.

Shidlovskyi MV (1962) Key to the rodents of Trangcasia. Mechniereba, Thilisi, USSR.

Sidorowicz J (1958) Some notes on the edible dosmo(slis glis in Poland. Acta
Theriologica 2, 292-295.

Simberloff D (1998) Small and declining populatiohs Conservation science and action
(Ed. Sutherland), pp. 116-134. Oxford, UK:Blackw@&tlience.

Slatkin M, Hudson RR (1991) Pairwise comparisongmitochondrial DNA sequences in
stable and exponentially growing populatioBenetics129 555-562.

Sodhi NS, Ehrlich PR (201@onservation Biology for AllOxford University Press, Oxford,
UK. 344 pp.

Soininnen EM, Valentini A, Coissac E, Miquel C, BieL et al. (2009) Analysing diet of
small herbivores : the efficiency of DNA barcodicgupled with high-throughput

183



pyrosequencing for deciphering the composition aplex plant mixturesFront
Zool, 6, 16.

Soltis PS, Gitzendanner MA (1999) Molecular systiéesaand the conservation of rare
speciesConservation Biologyl3, 471-483.

Sommer R, Benecke N (2005) The recolonisation abge by brown bearblrsus arctos
Linnaeus, 1758 after the Last glacial maximiiammal review35, 156-164.

Soulé M (1973) The epistasis cycle: a theory ofgimal populationsAnnual Review of
Ecology and Systemtatic§ 165—-187.

Soulé ME (1985) What is conservation biolo@i@science35, 727-734.

Soulé ME (1986)Conservation biology: the science of scarcity andewsity. Sinauer
Associates, Sunderland, Massachusetts.

Stebbins GL (1980) Rarity of plant species: A swtithviewpoint.Rhodora 82, 77-86.

Stoneking M, Soodyall H (1996) Human evolution dinel mitochondrial genom&urr Opin
Genet Dey6, 731-6.

Storch G (1978)Glis glis (Linnaeus 1766), Vol. 1, Rodentia I. In: Niethanmm&B. and
Krapp, F. (ed.): Handbuch der Saugetiere Eurogas?43-258.

Suckling GC (1978) A hair sampling tube for the ed¢ibn of small mammals in trees.
Australian Wildlife Researglb, 249-252.

Sunde P, Overskaug K, Bolstad J, Oien I1J (2001ngiat the limit: Ecology and Behaviour
of Tawny owlsStrix Alucoin a Northern edge population in central NorwAydea
89(3), 495-508.

Swihart RK, Slade NA (1985) Influence of samplingerval on estimates of home range size.
Journal of Wildlife Managememn9, 1019-1025.

Taberlet P, Bouvet J (1994) Mitochondrial DNA polymphism, phylogéographie, and
conservation genetics of the brown beBaisus arctosin Europe.Proceedings of the
Royal Society of London, B55 195-200.

Taberlet P, Fumagalli L, Wust-Saucy AG, Cosson 1#98) Comparative phylogéographie
and postglacial colonization routes in Euro@delecular Ecology7, 453-464.

Tallmon DA et al. (2004) Comparative evaluation of a new effectivepydation size
estimator based on approximate Bayesian computaienetics167, 977-988.

Templeton AR, Crandall KA, Sing CF (1992) A cladistnalysis of phenotypic associations
with haplotypes inferred from restriction endonasle mapping Ill. Cladogram
estimationGenetics132, 619-633.

Templeton A (2010) Coherent and incoherent infezeit phylogeography and human
evolution.Proc. Nat. Acad. Sci. USAQ07(14) 6376-6381.

Thompson HV (1952) The edible dormous€li§ glis L.) in England, 1902-1951.
Proceedings of the Zoological Societ2 1017-1024.

Thornton KR, Andolfatto P (2006) Approximate Baysiinference reveals evidence for a
recent, severe, bottleneck in a Netherlands padpulaif Drosophila melanogaster.
Genetics172 1607-1619.

Tigerstedt PMA (1973) Studies on isozyme variatromarginal and central populations of
Picea abiesHereditas 75, 47-60.

Toth G, Gaspari Z, Jurka J (2000) Microsatellitedifferent eukaryotic genomes: Survey
Anal. Genome Red 0, 967-981.

Tvrtkovic N, Dulic B, Grubesic M (1995) Distributioand habitats of dormice in Croatia.
Hystrix, 6, 199-207.

UICN (2001) - Catégories et Criteres de I'UICN podar Liste Rouge : Version 3.1.
Commission de la sauvegarde des espéces de 'UICN.

184



UICN (2002) Lignes Directrices Techniques de ['UICGdh Matiere de Gestion des
Populations Ex Situ a des Fins de Conservationp:(htata.iucn.org/dbtw-
wpd/edocs/Rep-2002-017-Fr.pdf)

UICN (2008) - 2008 IUCN Red List of Threatened Sesc- [www.iucnredlist.org]

UICN (2010) IUCN red list of threatened speciesrsi@ 2010.1. IUCN, Species Survival
Commission, Gland, Switzerland. Available from hftpww.iucnredlist.org (accessed
March 2010).

Valdis P (2003) The Fat dormousBlié glis) in Gauja National Park — The most northern
locality within the species’s distribution rangeRcta Zoologica Academiae
Scientiarum Hungaricaet9 (Suppl. 1) 131-137.

Valentini A, Pompanon F, Taberlet P (2009). DNA doaling for ecologistsTrends in
Ecology & Evolution24(2), 110-117.

Van Dyck H, Van Strien AJ, Maes D, Van Swaay CAM)(Q) Declines in common,
widespread butterflies in a landscape under intbnsgan useConserv Bigl23, 957—
965

Van Rossum F, Prentice H (2004) Structure of alleeyvariation in Nordic Silene nutans
(Caryophyllaceae): population size, geographicditmm and immigration history.
Biological Journal of the Linnean Socie84, 357-371.

Vendramin GG, Fady B, Gonzalez-Martinez SC, Hu $&tti |, Sebastiani F, Soto A, Petit
RJ (2008) Genetically depauperate but widesprehd: dase of an emblematic
Mediterranean pindzvolution 62, 680—688.

Verberk WCEP, Velde G, Esselink H (2010) Explainalgundance-occupancy relationships
in specialists and generalists: a case study oat@gonacroinvertebrates in standing
waters Journal of Animal Ecology’9, 589-601.

Verbeylen G (2006) Status and conservation of tbemmaon dormouse Muscardinus
avellanariug in the Province of Limburg (Flanders, Belgiurblitra, 49, 75-88.

Verdu P, Austerlitz F, Estoup &t al (2009) Origins and genetic diversity of pygmy tarn
gatherers from western Central Africaurrent Biology 19, 312-318.

Vietinghoff-Riesch A (1955) Neue Untersuchungenrithe Biologie des Siebenschlafers,
Glis glis (Linne, 1758), aufgrund von FreilandmarkierungDmister, Niedersachsen,
und Beobachtungen im Tierhaus in Hannoversch-Mun8éangetierkd Mift3, 113-
121.

Vietinghoff-Riesch A (1960) Der Siebenschlafers i¢Glglis). Monographien der
Wildsaugetiere 14. VEB Gustav Fischer Verlag, J&&many.

Wade TG, Riitters KH, Wickham JD, Jones KB (2003¥tbbution and causes of global
forest fragmentatiorConserv. Ecol 7(2), 7.

Waltari E, Hijmans RJ, Peterson AT, Nyari AS, PeskSL, Guralnick RP (2007) Locating
Pleistocene Refugia: Comparing Phylogeographic &uwdlogical Niche Model
PredictionsPLoS ONE2(7), €563.d0i:10.1371/journal.pone.0000563

Warren S, Hill JK, Thomas JA, Asher J, Fox R, HemtB et al. (2001) Rapid responses of
British butterflies to opposing forces of climatedahabitat changéNature 414, 65-
69.

Webb T, Bartlein PJ (1992) Global changes durirggléist 3 million years: climatic controls
and biotic responseAnnual review of Ecology and Systemga2ig 141-173.

Wendel PF, Parks CR (1985) Genetic diversity amulfasion structure it€amellia japonica
L. (Theaceae)American Journal of Botany2, 52—65.

Weinhold U (2008) Draft European Action Plan Fag ttonservation of the Common hamster
(Cricetus cricetusL. 1758). Convention on the Conservation of Eeap Wildlife
and Natural habitats. 28th meeting Strasbourg, 2Z8@ember 2008.

Willis JC (1922) Age and Area. Cambridge Universitess, Cambridge, Massachusetts.

185



Wilson DE, Reeder DM (200%lammal Species of the World: A Taxonomic and Gealgca
ReferenceThird Edition. The Johns Hopkins University PreBaltimore.

Winter JD, Ross MJ (1982) Methods in analyzing hsiitat utilization from telemetry data.
In: Armantrout N (edProc Symposium Acquisition and Utilization of Agu#&tabitat
Inventory InformationAm Fish Soc West Div, p 273-279.

Woillard GM, Mook WG (1981) Carbon-14 dates at Glarrile: correlation of land and sea
chronologiesScience215 159-161.

Worton BJ (1989) Kernel methods for estimating titéization distribution in home-range
studiesEcology 70, 164-168.

Wright S (1978) Evolution and the genetics of papiohs, Vol. 4. Variability within and
among natural populations. Univ. Chicago Pressc&lja.

Wyss OAM (1932) Winterschlaf und Warmehaushaltetsucht am Siebenschlafényoxus
glis). Pflugers Arch229, 599-635.

Yachi S, Loreau M (1999) "Biodiversity and ecosyst@roductivity in a fluctuating
environment: The insurance hypothésiBroceedings of the National Academy of
Sciences of the United States of Amel9&{4), 1463-1468.

Zhang DX, Hewitt GM (1996) Nuclear integrations:attanges for mitochondrial DNA
markersTREE 11, 247-251.

Zima J, Macholan M, Filipucci MG (1994) Chromosomadriation and systematics of
myoxids.Hystrix, 6(1-2), 63-76.

Zohary D, Hopf M (1993) Domestication of plantstive Old World. ed.2. Clarendon Press,
Oxford.

Zuckerkandl E, Pauling LB (1962) Molecular diseaseglution, and genetic heterogeneity.
In: Kasha M, Pullman B (eds) Horizons in biochenyisAcademic Press, New York,
pp 189-225

186



ANNEXES

ANNEXE 1

nociprne e arbaricole

L Lo, €louy dos

Heélene Hurner
Etudiante en Doctorat
Université de Liége
Boursiar FR.LA.

Cette dénomination populaire du loir gris provient de la doulou-
reuse morsure qu'il peut occasionner aux maltheureux doigts qui
voudratent s'en saisir et de cette fascinante hibernation qu'il effec-
tue. Par le présent texte, je vous invite a en apprendre plus sur ce
petit animal bien mystérieux el peu conntl...

Le Loir gris, Giis glis, est en effel un animal tres discret gu'on rencontre diffi-
cilernent par hasard lors de nos promenades en foréls. 3ans nul doute & cause
de son mode de vie nocturne et arboricale. mais aussi, stirement, a cause de
<q rareté dans notre pays. D'habitude. cet animal est plus connu par les bruits
quiil fait en arpentant nos greniers ou ENCOre par les traces de son passage
dars nos réserves de nourriture. _

Le Loir gris appartient a la familia das Giliridés dant i} est le plus grand repré-
sentant. On le refrouve en Balgique e AT " -
ainsi gue-deux aulres especas de-la o AR
mame famille : le Musecardin, Muscar-
dinus avellananus et le Lérot Eho-
mys quercinus. Il se distingue facile-
ment par sun dos et ses flancs gns.
chinchilla, sas joues et son ventre
plancs et sa longue queue touffue,
presgue & la maniere d'un acureuil.
Sans |2 gueue (de 11 4 19 .cm), |
mesure de 14 & 20 cm et pese de 80
a 250 grammes.

Répartition

Le Loir gris se retrouve en Europe
depuis les Pyrenges jusqu'a la Bal-
tique et de la Vendae jusqua laVolga
el le Caucasa. |l est présent dans e
nord da la Turguie, en Corse, Sar-
daigne at Siclle mais est absent des
ragions colieres du nord de la Fran-
ce, de I'Allemagne. de la Pologhe ain-
si que de 'ensemble des pays scan- «
dinaves. Sulle a une introduction au

100 EHommiz et 1 Ol 223003
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dessuus ﬁﬂbﬁtm e deswsgn‘s I ast plus foncé & fa queue, fa lace axtéreure des paltes ol e pouriour
des yeux. Les Loirs ont une préférence pour les feullus, présentant un sous-bois fourry 61 un abri protectaur:

début du 20" siécle, il subsiste une petite po-
pulation dans le sud-est de ['Angleterre. Dans
notre pays, avant qué I'an ne decouvre une
petite population a Torgny en 1948, |'espéce

n'etait connue avec certitude que de deux
localités belges: Dinant (1888} et Buzenaol
{1937). Depuls, g Loir grhs rest présent de
tagon quesi permanente qu'en Gaume.

Habitat
En regle generale, on retrouve e Loir gris
dans les fordts caducifolisas da type hétraia,

LHmme el Uswaw 22005

chénaie ou mixte. || semble préférer les forats
clairsemees qui présentent des strates arbus-
tives ou buissonnantes et qui lui offrent une
plus grande diversits de sources de nourriture.
Cependant, on peut également le rencontrer
dans les parcs, jardins et vergers ainsi gue
dans des habitats plus recailleux. En de nom-
breuses occasions, il peut aussi se montrer
assez aventureux, visitant des cabanes lores-
lieres, greniers el habitations. Le nid. de forme
ovdide, esl souvent construit dans un arbre
craux, une lissura de rocher, un vieux nid de
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pie ou d'écureuil ou encore dans des nichoirs
dont la diamétre d'entrée est de minimum 30

a 35mm: Le nid ast habituellernent cansiitue;

de brindilies, da mousses, de feuiles et
Gherbes sanes avec [intéreur tapisse de
material coux (laine, poils, plumes).

Alimentation

It ‘a un régime vagetarier assez varie et
fiuctuant avec les saisons. En &té, le loir se
nourtita principalement de feuilies, de bour-
geons el de frults (mures, myrtilles, pom-
mes). Tandis gu'en aulomne, es fruits secs
{giands, faines, chatalgnes, noix et noisettas)
constitueront 'esséntiel de son alimentation.
Toutefois il ne dédaignera pas de temps an
temps une certaine part de protéines anima-
les dans son alimeritation tels deg insactes,
cloportes, vers, mollusgues et accasionnelle:

102

ment des ceufs et jeunes oiseatx. Cepen-
dant. amis orfithalogues, rassurez-vous, cel-
te derniére part de son alimentation n'es
wraiment pas significative !

Hibernation

*Dormir cormme Ln joir” est une expression
iargement justifiee et la raputation de ce petil
animal traverse les Trontizres. Ainsi, en Al-
lemagne, la loir est appele "Siebenschiafer”
ce qui signifie "qui dort sept moig". Lanimal
rentre en effet en léthargie des octobra pour
ne se raveiller ensuite gue vers 1a mi-mal.
Pour réaliser cat axploit, il i est nécessaire
d'emmagasiner une grande guantité de
graisse au cours de la saison aclive. [I peut
ainsi doubler son poids en 'espace de 4 mois
et, dans certains pays, atteindre 300, gram-
mes 4 la fin de I'étet C'est sans douta une

L' frmeie ef 1O 222003
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des raisons pour lesguelles les anglals 'appellent le “fat
dormouse” donl la lraduclion est “fe jow gras” Les Loirs
hibernent souvent en groupe de plusieurs individus dans
des nids d'hibernation qui sont ganaralement siiues dans la

retrouver en pleine hibarnation dans les nichoirs. Lorsqu'il
hiberne, le Loir peut faire tomber son rythme cardiague de
350 batiements par minute a environ 4-5 par minute. |l
abaisse egalement sa température, qui dhabilude est de
33-35°C, & quelgues degrés au-dessus da calle du milieu
ambiant. Ce long sommeil est généralement ponctug de
‘brefs réveils qui lui coltent énormément d'énergle, pres de
W la-moitie de ses réserves de graisse esl en effet ulilisee a

- et effet. Ces réveils répondent la plupart du termps a un
Le Loir dispose de cing mols environ rythme biologigue interne mais ils peuvent aussi 8tre provo:
pour s6 reproduire ef de consiituer  ques par les conditions méaténrologiques (lorsqu'il fait trop
une: Ieserve de graisse POt pAsSer (uaid o trop chaud) ou par des dérangsments. Clest pour-

r::msﬁﬂ Tﬁﬁﬁﬁ% iﬁﬂ quol, pour le bien de ce petit animal, il est prétérable d'évi-

e ter les dérangements trop fréquents en hiver car une dépen-.

se excessive d'energie due a ces réveils intempestits pour-
rait lui-éire fatala 1 En effet, siau printemps, ses réserves sont trop amenuisges, il se paut.qul
n'ail plus la force de se réveiller. ..

Reproduction

Aussitst révellld de sa Iungue periode de repos, I'animal doit se depecher de se reproduire
afin qu'aduftes &t jeunes puissent avoir suffisamment de temps pour emmagasiner des
gralsses el faire face a 'hiver qui arrive déja. La gestation dure un mois et la periods de mise
bas s'étale de mi-aoll & début septembre. Il 'y a qu'une portée par an et le nombre de jeunes

est de guatre a six en moyenns. Completement nus et les yeux fermes a la naissance, les

jeunes mettront quatrs a sept semaines pour grandir et arriver au sevrage.

Prédateurs
Les principaux prédateurs du Loir sont les rapaces nocturnes tels e Hibou grand-duc: la
Chouette hulotte et, exceptionnellement, 'Effraia des clochers. Parmi les mammiferas carnivoras,
cest-surtoul la Martie, le Chat sauvage, e Renard et, dans une moindre mesure, [a Fouine qui
camptent le Loir au nombre de laurs proies. Le Loir a la faculté de surprendre son prédateur fors-
qu'il est saisi par la queus car |a peau entourant celle partie du corps peut se déchirer d'un coup,

laissant intéresse pantols avec un fourreau gami de poils en bouche! Par apres, les vertebres

caudales de fanimal ainsi mises a nu finissenl par se dessécher et par tomber. |l n'est donc pas
rare de trouver, dans la nature, des animaux mulilés de la sorte mais qui semblent mener une vie
par[aibe'iﬁ'lant nqrmalu_,_ v ]

Utilisation du Loir
Les rormains considéraient le Loir comme un mets de luxe. lls en faisaient méme |'élevage et

les engmjssmen_t dans des jarres spécialement construites a cet effet, appeless “glirana”.

Encore acluellement, dans certains pays comime la Slavénie, |a Corse ou ltalie, e Loir est
recherché pour la consommation. C'est sans doute pourguol les anglais 'appellent également
"Edible Dormousa’, qul signifie "le loir comestible"! Au début de ce siécle, le Loir était encore
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sol & 15-60 cm de profondeur mais on peut également en
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égalemnant ulilisé pour des raisons medicales. |l était ainsi
raconnl que la graisse de Loir élait Irés efficace contre les
gargures, les brilures ou encore les thumatismes. En plus
d'étre une pariicularité gastronomigue et madicals, te Loir
n'a pas non plus échappe a la mode vastimentaire | En effet,
apparu a fa fin du 18%" siecls, | chapeau traditionnel en
fourrure de Loir [nécessitant une tremtaine d'individus) fai-
sait partie, jusqu'll ¥ a peu, de I'habit lypique des slovenes.

En Belgigue, cette utilisation "multi-fonctionnelie” du Loir ne
s'est jamais développés en ratson sans doute de la rarstede
I'espéce, Catte rareté est & metire en relation avec notre cli-
mal de type allantigue, frais el pluvieux en &ie, qui est
semble-til, préjudiciable 3 cefte espace. |l n'est donc pas
atonpant gue ses effectifs soient, chaz nous, extrémement
faibles ot uniguement localiséds en Lomaine belge gui jeut
d'un microclimat favorable. Malhaureusement, cetta rarele
naturelle a &lé acceniuée par des prélevements excessifs,
sous gouvert prétendument scientifique, qui ont été realises
en Gaume & |a fin des'annees quarante et'septani...

Menaces et statut de protection

Qutre la chasse 8t la copsommation qui feprésentent des
menaces mineures, lgs principales causas de raréfaction du
Loir gris sonl la disparition de son habital naturel (deforesta-
tior &t intensification de I'agriculture), la fragmentation des
habitats, la raréfaction des vieux vergers de haules liges et
le remplacement des foréts caducifoliees par les coniteres.
En e qui concerne sa protection legale, au niveau auropeen,
le Lair figure dans lannese Il de la Conwention de Berne
parmi les espéces protegeées pouvant faire l'objet de préaléve-
ments sl la densile de ses populations e permet. En Region
wallonne, le Loir ast uné aspéce protéges depuis mars 1983

Conservation

En conclusion, le Loir esl une espece naturellement fragile a
cause de ses faibles densites. son faible succés reproductaur el ses capaciies de dispersion limi-
tées, De plus, en Belgigue, les populations de Loir gris sont fragilisées par un climat de type atlant-
gue. Des lors, dans notre pays, des mesures de protection semblent indispensaties pour permet-
tre au Loir gris de continuer & arpenter en toute guigtude la lorraine belge. En 1982, le Dr. Roland
Libais, auteur de Fenguéte sur les mammiferes menacees de disparition &n Wallonie (1382), pre-
conlsait déja de faire figurer le Loir sur la liste rouge des especes (art. 41 de |a loi surla conser
vation de la Nature modifie par décret du 7 septembre 1983) et proposail la mise en ceuvra de
zones de proteclion spéciale des cusstas sinémurienne et bajocienne afin d'assurer une gastion
adequate du couvert forestier faulllu ef, donc, une meilleure préservation de abitat du Loir.

Enfin, Le loir, tout comme les deux autres Gliridés d'allleurs, reste Lne espace ASS8Z MECoNNUE en
Belgique. | serait utile d'entamer chez nous un programime dinventaire et de surveilance. C'est une
tache que NoUS NOUS Propasons de mener au cours des queiquas annees qui viennent. Aussi, toule
personne qui réaliserait une observation de Loir, de Lérot au de Muscardin est-elie invitée a en faire
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gtat, avec la plus da detalls possible et an loca-
lisant trés précisament sa découverte, a lunite
de recherchas zoogeographiques de 'Uig (Bou-
levard du rectorat, Bat. B22, 4000 Sart-Timan,
Liege) ou, par mail, aux adresses suivantes
hhurner@student ulg.ac.be ou Roland Libois @
ulg.ac.be. En ce qui conceme le Loir, ta région
qui ménte plus parficulierement attention est la
Lomaine belge ains qua les contratarts maridic-
naux du massif ardennais.

Pour plus d'informations:
Morris, P (1997) The edible dormouse (Ghis

L Hemme gr IORgau T2 03

Comime fous les autres représentants de sa amil-
Ie, fe Lofr est un veritable animal noclurns, guy,
pendaiit la fowrnge, quitte assez souvent sor abri

glisy. The Mammal Sociely. London, p20.
Fiche ecologique du Loir gris de la Region
wallonne. hitp://mew.wallonie be/dgme/sibw
fespeces/ecologie/mammileresioirhiml

¥
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ANNEXE 2

en couverture

La béte au hois d

Louis Bronne

Dans le sud de notre pays vit un
animal étonnant, qui passe prés
de nonante pour cent de son
temps dans les bras de
Morphée et le reste de sa vie
caché, de nuit, dans les

feuillages. ..

12

natagora = numero 7 « mai-juin 2005

[l était une fois aux confins méridio-
naux de notre beau royaume une
forét magigue de hétres mélée de
buissons. Y avait son repaire une
béte mystérieuse. Elle ne sortait que
de nuit et poussait des cris a glacer
le sang. Les habitants des lieux, ter-
rorisés, 'avaient baptisée « le loup
dormant =.

En l'an de grace 1980, le bon roi
Roland se mit en quéte de découvrir
comment vivait la béte. Il plaga dans
les bois entre Muno et Villers-devant-
Orval une cinguantaine de nichoirs
destinés a I'accueillir. Tout I'été il visi-
ta ses nichoirs, y rencontra

mésanges et muscardins, tomba nez
4 nez avec des frelons... Mais le
« loup » n'y était point.

Vingt-quatre ans plus tard, le bon roi,
qui n'avait pas renoncé a sa quéte,
convainquit la princesse Héléne de la
poursuivre a son tour. Elle plaga dans
les bois de Gaume une cinquantaine
de nichoirs destinés a accueillir la
béte. Tout I'été elle visita ses
nichoirs, y rencontra mésanges et
muscardins, tomba nez 4 nez avec
des frelons... Et, un beau jour d’aoit,
les grands yeux sombres de la béte
lui apparurent. La princesse tomba
sous le charme...



Qui est l1a héte ?

Nous avons rencontrée la « prin-
cesse », qui @ accepté de partager
avec nous sa passion pour la béte au
bois dormant, ou loir gris. « /I s'agit
d'une espéce qui n'est pas bien
connue » nous apprend-elle, « son
régime alimentaire, sa reproduction
ont fait I'objet d'études, mais on sait
encore peu de choses sur son écolo-
gie, son domaine vital...» En
Belgique, on ne connatt virtuellement
rien sur cette espéce vraisemblable-
ment limitée aux foréts gaumaises.

« ['espéce est rare dans les trofs
guarts de son aire de répartition »,
nous précise Héléne Hirner. Motons
que [|'aire de répartition du lair,
comme celle des autres gliridés
(lérot, muscardin, lérotin et loir
d’'Ognev), est presque uniquement
européenne. « Par endroits, il peut
étre trés courant. » Et elle nous cite
d'emblee la Slovenie, « ou l'on frouve
Jjusqud 30 individus & I'hectare»
{contre 0,2 3 4/ha pour la majorité
des populations).

Dormir comme un loir

Pour comprendre sa rareté en
Belgique, il faut connaitre le rythme
de vie de 'animal. Uexpression « dor-
mir comme un loir » n'est pas surfai-
te. Il passe en effet de 7 4 8 mois par
an a hiberner! Chez nous, il se
réveille vraisemblablement en mai-
juin, passablement émacié, et tente
de reprendre le poids perdu en hiver :
fleurs, feuilles, bourgeons, voire
quelgues insectes en début de sai-
son, puis essentiellement des fruits
en été. Quand vient la fin de 'éte et
l'automne, et avant de rentrer 3 nou-
veau en hibernation, le loir se gave lit-
téralement de fruits secs, jusqu'a
doubler son poids. Certains individus
capturés en Europe orientale pesaient
300 grammes !

Notre climat atlantique, aux diffe-
rences de température peu marquées
entre les saisons et humide & toutes
saisons, ne lui convient guére,
« Quand I'été est frais, le loir se ralen-
tit et, quand il fait pluvieux, il ne
bouge pas trop non plus. » |l s'agit de
ne pas étre trop retardé... car, en
quelques mais, il faut trouver un par-
tenaire, porter des petits (gestation
d'un mois}, sevrer les jeunes (un
mois encore), puis reprendre du
poids ! C'est pour cela que les Ioirs ne
ménent gu’une portée par an, au
contraire de la majorité des autres
rongeurs. Quand la nourriture vient 3
manguer ou que la femelle est trop
légere, elle paut méme ne pas mettre
bas certaines années. Cela n'est pos-
sible que parce que la longévité du
loir est longue pour un petit rongeur :
5-6 ans.

C'est pour ces raisons climatiques
que les chances de trouver le loir hors
de la Gaume et de son microclimat
sont infimes. D'ailleurs trouver le loir,
ce n'est pas une mince affaire...
Observer un animal nocturne qui
passe le plus clair de son temps dans
le feuillage ne peut &tre le fruit du
hasard. Certains chercheurs ont utili-
s& ses cris pour le recenser. L'animal
peut en effet &tre assez bruyant, mais
il a un répertoire riche (un de ses cris
peut &tre trouve sur hitp://www.batra-
ciens-reptiles.com /loir.mp3).

Ceux gqui possédent un batiment en
forét ont plus de chance de I'cbser-
ver. Le rongeur pénétre en effet assez
volontiers dans les habitations, dont il
apprécie la chaleur... et les réserves,
Fernand Vandenputte, meédecin a
Saint-Mard, a ainsi eu la surprize de
voir un loir se balader sur les rideaux
de sa salle de bain... Et Iingénieur
des eaux et foréts de Virton, Bernard
Van Doren, doit suspendre ses
réserves de pommes de terre !

natagora
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en couverture

Comprendre le loir
pour mieux le protéger

Pour Hélene Hirner, le meilleur moyen
de trouver les loirs est de placer massi-
vement des nichoirs. Avec un peu de
chance, les loirs les aménageront avec
quelques feuilles et y dormiront pen-
dant les journees d'été et y mettront
bas. Uessentiel des recherches gu'elle
compte mener dans le cadre de son
doctorat implique de mettre la main
sur des loirs vivants, Avec prudence
car, quand le « loup dormant » mord,
c'est jusqu'a l'os !

Ces recherches ont pour but de
répondre & de nombreuses questions :
« e loir estil capable de traverser les
routes, les champs ? Comment et o0 se
dispersent les jeunes 7 Quels sont ses
milieux préférés ? L'espéce est-elle ter-
ritoriale 7 » Elle nous explique 4 ce pro-
pos que les loirs hiberment genérale-

ment en groupe — dans des nichoirs ou
creux d'arbres, ou dans le sol (de 15 a
60 cm de profondeur) — et que cefte
donnée a souvent eté considérée
comme une preuve que l'espace n'était
pas territoriale. « Mais », confinue-t-elle,
« on ne connalt pas la composition de
ces groupes hivemaux. » Ces groupes
pourraient en effet &tre composés d'in-
dividus d'une méme famille et rien
n'empéche que la territorialité s'estom-
pe en hiver, comme cela a été constaté
chez d'autres petits mammiféres.

Pour suivre les loirs dans leurs dépla-
cements, Héléne utilisera la technique
du radiopistage, qu'elle a déja prati-
quée pour etudier Iimbrication des ter-
ritoires de martins-pécheurs dans le
cadre de son memoire de fin d'études
en biologie, déja réalisé avec le profes-
seur Roland Libois (Ulg). Les
quelgues loirs adultes (un a la fois) sui-
vis par cefte technique se verront pas-

Comme le lezard !

A
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N

Le loir poursuivi est capable d'abandenner sa queue & son prédateur ! La
surprise de [a chouette hulotte, de Ia martre ou du chat sauvage, qui se
retrouve avec un fourreau de poil entre les serres ou les griffes, sauve géné-
rafement I3 vie du rongeur. Ensuite, les vertébres caudales qu'il conserve
se dessécheront et finiront par tomber. Voila pourquor on trouve parfois des
loirs pourvus d’un tout petit bout de queue. ..

4

ser un collier muni d'un émetteur.
Armeée d'une antenne et d'un récep-
teur, elle pourra alors suivre leurs
déplacements & la trace et noter préci-
sement les arbres visités, les hauteurs
auxquelles il se tient... mais également
observer leur comportement et, si tout
se passe bien, les interactions éven-
tuelles avec les congéneres ! Un suivi
par radiopistage a déja eu lieu dans la
petite population isolée introduite au
début du XXE siecle dans le centre de
I'Angleterre, mais il n'a concerme que
deux individus et une période de six
jours: Un peu court pour en firer des
généralités ! Cette &tude montrait des
déplacements limités & cent métres, et
un parcours nocturne total n'excédant
pas 500 m. Hélene ne devrait a pricri
pas trop avoir a courir...

A coté du suivi précis de quelques indi-
vidus, un marquage de nombreux spé-
cimens devrait permettre de répondre

C'est grace a 13 pose de nicheirs

qu'Heléne Hilrmer a pu prouver gue le loir

est toujours présent en Gaume.
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aux questions sur les liens de parenta
des individus retrouvés ensemble, sur
les déplacements des jeunes, voire sur
le degré de parenté des partenaires...
Une methode souvent appliquée pour
marguer les individus est la section
d'orteils. Mais Hélene se refuse a cette
méthode cruelle = particulierement
pour un animal grimpeur ». Elle lui pré-
férera le tatouage des orteils. En ne
colorant qu'un doigt des « mains » et
un des « pieds », ce sont cent possibi-
lités qui s’'offrent a elle, En colorant plu-
sieurs doigts, un million ! Amplement
suffisant pour la petite population
belge ! Pas besoin donc de multiplier
les couleurs...

Ses recherches doivent se pencher
aussi sur des aspects génétiques. Le
matériel génstique récolté devrait per-
metire de comparer la variabilité géné-
tique de la population du sud de Ia
Belgique a des populations etrangéres.

Le loir et la Slovenie

Les riches Romains élevaient le
loir dans des glirariums, des jarres
remplies de grains, o le loir
n‘avait d'autre loisir que se gaver
en attendant d'étre servi & table...
En Slovémie, la chasse au loir
(polh en slovéne) fait partie des
traditions. Des textes datanmt du
Xille siécle en parlent déja. Le ron-
geur foumnissait & la population
rurale une source non négligeable
de viande, de graisse et de fourru-
re. Des calculs basés sur les
nombres de peaux vendues au
XIXE permettent d’estimer & 3 le
nombre d'individus capturés par
hectare et par an ! Il fallait que la
population soit abondante pour
permeitre de tels prélévements.
Aujourd'hui la chasse au loir a
perdu san impartance économique
mais a donné naissance & un eve-
nement folklorique majeur - Ia féte
du loir, le 25 septembre, qui
marque le début de la période de
chasse. Le chateau Sne nik abrite

\aussi un musée du loir. /

A cette fin, des bouts d'oreilles de loirs
sloveénes ont été récupérés sur des
dépouilles lors de la féte du loir par un
ami de Roland Libois. « On s'attend &
une variabilité génétique faible chez
nous, car il sagit d'une population
marginale » explique Héléne HOmer,
qui nous apprend aussi qu'il y a deux
théories radicalement opposees sur les
populations marginales. La premiére
les considére comme fragiles : « STlya
tout d'un coup une maladie, ils pour-
raient peut-8tre moins rebondir, de
méme ils pourraient peut-étre difficile-
ment faire face aux changements cfi-
matiques ». La deuxiéme est nette-
ment plus positive : « Les populations
en limite daire seraient intéressantes
car adaptées a des milieux stressants,
c'est-3-dire des climats durs, des

conditions écologiques difficiles. Et en
cas de grands changements clima-
tiques, cela pourrait repartir de 3. »

Un dernier aspect des recherches
gu'elle entame est plus abordable : il
s'agit de tenter de preciser la zone de
distribution de I'espéce. Des pigges a
poils — des morceaux de tuyaux avec
du papier collant a lintérieur appates
avec des pommes — seront dispersés
au hasard dans les arbres du sud du
pays. Si cefte technique permet de
prouver la présence de loirs, elle per-
mettra aussi d'étudier les caractéris-
tiques des foréts de feuillus qui leur
conviennent. ..

Ces questions sur le domaine vital et
les mouvements des individus, aux-
guelles Hélene souhaite apporter sa
contribution, a des implications
directes sur les mesures de protection
de I'espéce, qui devraient étre mises
en place pour assurer la pérennité de
la béte au bois dormant chez nous,
pour qu'elle soit heureuse et ait beau-
coup de petits.

Toute observation de loir (ainsi que des autres gliridés) que vous feriez ou auriez

faite intéresse Héléne Hirner ef Roland Libois. Les cadavres leur sont égale-

ment utiles (étude génétique, mais aussi parasitaire). Notez trés précisément

I'endroit et communiquez-feur I'information.

Far courriel (hhurner@student.ulg.ac.be ou Roland. Libois@ulg ac.be) ou par

voie postale a I'Unité de recherches zoogdographiques, Institut de botanique
(ULg) Batiment BZ2, boulevard du rectorat 2 4000 Sart Tilman.
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LE LOIR GRIS, GLIS GLIS, EN BELGIQUE,
UN ANIMAL DISCRET ET MECONNU

HELENE HURNER — ROLAND LIBOIS

Certaines de nos foréts abrifent un rongeur un
peu particulier et trés discret qui vit essentiel-
lernent la nuit et passe la moitié de l'année
en léthargie. Il fait partic de la famille des
gliridés comme le lérot et le muscardin que
Pon trouve également en Belgique. Le loir
gris, avec ses 14 a 20 cm de longuenr (sans la
quene) et ses 80 a 250 grammes, est la plus
grande des trois espéces. Autrefois considéré
comime mets de luxe par les romains, il est
encore CoNSommeé dans certains pays comme
la Corse et la Slovénie on la chasse aux loirs
reste une tradition bien ancrée. Il faut dire
qu’il pullule dans certaines foréts slovenes o
Von peut parfois frouver plus de 30 individus
a l'hectare. Toutefois, s'il peut atteindre de
fortes densités par endroits, il reste une espéce
rare dans les trois quarts de son aire de répar-
tition qui s'étend des Pyrénées a la Baltique et
de la Vendée a la Volga.

Cette rareté naturelle est a mettre

en relation avec des exigences écologiques
assez strictes. Essentiellement arboricole,
le loir habite principalement les foréts
caducifoliées : hétraies, chénaies ou mix-
tes. Bien gu'a l'occasion, il ne dédaigne
pas quelques insectes ou l'un ou l'autre
oisillon, il a un régime essentiellement
végetarien qui fluctue avec les saisons.
En éte, le loir se nourrit principalement
de feuilles, de bourgeons, d'insectes et
de fruits (mires, myrtilles, etc.). Tandis
qu'en automne, les fruits secs (glands, fai-
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nes, noisettes, etc.) constituent l'essentiel
de son alimentation. Ce type de régime le
cantonne dans des foréts tres diversifiees
présentant plusieurs strates de végétation.
La forét doit également lui offrir des abris
ot faire son nid comme un creux d’arbre,
une fissure dans les rochers ainsi quun
sol adéquat dans lequel il puisse creuser sa
cache d'hibernation. Il semble que 1'ani-
mal soit réfractaire a traverser les espaces
ouverts et qu'il se déplace principalement
dans les frondaisons. Ce mode de dépla-
cement pose un probléme de dispersion
des populations dans nos foréts fragmen-
tées. L'espéce montre un faible potentiel
reproducteur puisqu’une seule portée de
4 a 6 petits voit le jour par an et que les
femelles ne se reproduisent que si elles at-
teignent un certain poids. Il arrive méme,
lors d'année de faible production en fruits
secs, que les loirs ne se reproduisent pas
du tout et cela a 1'eéchelle de la population
entiére. Périodiquement, 'absence de re-
production ou une diminution notable
du taux de natalité peut d’ailleurs &tre
constatée sur de vastes régions.

En outre, cet animal est trés sensible aux
conditions météorologiques. En été, il ren-
tre en torpeur dés que la température tom-
be sous 5-6°C et reste inactif lorsqu'il pleut
{son pelage n'étant pas impermeéable). Ces
phases estivales de sommeil profond sont
peu propices a la survie des jeunes et per-
turbent gravement le dépot normal des ré-
serves de graisse chez les subadultes ou leur
reconstitution chez les adultes. Le sommeil
hivernal est entrecoupé d'assez nombreux
réveils spontanés au cours desquels le loir
peut éventuellement s'alimenter et, le cas
échéant, changer de quartiers. Pour peu
qu'entre deux réveils « normaux », la tem-
pérature extérieure chute assez fort et que
le site de nid ne soit pas suffisamment isolé

sur le plan thermique, le loir se réveillera
et se mettra en devoir de trouver un autre
abri. La multiplication de tels réveils intem-
pestifs  provoquera  immanguablement
I'épuisement des réserves graisseuses de
I'animal qui, une fois le printemps revenu,
sera incapable de réactiver son métabolis-
me, l'énergie stockée étant devenue insuf-
fisante. L'imprévisibilité de la météo hiver-
nale lui est donc défavorable et c'est sans
doute notre climat de type atlantigue qui
le limite dans notre pays ot il a d'ailleurs
toujours été rare. D'apres la littérature,
il n'est en effet présent de facon quasi-
permanente qu'en Lorraine. Outre cette
sensibilité climatique, d'autres causes de
raréfaction du loir gris existent tels que la
disparition de son habitat naturel (défores-
tation et intensification de I'agriculture), la
fragmentation des habitats, la raréfaction
des vieux vergers de hautes tiges et le rem-
placement des foréts caducifoliées par les
coniféres.

Ses exigences écologigues assez strictes,
sa rareté naturelle et le manque d'infor-
mations relatives a son mode de vie dans
notre pays nous a convaincu de mettre en
route un programme de recherche ayant
comme finalité 1'élaboration d'une se-
rie de recommandations d'exploitation
et d'aménagement forestier afin d'assu-
rer une gestion forestiére qui affecterait
le moins possible les populations de loir
gris en Belgique. Dans le contexte actuel
d'érosion globale de la diversité, il est en
effet nécessaire de mettre tout en ceuvre
pour préserver notre faune indigene.

NOTRE RECHERCHE

Avant la découverte d'une petite popula-
tion a Torgny en 1948, on ne connaissait
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le loir avec certitude que par || 11T T X T I
deux exemplaires conservés a 1 1 1 1 ‘|
I'Institut des Sciences naturelles, [
l'un provenant « des environs _' _,__'t_ M
de Dinant » {1888) et l'autre de | T
Buzenol (1937). La premiére car- ||
te de reépartition du loir gris en
Belgigque a été publiée dans les

|ttt
|

|

années ‘80 et ne rapporte l'es- | I -

péce gqu'en Lorraine (figure la). i ,J

D'aprés la littérature, il semble | i\‘ _ : lllll 'il ’Il
que le loir n'ait jamais été trés | | ______ac 1 'l"'H_"'
abondant dans notre pays. Un ke ok ]I T
des buts de notre recherche est | [l 1 'II

|
la mise a jour des données rela- - :
tives & la répartition du loir gris | | : 1 H:i_
en Belgique afin d'en préciser 1 - !
son statut. Nos premiers résul- |
tats ont montré que le loir per-
siste en Lorraine et qu'il reste, 3 |- -
premiére vue, une espéce discre- o
te avec des populations eéparses
(figures 1b et 1c). I
I A P= A
Pour étudier ce rongeur, nous ' -_ s*’t“ ",
avons décidé d'utiliser des ni- | ™ f
choirs, trés attractifs pour les b. 1981.2000 ! z I
gliridés, et la technmique du |- T
radio-pistage. Notre site d'étude 1
principal se situe dans le can- ]
tonnement forestier de Virton [ -;:_L. - i i
oil nous avons localisé des sites | || L L. B
connus pour héberger des loirs
grice 4 une étroite collaboration
avec Bernard Van Doren et ses |
agents (DNF). Pour commencer, .
nous avons placé 150 nichoirs 1
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Figure 1 — Répartition du loir gris : | Y
a. de 1951 4 1980 (source : K. Libois’) ; 1
b. de 1981 a 2000 (source : H. Hiirmer I
et R. Libals) ; |
¢ de 2000 a 2006 (source : H. Har- | I L] | L1
5, HHHT . w
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(financés par la Ligue Royale Belge de la
Protection des (iseaux) dans guatre si-
tes d’'étude différents en espérant que des
loirs viennent s'v reposer ou s'v repro-
duire. Une vingtaine d'individus y ont été
trouvés cet 6té et plusieurs recaptures ont
&té realisées | Nous n'avons rencontré que
des jeunes adultes d'un poids moyen de
100 grammes et aucun d’eux ne présentait
des signes de reproduction (mamelles gon-
flées, testicules élargies...). Les loirs ont-ils
décide de ne pas utiliser nos nichoirs pour
la reproduction, ou bien la fécondité en
2005 a-t-elle été particuliérement faible
en raison d'une faible production de fruits
secs 7 Nous penchons pour la deuxiéme
hypothése car nos collégues hongrois et
allemands ont également noté un trés fai-
ble taux de reproduction en 2005.

Outre le loir, d’autres espéces ont trouve
nos nichoirs a leurs goiits. Nous avons
ainsi rencontré des mésanges bleues (Pa-
rus caerulens), des meésanges charbonnié-

res (Parus major), des mulots (Apodemus
flavicollis), des muscardins (Muscardinus
avellanarius) et des hyménopteres (Ves-
pidae). En dépit de ce fait, nous n'avons
observé aucune trace de prédation sur
des ceufs ou des jeunes oiseaux dans les
nichoirs comme cela a été observé dans
d'autres pays.

Tous les loirs capturés ont été pesés, sexés,
marqués et certains d'entre eux se sont
vus poser un collier émetteur. Rien n'est
en effet plus efficace que le radio-pistage
pour étudier un petit mammifére discret,
nocturne et arboricole tel que le loir gris.
Pour déterminer la position de l'animal,
I'operateur muni d'un récepteur et d'une
antenne directionnelle, recherche le si-
gnal radio émis par le collier. Ensuite, il
mesure la direction dans laquelle I'animal
se trouve a l'aide d'une boussole. 1l répete
cette opération au minimum trois fois.
Le croisement des directions mesurées
donne la localisation estimée de I'animal.
Cette technigue nous permettra d'analy-
ser |'utilisation de 1'habitat et
d'étudier I'étendue du domaine
vital et les déplacements des
loirs belges. Trois individus ont
deéja été suivis de cette maniére
I'été passé mais les résultats sont
encore trop fragmentaires pour
pouvoir étre interpretés.

Aux environs de chague nichoir,
differentes variables décrivant
le milieu (diversité floristique,
nombre de strates de wvégéta-
tion, couvert forestier...) suppo-
sées importantes pour l'espéce

Figure 2 — Carte de la répartition euro-

péenmne du loir gris,

forét wallonne n® 81 — mars/avril 2006

201



seront étudiées afin d’avoir une meilleure
idée du micro-habitat utilisé par le loir
Nous envisageons egalement une etude
du régime alimentaire au moven de I'ana-
lyse microscopique des féces trouvées sur
les nichoirs ou récoltées lors de la capture
des individus.

Comme le loir gris atteint dans notre pays
les limites nord-ouest de sa distribution
(figure 2), la population belge est bel et
bien périphérique. Ces populations en li-
mite d'aire, souvent d’effectifs faibles, sont
généralement soumises a des conditions
environnementales limitantes, habituel-
lement fragmentées et isolées des popu-
lations centrales. La dispersion des indi-
vidus v est restreinte ce qui en diminue
la wvariabilité génétique. Ces populations
peuvent donc étre fragilisées par divers
facteurs génétiques comme par exemple
une plus forte consanguinité ou encore
une dérive génétique pouvant conduire a
la fixation de génes délétéres.

L'utilisation de marqueurs geénsatiques
nous renseignera sur la fragilité éventuelle
des populations de loirs gris en Belgique
et nous alertera si les populations mon-
trent un trés faible niveau de variabilité.
Ces marqueurs permettront également de
déterminer les relations de parenté entre
individus et donc d'en apprendre plus
sur le comportement social des loirs mais
aussi sur les capacités de dispersion des
individus.

En conclusion, notre premiere année de
recherche s'est avérée fructueuse car nous
avons trouvé, grice aux nichoirs, une bon-
ne méthode pour étudier le loir gris et, de
plus, nous avons déja rencontré un nom-
bre satisfaisant d'individus. La technigue
du radio-pistage fonctionne bien et nous

forét wallomne n® 81 — mars/avril 2004

permettra d’'obtenir des renseignements
trés précieux sur animal. Quant a 'outil
génétique, il nous apportera des informa-
tions complémentaires trés utiles. Ce n'est
gu'un début mais il est prometteur et nous
sommes plein d’espoir quant a la réalisa-
tion finale des objectifs de ce projet. L]
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Un projet tel que celui-ci nécessite de nom-
breuses collaborations, aussi sollicitons-nous
Vaide précieuse de chacun pour mettre a jour la
répartition du loir gris en Belgique et invitons
toute personne qui réaliserait une observation
de loir (imais aussi de lérot ou de muscardin,
espéces égalernent rares dans notre pays) a en
faire état, avec le plus de détails possible ef en
localisant trés précisément sa découverte (coor-
données géographiques, UTM ou Lambert),
a I'Unité de recherches zoogéographiques de
V'ULg (Boulevard du rectorat, Bat. B22, 4000
Sart-Tilman, Liege) ou a Vune des adresses
suivantes :  hhumengstudent.ulg.ac.be  ou
zoogeouly.ac.be.

HELENE HURNER
(Boursiére FRIA)
hhurner@student.ulg.ac.be
ROLAND LIBOIS
Université de Liége,
Unité de recherches zoogeéographigues

Boulevard du rectorat, Bat. B22
B-4000 Sart-Tilman (Liége)
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RESUME

Certaines espéces communes présentent de grafféesndies de densités au sein de
leur aire de répartition au point d’étre considécéenme rares et/ou menacées a certains
endroits. L'objectif de cette thése est d'une gartomprendre comment un tel patron peut se
mettre en place et ce qui différencie ce type éesp des autres. D'autre part, nous avons
voulu déterminer quels étaient les risques d'etitincde ces populations aux densités plus
faibles afin d'apporter notre contribution a la envation éventuelle de ce type d'espéces.

Le loir gris,Glis glis, a été choisi comme modele d'étude étant donrersi au nord
et son caractére commun au sud de son aire dditi@paiNos efforts de recherches se sont
concentrés a définir les exigences écologiquesedpdce particulierement dans les régions
périphérigues ou ses densités sont faibles, a mseddla distribution actuelle et future, mais
aussi a définir son histoire évolutive et son deasanté génétique global.

Notre étude écologique a montré que le patron steitalition asymétrique du loir gris
était fortement influencé par le caractere spé&tilide son écologie (associée aux hétres) et
par son histoire évolutive. L'avenir de l'espedeesoccupant étant donné la faible variabilité
génétique de ses populations rares, sa sensiailitgé fragmentation des foréts et la future
migration de son habitat couplé a ses faibles ¢sade dispersion. Nous recommandons un
changement de statut de conservation du loir griassé actuellement comme peu

préoccupant.

203



