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1 - PROBLEMATIQUE ET ENJEUX 

Le lièvre variable est une espèce patrimoniale du Parc national de la Vanoise,  emblématique 
de la haute montagne. Artico-alpin, il peut être sensible aux modifications du climat et entrer 
en concurrence avec le lièvre européen, sans doute favorisé par le réchauffement climatique. 
De plus, les populations alpines sont fragmentées et isolées, ce qui fragilise le statut de cette 
espèce gibier dont les tendances démographiques sont totalement inconnues. Les études 
conduites par le Parc national des Écrins dans les années 1980 (« Le lièvre variable dans le 
massif des Écrins », Michel Bouche, Les documents scientifiques du Parc national des Écrins 
1989) et par l’ONCFS dans les années 90 et 2000 à Vars (05) n’ont pas donné de résultats 
permettant de suivre ces populations.  
En 2009, l’étude menée par l’Office national de la chasse et de la faune sauvage sur la réserve 
de Ristolas (05) ouvre de nouveaux horizons : l’analyse génétique des crottes, effectuée en 
parallèle d’une étude de distance sampling1, a montré qu’il était possible d’individualiser les 
prélèvements. La méthode de « capture-recapture » sur un échantillonnage aléatoire de 
crottes peut donc permettre d’estimer l’abondance de Lièvre variable sur des sites de 
référence. Le lièvre variable est un animal non territorial mais solitaire et nocturne, dont les 
densités peuvent atteindre 2 à 5 animaux aux 100 hectares dans les Alpes. La production 
quotidienne de crottes est estimée à environ 350-400 (Lindlof, 1981 - Bouche, 1988). La 
faible détectabilité de l’espèce (due notamment à son comportement, à sa faible abondance et 
à des difficultés d’accès à l’habitat) la rend difficile à étudier par des méthodes de suivi 
classiques. L’outil génétique offre donc l’avantage de réaliser des suivis non seulement 
individualisés mais aussi non invasifs. 
 
Une étude a été engagée en 2013 dans le Parc national des Ecrins pour mettre en oeuvre ce 
protocole de récolte et d’analyse génétique de crottes. Il doit permettre la reconnaissance 
individuelle des animaux pour le suivi de l’abondance de populations de lièvre variable. Cette 
étude apportera également des informations sur la répartition de cette espèce et la sympatrie2 
avec le lièvre européen, l’utilisation du milieu et les taux de survie des individus. 
 
Depuis, d’autres partenaires se sont (ou vont) également impliqués dans ce protocole 
(Fédération départementale des chasseurs de la Drôme, de la Savoie, de l’Isère, de la Haute 
Savoie, des Hautes-Alpes, le Parc national du Mercantour, le Parc naturel régional du 
Queyras, l’Office National de la Chasse et de la Faune Sauvage …)  
 
2 – OBJECTIFS 

 

En 2017, le Parc national de la Vanoise a mis en œuvre ce protocole de suivi du lièvre 
variable (via l’analyse génétique de crottes) sur quatre sites d’étude. 
 
Les objectifs de ce protocole sont les suivants : 
 

A. Etudier la démographie et le fonctionnement des populations de lièvre variable sur le 
massif alpin (estimation de l’abondance des lièvres variables, suivi de l’évolution de 
cette abondance dans des sites de référence, utilisation de l’espace). 

B. Etudier les relations entre lièvres variables et lièvres européens (sympatrie et 
hybridation). L'étude de ces relations offrira, outre des aspects de connaissance 

 
1 Le Distance Sampling, est une technique d'estimation des populations d'espèces animales basée sur la mesure 
des distances de détection des individus ou groupe d’individus. 
2 La sympatrie désigne l'existence de deux espèces phylogénétiquement proches, vivant sur un même territoire, 
mais ne s'hybridant pas 



fondamentale, des éléments directement applicables à la gestion de l'espèce Lepus 

timidus. 
 
3 – SITES D’ETUDE (tableau 1) 

 
Tableau 1 : caractéristiques des sites  
 

 
 

4 – PROTOCOLE 

 

4-1 Période 

 

Ce programme fait l’objet de journées de prospection en mode de déplacement hivernal (skis 
de randonnée ou raquettes à neige) entre janvier et avril, dans le respect des règles de sécurité. 
 
Afin d'optimiser la réussite des analyses génétiques, le site est parcouru en hiver, quelques 
jours (1 à 5 jours) après une chute de neige car cela répond à plusieurs avantages : 
 

- augmentation des déplacements des animaux et dilution de la répartition des crottes ; 
- visibilité des crottes augmentée pour la collecte sur la neige ; 
- datation des crottes possible (postérieure à la dernière chute de neige) ; 
- meilleure conservation de l’ADN en hiver et collecte de crottes fraîches (postérieures 

à la dernière chute de neige) ; 
- présence d’adultes reproducteurs seulement, effectifs stables hors prédation et 

mortalité naturelle. 
 
4-2 Collecte et conditionnement des échantillons prélevés (crottes) 

 
 L’objectif est de collecter, lors des quatre passages répartis sur la saison hivernale, 

environ 120 échantillons (crottes) par site d’étude. 
 
 1 à « n » parcours doivent être définis par site d’étude. Ceux-ci doivent couvrir 

l’intégralité surfacique du site et demandent une bonne visibilité.  
 

 Tous les échantillons (crottes) sont collectés et étiquetés puis conservés 
individuellement dans un flacon, leur position relevée par GPS. Les échantillons 
seront par la suite acheminés vers le laboratoire d’analyses3. 

 
Pour information : les tubes dans lesquels sont disposées les crottes contiennent des 
cristaux de silicagel qui permettent de déshydrater l’échantillon, de fixer l’ADN et de 
limiter le développement bactérien et fongique. Chaque échantillon doit être déposé 
dans le tube sans qu’il y ait de contacts avec les mains (les différentes couches de 
tissus qui constituent la peau secrètent des enzymes qui dégradent l’ADN).  

 
3 Laboratoire ANTAGENE à Lyon 



 
 
4-3 Observateurs 

Le protocole est mis en oeuvre par les agents du Parc national de la Vanoise. Chaque parcours 
doit être réalisé en binôme si les conditions de sécurité le nécessitent. 
 
 
5 – PREMIERS RESULTATS 

 
En 2017, sur l’ensemble des quatre sites d’étude, 491 échantillons ont été transmis pour 
analyses génétiques au laboratoire ANTAGENE.  
 
En 2018, sur l’ensemble des deux sites d’étude, 236 échantillons ont été transmis pour 
analyses génétiques au laboratoire ANTAGENE. 
 
En 2019, sur l’ensemble des deux sites d’étude, 241 échantillons ont été transmis pour 
analyses génétiques au laboratoire ANTAGENE. 
 
En 2020, sur l’ensemble des deux sites d’étude, 242 échantillons ont été transmis pour 
analyses génétiques au laboratoire ANTAGENE. 
 
Pour mémoire : seuls deux sites furent conservés de 2018 à 2020 pour des raisons 
essentiellement budgétaires. Les deux sites concernés sont les réserves naturelles gérées par le 
Parc national de la Vanoise. Celles-ci intègrent également dans leur plan de gestion respectif 
des actions de connaissance en faveur de l’espèce. 
 
5-1 Analyse génétique 
 
Le génotypage4 des échantillons a été effectué par le laboratoire ANTAGENE de La Tour de 
Salvagny (69890).  
Les résultats du génotypage des lièvres du Parc national de la Vanoise porte sur 12 marqueurs 
microsatellites polymorphes qui conduisent à une forte probabilité d’identification 
individuelle.  
 
En 2017 : sur les 491 échantillons transmis au laboratoire, 430 sont informatifs.  Le taux de 
succès d’amplification, habituellement compris entre 50% et 60% est ici de 88%. 36 lièvres 
sont contactés une seule fois et 75 lièvres sont contactés plusieurs fois (entre 2 et 20 fois). 
 
En 2018 : sur les 236 échantillons transmis au laboratoire, 219 sont informatifs. Le taux de 
succès d’amplification est ici de 93%. 27 lièvres sont contactés une seule fois et 50 lièvres 
sont contactés plusieurs fois (entre 2 et 10 fois). 
 
En 2019 : sur les 241 échantillons transmis au laboratoire, 228 sont informatifs. Le taux de 
succès d’amplification est ici de 95%. Tous les lièvres (n=71) furent contactés plusieurs fois 
(entre 2 et 14 fois). 
 

 
4 Le génotype est une partie donnée de l'information génétique (composition génétique) d'un individu. Le 
génotype d'un individu est donc la composition allélique de tous les gènes de cet individu. 



En 2020 : sur les 242 échantillons transmis au laboratoire, 235 sont informatifs. Le taux de 
succès d’amplification est ici de 97%. 27 lièvres furent contactés une seule fois et 45 lièvres 
furent contactés entre 1 et 15 fois. 
 
Ces résultats confèrent une très grande fiabilité des empreintes et de l’assignation des 
différents lièvres. 
 
Les échantillons, génotypés avec plus de 8 marqueurs, ont permis : 
 

- D’identifier 111 empreintes génétiques différentes en 2017, (cf. tableau 2), 77 
empreintes génétiques différentes en 2018 (cf. tableau 4), 71 en 2019 (cf. tableau 6) et 
72 en 2020 (cf. tableau 8) - chaque lièvre possédant une empreinte génétique unique.  
Sur l’ensemble des sessions de captures, depuis 2017, et sur les quatre sites de 
références, 331 génotypes ont été détectés soit 225 lièvres différents. 

- De sexer les individus (cf. tableaux 3, 5, 7, 9) 
- De constater l’absence d’hybride entre les deux espèces sur ces sessions de suivi. 

 
Tableaux 2 et 3 : Nombre d’individus et espèces détectés / Sexe des individus 
détectés en 2017. 
 

  
Remarques :  

- le sexage d’un des échantillons n’a pas pu être réalisé,  
- Le sexe ratio est équilibré sur Plan du lac et Aussois et déséquilibré en faveur des mâles sur la Rnn de Tueda et de la Grande 

Sassière. 

 
Tableaux 4 et 5 : Nombre d’individus et espèces détectés / Sexe des individus 
détectés en 2018. 
 

 
Remarque : Le sexe ratio est globalement équilibré (1 :1) sauf sur Tueda ou l’on retrouve un léger déséquilibre en faveur des mâles. 

 
Tableaux 6 et 7 : Nombre d’individus et espèces détectés / Sexe des individus 
détectés en 2019. 
 

  
Remarques :  

- le sexage de deux échantillons n’a pas pu être réalisé,  
- Le sexe ratio est globalement équilibré sur la RNN de de la Sassière, mais déséquilibré en faveur des mâles sur la Rnn de Tueda. 

 
 



Tableaux 8 et 9 : Nombre d’individus et espèces détectés / Sexe des individus 
détectés en 2020. 
 

 
 
Remarques : le sexe ratio est globalement équilibré sur la RNN de Tueda, mais déséquilibré en faveur des mâles sur la RNN de la Sassière 

 
5-2 Analyse Spatiale 

 
Les premières analyses spatiales montrent une grande cohérence dans ces résultats sur la 
répartition des deux espèces en hiver, les lièvres européens ne se rencontrant qu’aux altitudes 
les plus basses du parcours.  
 
L’observation la plus élevée de lièvre européen, sur les quatre hivers successifs, se situe à 2 
026 m d’altitude. 
L’altitude la plus basse atteinte par un lièvre variable, sur les trois hivers successifs, se situe à 
1 700 m d’altitude. 
 
On constate également que les espaces utilisés par chaque animal se recoupent, ce qui 
confirme que le lièvre variable n’est pas territorial. Le dessin des polygones entre tous les 
pointages de chaque individu, donne une idée de l’espace utilisé par un individu au cours de 
l’hiver mais également au cours des quelques jours qui suivent une chute de neige.  
 
Les tableaux 10 à 13 présentent les principales caractéristiques de ces « domaines vitaux 
hivernaux » en 2017, 2018, 2019 et 2020. (Remarque : seuls les domaines vitaux des 
individus localisés avec un nombre d’échantillons collectés supérieur ou égal à 3 ont pu être 
caractérisés.) 
 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 



Tableau 10 : caractéristiques des domaines vitaux hivernaux en 2017  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

 

 

 

 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Tableau 11 : caractéristiques des domaines vitaux hivernaux en 2018 

 

 
 

Tableau 12 : caractéristiques des domaines vitaux hivernaux en 2019 

 



Tableau 13 : caractéristiques des domaines vitaux hivernaux en 2020 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

 



Les cartes 1, 2, 3 et 4 illustrent les domaines vitaux hivernaux (ainsi que leurs recouvrements) 

sur les différents sites d’étude en 2017. 

 

Carte 1  

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 

Carte 2 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



Carte 3 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 

Carte 4  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



Les cartes 5, 6, 7 et 8 illustrent, par site d’étude, les recouvrements de domaines vitaux 

hivernaux entre mâles et femelles en 2017  

 

Carte 5 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Carte 6 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

Carte 7  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 
 
Carte 8  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Les cartes 9 et 10 illustrent les domaines vitaux hivernaux (ainsi que leurs recouvrements) sur 

les différents sites d’étude en 2018. 

 
Carte 9  

 
 
Carte 10 

 



Les cartes 11 et 12 illustrent, par site d’étude, les recouvrements de domaines vitaux 

hivernaux entre mâles et femelles en 2018 
 
Carte 11  

 
 
Carte 12  

 
 



Les cartes 13 et 14 illustrent les domaines vitaux hivernaux (ainsi que leurs recouvrements) 

sur les différents sites d’étude en 2019. 

 

Carte 13 

 
Carte 14 

 



Les cartes 15 et 16 illustrent, par site d’étude, les recouvrements de domaines vitaux 

hivernaux entre mâles et femelles en 2019. 
 
Carte 15 

 
Carte 16 

 



Les cartes 17 et 18 illustrent les domaines vitaux hivernaux (ainsi que leurs recouvrements) 

sur les différents sites d’étude en 2020. 

 

Carte 17 

 
Carte 18 

 



Les cartes 19 et 20 illustrent, par site d’étude, les recouvrements de domaines vitaux 

hivernaux entre mâles et femelles en 2019. 
 

Carte 19 

 
Carte 20 

 



5-3 Estimation des paramètres démographiques (sur la base des données collectées entre 

2017 et 2019) 

 

Les données présentées ci-après résultent d’un travail de stage commandité par la fédération 
départementale des chasseurs de Savoie et tutoré scientifiquement par le Laboratoire 
d’écologie alpine de Chambéry (Schmitd R. – 2019). Celui-ci a permis de mutualiser 
l’analyse et le traitement de l’ensemble des données collectées en Savoie (FDC73 et PNV).   
 
Concernant le PNV : la moyenne des densités de l’ensemble des sites prospectés dans le Parc 
National de la Vanoise (PNV) est de 2.74 [1.83-4.14] individus pour 100 ha . La figure ci-
dessous, illustre les densités ainsi que leurs intervalles de confiance sur les quatre sites du 
PNV. On remarque que les sites de Tuéda et Plan du lac sont ceux ayant les densités 
moyennes les plus élevées (Tuéda =3.54 [2.6-4.8] & Plan du lac =3.6 [2-6.5]). 
 

 
 
Les sites de Tuéda et de Plan du lac sont situés au cœur du massif de la Vanoise. Tandis que 
le site de la Sassière est situé plus en extérieur du massif. Quant au site de Aussois il est situé 
en Maurienne. On remarque ainsi un gradient en Tarentaise entre le cœur de massif et les 
populations périphériques. De même que l’on constate une différence entre la Tarentaise et la 
Maurienne. Ces différences sont faiblement significatives voire non significatives. Par 
conséquent, il semble plus pertinent de considérer un effet site plutôt qu’un effet massif. 
 
Les densités trouvées sur les sites de la Vanoise sont légèrement plus faibles que celles 
trouvées dans une étude mené en Suisse (3.4 +/- 1) utilisant la méthode SECR (Rehnus and 
Bollmann, 2016). Elles sont en revanche plus hautes que les densités trouvées dans un autre 
parc national alpin, celui de Ecrins. En effet, dans le parc des Ecrins les densités sont de 
l’ordre de 0.6 à 2.3 individus pour 100 ha, soit 20 à 60% plus faible que dans le PNV. 
 



Le site de Tuéda situé dans le PNV jouxte le site de Courchevel prospecté par la Fédération 
Départementale des Chasseurs de Savoie (FDC73). Le site de Courchevel est spatialement 
très proche et par conséquent les conditions climatiques sont quasiment similaires. Or à 
conditions relativement similaires le site de Courchevel possède une densité 60% plus faible 
que celle du site de Tuéda. Cela montre l’effet de l’anthropisation. La station de Courchevel 
présente une proportion d’habitats favorables plus faibles et fragmentés que sur le site de 
Tuéda. 
 
Lors du traitement des données, seulement deux années été disponibles pour le site de Tuéda 
et Sassière. Dans le cas d’un suivi sur plusieurs années la population peut être définie comme 
« ouverte », c’est-à-dire que durant la période d’étude de l’émigration, de l’immigration, de la 
natalité et de la mortalité interviennent. Pour pouvoir étudier les paramètres démographiques 
d’une population de lièvre variable (population ouverte), il est indispensable d’avoir à 

minima, 4 années de suivi (Schmidt 2019). En effet, pour estimer les paramètres 
démographiques d’une population, il est théoriquement nécessaire de suivre la population, à 
minima sur un pas de temps équivalent à une génération.  Le traitement en population ouverte 
permet d’estimer les paramètres démographiques de la population : taux de survie, taux de 
recrutement, séniorité… Les données des années futures sur les sites de Tuéda et Sassière 
permettront de définir ces paramètres démographiques. Ces données seront intéressantes à 
comparer avec d’autres sites notamment celui de Courchevel. 
 
Pour conclure, cette étude a permis de synthétiser les données récoltées depuis 2017 par le 
PNV. L’estimation des densités permet de pouvoir comparer avec une même unité différents 
sites. Les données 2020 sur les sites référence de Tuéda et Sassière permettront d’estimer les 
paramètres démographiques et ainsi de mieux comprendre le fonctionnement des populations 
au sein du parc. Le développement de cette nouvelle méthode de CMR spatialement explicite 
a également montré sa pertinence dans le cas de suivi sur des espèces élusives telles que le 
lièvre variable. Dans le futur elle pourrait être applicable à d’autres espèces discrètes de 
milieu montagnard. 
 
L’estimation des paramètres démographiques sur l’ensemble de la période 2017-2020 sera 
évalué en 2021 dans le cadre du groupe opérationnel « traitements et analyses de données ». 
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