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RESUME

La qualité de la gestion d’'une espéece repose, @ufires, sur nos connaissances de son
abondance et de sa dynamique de population. Aleesles populations de cervidés font
I'objet d’'inventaires aériens en hiver, il n'exidetuellement pas de méthode d’inventaire
établie pour I'ours noir au Québec. La gestion'ders noir repose donc sur les simulations
de populations. Cette réalité devient problématigae une partie des citoyens associe trop
rapidement les cas d’ours importuns a une haussalelesités de population d'ours. Le
Ministére souhaite donc se doter d’'une méthoddidiasion de la densité d’ours noirs afin
d’améliorer la gestion de cette ressource. Le hutpesent rapport était d’évaluer la
faisabilité et I'efficacité de la méthode de captunarquage-recapture (CMR) utilisant la
reconnaissance individuelle par le génotypage a#és pour I'estimation de la densité
d’ours noirs au Québec. Il s’agit d'une méthode mwasive, c’est-a-dire qui ne nécessite
pas la capture des individus, et qui a été utileséec succes ailleurs dans le monde. Au
Québec, cette méthode a également fait I'objet al'wxpérimentation en Abitibi-
Témiscamingue entre 2001 et 2003. Nous avons diatéalisé une revue de littérature sur
les techniques actuellement utilisées pour fairevéntaire des ursidés en mettant I'accent
sur la méthode de CMR par génotypage des poilssd@ans ensuite analysé les résultats
des projets expérimentaux réalisés en Abitibi-Téansngue. Suite a ces analyses et a
'ensemble de notre démarche, nous considéronscgtie méthode serait applicable et
avantageuse dans le cadre du suivi des populationss noirs au Québec. En nous basant
sur nos lectures et sur les expériences passéas,pnoposons une methode d’inventaire

des populations d’ours noirs adaptée au contexébénois.
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1. INTRODUCTION

L’ours noir Ursus americanysa longtemps été percu comme une espéce nuisible a
Québec, s’attaquant au bétail et saccageant ledtagc Avant les années 1980, son
exploitation se résumait au contréle de la déprédatu piégeage pour sa fourrure et aux
récoltes opportunistes des chasseurs de cerfsoggmbux (Lamontagne et coll., 2006).
Bien qu’un permis Iégal de chasse ait été établi36, la gestion de I'exploitation de
I'ours noir ne suscitait alors que tres peu d’iétgGignacet coll., 2008). Ce n’est qu'au
début des années 1980 que les gestionnaires d@eia bnt débuté la mise en valeur de
I'ours noir. On lui a alors attribué le statut degygibier. Face a une croissance importante
de la vente de permis de chasse et des prisesigirédeg, on a décidé de s’attarder
davantage a la gestion des populations d'ours ranrQuébec. Ainsi, depuis 1984, la
récolte annuelle d’ours est suivie et des planged#ion sont produits (Lamontagne et coll.,
2006). Grace aux statistiques de récolte annuéllastté possible d’établir que le nombre
d’ours noirs récoltés par la chasse et le piégeag€uébec a triplé de 1984 a 1995
(Jolicoeur et Lamontagne, 1997). Aprés une baigebuable a I'interdiction de la vente de
la vésicule biliaire et a 'abandon de la chasgeranale en 1998, la récolte d’ours noirs

s’est stabilisée a environ 4 500 ours au milieuaeses 2000 (Lamontagne et coll., 2006).

L’ours noir représente sans aucun doute une ressallune grande valeur économique
pour le Québec. Cependant, au cours des annéesde3dididices suggéraient que certaines
populations étaient exploitées a leur niveau makietaméme surexploitées. En effet,
entre 1984 et 1995, on a assisté a une augmentai@nproportion de femelles et de I'age
moyen des males et des femelles dans la récotisi gu’'a une baisse de lindice de
productivité des femelles. En parallele, la periogptle I'ours noir comme espéece nuisible
ne s’est guere améliorée suite a 'augmentationsagsgmlements d’ours importuns et a de
rares cas d’attaque de I'ours envers 'lhomme (Laage et coll., 2006). Ces apparentes
contradictions mettent en lumiere le manque de aissances sur les populations d’ours
noirs du Québec. Suite a I'analyse des niveauxpddiation de I'espece au Québec, le
ministere des Ressources naturelles et de la FMR&F) a souligné I'importance de

maintenir les populations a des niveaux biologigeienet socialement acceptables, en plus



d’optimiser les retombées économiques liees a spploigation (Lamontagne et

coll., 2006). Pour ce faire, les quotas de prél@amndoivent représenter fidelement le
nombre maximal d’individus qu’il est possible dealter sans mettre en péril la population
a court et a long terme. Il est donc primordiapdevoir estimer les densités et la taille des
populations de facon précise et réguliere, afirtrd’@n mesure de réagir rapidement et

efficacement a des fluctuations de population.

L’approche qui est actuellement la plus répandugr gstimer la taille et la densité des
populations d’ursidés est la méthode de capturepmage-recapture (CMR). Dans ce type
d’étude, la proportion d’'individus capturés et mags, puis des individus recapturés lors
des sessions d’échantillonnage suivantes, perrastiaiier le nombre d’individus présents
dans la population (Seber, 2002). Il est toutetbificile de capturer les ursidés, car ils
vivent a de faibles densités et ils ont des congpoents solitaires et élusifs (Boulanger
coll., 2002; Bellemairet coll., 2005; Mainguy et Bernatchez, 2007). Desples captures
directes peuvent induire un stress non négligealbienimal (Cattekt coll., 2003) en plus
de présenter des risques pour la sécurité desitemmn et la survie de I'animal lui-méme
(Amstrup et Beecham, 1976; Lemieux, 1985). Plusievariantes de la méthode
traditionnelle de CMR ont été développées. Parns oaéthodes, on retrouve la
réobservation des individus avec des caméras $emsdux mouvements (Grogan et
Lindzey, 1999). Il s’avere cependant tres difficilamire impossible de différencier les
individus les uns des autres (Foster et Harmset?2)20l existe également d’autres
méthodes qui consistent a localiser par voie t#gasu aérienne les individus portant des
colliers émetteurs (Solberg coll., 2006), a compiler les événements de tecapmles ours
récoltés par la chasse (Lemieux et Desrosiers,)2002 analyser le matériel biologique
récolté suite au marquage chimique des individaBc@leur et Lemieux, 1984; Jolicoeur,
2004; Peacoclet coll., 2011). Ainsi, plusieurs des méthodes tifiestion de la densité
requiérent la manipulation initiale des individeg, qui maintient les risques et les colts
associés aux captures directes. De plus, les meshiel localisation aérienne sont souvent
inadéquates puisqu’elles sont colteuses et qu'idifficile d’observer des ours en milieu
forestier (Solbergt coll., 2006).



Au Québec, Jolicoeur et Lemieux (1984) ont tes& mgthode d’évaluation de la densité a
I'aide d’'un traceur radioactif. Cette méthode cetat a capturer des individus a l'aide de
pieges a pattes, a marquer ces individus avec tinngetie et a leur injecter un marqueur
radioactif, soit I€°°Zinc ou le***Césium. Les féces d’ours dans I'aire d’étude étaien la
suite récoltées et la densité d'ours était estiméeartir de la proportion de feces
radioactives récoltées. Avec cette méthode, Jalicg2004) a pu obtenir des taux de
recapture (feces radioactives récoltées) de I'oddrd5 a 59 %, ce qui a permis d’estimer
que la densité dours noirs dans les différenteggions étudiées variait
de 0,10 a 0,55 ours/km2. Jugée satisfaisante fiaodor et Lemieux (1990), cette méthode
a été abandonnée puisqu’elle impliquait beaucougédearches administratives en plus de
susciter la crainte chez la population. Jolicoel®96) a aussi décrit une autre méthode
alternative aux CMR traditionnelles : le marquada &tracycline. Cette méthode se base
sur le marquage des individus a l'aide de la tgtigme, un antibiotique qui fait jaunir les
os et les dents. La tétracycline est cachée dassagpats distribués sur le territoire
échantillonné. La taille et la densité de la poparasont ensuite estimées a partir du
nombre d’appats consommeés par un ours noir apr@sliQours (évenements de capture)
et du nombre d’ours récoltés par la chasse oudgepige dont les os ou les dents étaient
jaunis (évenements de recapture). Cette méthode gugée inintéressante puisque la
précision des estimations d’abondance et de degs#ié fortement dépendante de la

pression de chasse et de piégeage, et de la ctiopates chasseurs et des piégeurs.

A la fin des années 1990, une nouvelle approchstidiation des populations d’ours a été
développée et testée (p. ex., Tabedetoll, 1997; Woodst coll., 1999; Boulangeet
coll., 2002; Romain-Bondgt coll., 2004; Roy, Albert et Bernatchez, 20078tt€ méthode
est non invasive, c’est-a-dire qu’elle ne nécegsatela manipulation d’animaux vivants, et
elle se base sur la récolte de matériel biolog{fgees ou poils) lors de différentes sessions
d’échantillonnage pour constituer des événements cdpture et de recapture.
L’identification des individus est possible gracBADN contenu dans le matériel récolté.
Tout comme la méthode traditionnelle de CMR, edenpet d’estimer la taille et la densité
des populations, mais elle ne nécessite pas laireaplirecte des individus. Dans une

optique de gestion efficiente de I'espéce, il esteatiel de sélectionner une méthode



d’échantillonnage des populations qui tient congeel’écologie de I'espece visée et qui
offre un bon compromis entre la précision des egions, les colts de réalisation et le
temps nécessaire pour I'échantillonnage (De Batbeoll., 2010). Il est donc d’un grand
intérét de s’attarder au potentiel de la méthodeCNHR par identification individuelle a
I'aide d’analyses génétiques pour un suivi a mogernong terme des populations. Bien
gue plusieurs méthodes de CMR non invasives exjstens nous attarderons seulement a
la méthode de CMR utilisant les poils comme malté@@métique, puisque c’est celle qui

offre le plus d’avantages pour I'étude des poparetid’ours.

2. OBJECTIFS

Les objectifs de ce rapport sont les suivants :

1) Faire une revue de la littérature sur la méthae CMR permettant
I'identification individuelle par analyses génétag

2) Analyser et interpréter les résultats des étwag®rimentales réalisées avec
cette méthode dans la région de I'Abitibi-Témisaaguie;

3) Formuler des recommandations quant a l'utilisatde cette approche pour
estimer I'abondance et la densité des populatingsinoirs;

4) Proposer un protocole d’inventaire des poputatid’ours noirs du Québec.

Dans la section 3 du présent rapport, nous déaives techniques d’inventaire par

'approche de capture-marquage-recapture, plusiggmdent celle de reconnaissance
individuelle par analyse génétique des poils (desit disposition des stations

d’échantillonnage, analyses génétiques, technigeemodélisation statistiques, etc.). La
section 4 fournit la description, l'analyse et lessultats des études expérimentales
d’'inventaire de l'ours noir réalisées entre 2002@23 en Abitibi-Témiscamingue. La

section 5 présente les résultats de simulatiorsnvia estimer les densités a partir des
données existantes en utilisant différents scématiéchantillonnage, alors que dans la
section 6, nous discutons des résultats des étedpérimentales et formulons des
recommandations basées sur la revue de littératules résultats des projets réalisés en

Abitibi. Finalement, nous proposons un protocoléctantillonnage pour I'estimation des



densités de I'ours noir au Québec a la sectioner/ pfjet a pu étre réalisé grace a un

financement provenant du Réinvestissement dansnaihe de la faune (RDF).

3. REVUE DE LITTERATURE

3.1. Techniques d’inventaire de I'ours noir utihntane approche de CMR

Description de la méthode de CMR avec identificaimmividuelle par génotypage

Une approche aujourd’hui bien répandue pour estiseipopulations d’ours noirs est la
méthode de CMR avec identification individuelle pgnotypage (Lemieux et Desrosiers
2002; Roy et coll., 2007). Cette méthode s’est@wéres utile pour estimer les populations
d’espéces rares ou élusives comme les ursidés mplasgurs régions du monde. Elle
permet de différencier les individus provenant é'uméme population par lI'analyse
génétique de matériel biologique récolté sur leater (Waits et Paetkau, 2005). Cette
approche est particulierement intéressante, carral nécessite pas la manipulation des
animaux. La popularité croissante de cette méthedg entre autres, reliée aux
développements récents des techniques d’analystigés avec les chaines en réaction par
polymérase [PCR] (Higuchet coll., 1988; Saikeet coll., 1988). Grace aux PCR, il est
maintenant possible d’obtenir suffisamment d’ADNaxtir de feces ou de quelques poils
pour différencier les individus capturés et recdtrades individus qui ont déja été capturés
lors des sessions d’échantillonnage précédentass e étude de CMR par génotypage,
la récolte de matériel biologique lors de sesswiashantillonnage successives (p. ex., des
poils récoltés a l'aide de fils barbelés) constitee événements de capture et de recapture.
Le marquage est permanent puisqu'’il est basé smdage génétique des individus. Cette
méthode a fait ses preuves avec diverses espdtass dae I'ours noir (p. ex., McCall,
2002; Boersen et coll., 2003; Triant et coll., 20R4y et coll., 2007; Tredickt coll., 2007;
Immell et Anthony, 2008; Settlaget coll., 2008; Robinson et coll., 2009; Gardmtr
coll., 2010), le grizzly Ursus arctos horribili$ (Taberlet et coll.,, 1997; Poole et coll.,
2001; Mowatet coll., 2004; Romain-Bondht coll., 2004; Kaswornet coll., 2007), le loup
gris [Canis lupu$ (Creel et coll.,, 2003), la martreMartes americanp (Foran et coll.,

1997), le blaireauNleles melds(Balestrieriet coll., 2010), la baleine a bosdd€gaptera



novaeangliag (Palsboll et Allen, 1997) et la tortue pein@hfysemys picfa(Pearseet
coll., 2001).

Tout comme les études de CMR traditionnelles, éefiiiques de CMR par génotypage

supposent que :

1) la population est fermée démographiquement ejrg@hiquement, c’est-a-dire
gu’il n’y a aucune naissance, mortalité, entrésantie d’individus de I'aire d’étude

durant la période d’échantillonnage;

2) tous les individus ont la méme probabilité dptaee et cette probabilité reste

constante durant la période d’échantillonnage;

3) le marquage doit étre permanent et doit perm&treconnaissance des individus

sans erreur;

4) le marquage ne doit pas influencer le sort deiithal, en particulier ses chances

de recapture.

Ces suppositions sont rarement respectées entéothéis conséquences de la violation
d’'une de ces suppositions sur les estimations d@ddace et de densité sont discutées plus
loin. Il existe des techniques de modélisation pestimer I'abondance qui permettent de
diminuer I'importance d’une violation de ces supposs et des éléments a considérer lors

de I'établissement des protocoles expérimentauxdgiminimiser le risque de violation.

La méthode de CMR par génotypage présente de namlaeantages par rapport aux
autres méthodes traditionnelles d’estimation dgauladions. D’une part, elle ne nécessite
pas la manipulation des animaux, ce qui permetidéender la fréquence des visites sur le
terrain et, par conséquent, les colts d’'un pr@ellerget coll., 2006). D’autre part, elle

est considérée comme plus éthique, car elle est gdauritaire pour les animaux et les

humains (Taberlet et Luikart 1999). Cette technigpg@met aussi d’obtenir un grand



nombre d’évenements de capture et de recapturgquicest essentiel a I'estimation des
populations et est généralement difficile a obtpoiir des espéces rares et élusives comme
les ursidés (Millset coll., 2000; Miller et coll., 2005). Le fait diliser le bagage génétique
des individus permet d’avoir un marquage permarantui diminue les risques de biais
pour l'estimation des populations (p. ex., McDona&d coll., 2003) et représente un
avantage considérable pour des suivis a long teBuokberget coll. (2006) ont comparé
trois méthodes d’estimation de population : I'obaéion directe des femelles avec des
oursons, une étude de CMR de femelles en cestruesndm collier émetteur par inventaire
aérien et une étude de CMR par génotypage a padetifeces récoltées de facon
opportuniste. Les auteurs ont démontré que la tgohrde CMR avec génotypage était la
plus efficace, la plus fiable et la moins dispende&pour estimer la taille d’'une population
d’ours bruns. Cependant, il existe également destages a utiliser des poils plutét que
des féeces comme matériel biologique. En effet,etrouve beaucoup moins d’ADN dans
les féces que dans la racine des poils, et puibgDdN se dégrade trés rapidement, cela
augmente le risque d’échec ou d’erreur dans lifleation des individus (Panaseit
coll., 2011). Aussi, il est beaucoup plus faciler@eolter des poils sur le terrain a I'aide de
pieges a poils et dun leurre que de récolter dased de fagon opportuniste ou

systématique.

Par ailleurs, cette méthode s’est avérée pertinpate une multitude d’applications en
écologie (voir Waits et Paetkau, 2005, pour unte lesxhaustive des applications chez
plusieurs especes animales). Par exemple, ce tigmhamtillonnage peut servir a la
détection d’especes rares (p. ex., Tabetebll., 1997), a la détermination de la varia®ili
génétique au sein d’'une population (p. ex., Boegteroll., 2003; Triant et coll., 2004), a
l'isolement géographique de populations (p. ex.biRson et coll., 2007; Browret
coll., 2009; Harriset coll., 2010) ou aux déplacements des individexs Roy et coll.,
2007). L'identification génétique des individus pewssi avoir des applications |égales,
telles que la détermination de la provenance dimegavendus au marché noir (Waits et
coll., 1999).



Caractéristiques de I'aire d’étude et dispositioescblocs pour un inventaire de CMR par

génotypage

Il est souvent difficile, voire impossible, de couentierement le territoire pour lequel on
veut estimer la taille d’une population lors d’uohantillonnage par CMR, a cause de
contraintes de temps ou d’argent. Or, extrapokeekimations de population et de densité
obtenues dans de petites aires études a une r@gisngrande peut étre discutable
(Boulangeret coll., 2004). Il faut donc choisir une aire d@¢ suffisamment petite pour
étre totalement couverte par le dispositif expéntakeou sélectionner quelques blocs
d’étude représentatifs de la diversité du tergtdjp. ex., Roy et coll., 2007). Le choix du
site d’étude doit minimiser les chances que dewithas y entrent ou en sortent durant la
période d’échantillonnage, ce qui pourrait biaigsr résultats (fermeture géographique de
la population). Il est possible de délimiter lallgrid’échantillonnage en fonction de
barrieres géographiques naturelles telles que desaoates, des villes ou des chaines de
montagnes. Ces barrieres physiques permettent daesfimiter la probabilité que les
domaines vitaux des individus chevauchent la lirdéda grille (effet de bordure). Dans ce
cas, les individus peuvent seulement étre captaréqu’ils se trouvent dans la section de
leur domaine vital située dans I'aire d’étude. Bdait, il est souvent difficile de délimiter
I'aire d’étude en fonction de barrieres géograpbgqul est cependant possible de réduire
I'effet de bordure, en augmentant le ratio entreuperficie de la grille d’échantillonnage et
la taille moyenne des domaines vitaux (Boulangecoll., 2002). L'utilisation d’'une aire
d’étude effective qui inclut la portion des domaingtaux se trouvant a I'extérieur des
limites de l'aire d’étude permet de minimiser leffde bordure. Il existe plusieurs
estimateurs permettant de calculer l'aire effect{veir la section 4.2). Finalement, la
superficie de la grille d’échantillonnage sera égant déterminée par de nombreux
facteurs, tels que le nombre de stations nécessapeur obtenir [lintensité

d’échantillonnage voulue, leur disposition et laacessibilité.



Nombre et disposition des stations d’échantillorsag

Le nombre et la disposition des stations d’échlantilage sont des parametres déterminants
pour le succes d’'une étude de CMR. En effet, usesdppositions de base des études de
CMR est la probabilité égale de capture pour tessindividus. Il faut donc que le design
expérimental permette que tous les individus deolaulation aient acces a au moins une
station d’échantillonnage. Le nombre optimal degpgea installer dépend de la superficie
moyenne des domaines vitaux du sexe le moins mdleie femelles dans le cas des
ursidés] (Rogers, 1987; Samson, 1996; Jolicoe®/74:9Alt et coll., 1980; Samson et
Huot, 1994; Roy et coll., 2007) et de la capaciké dquipes de terrain en fonction des
restrictions budgétaires. La superficie des donsauiaux est fortement dépendante de la
qualité de I'habitat, plus précisément de la quéret de la diversité de la nourriture qu’on
y retrouve (Rogers, 1987; Samson et Huot, 1994kzQlours noir, la superficie des
domaines vitaux des males peut étre cinq fois @legée que celle des femelles; elle peut
atteindre en moyenne 490 km2 pour les males (M&3XE?) et 95 km2 pour les femelles
(Rogers, 1987; Samson et Huot, 1994; Jolicoeur,7dP9La superficie moyenne des
domaines vitaux répertoriée parmi différentes &uele Amérique du Nord est toutefois
inférieure a ces valeurs, variant de 8 a 19 km# femufemelles et de 21 a 166 km2 pour les
males (Samson, 1996). Cependant, les ours noirblesetraussi concentrer leurs activités
dans certaines zones de leur domaine vital, appeléees d'utilisation intensive (Rogers,
1987; Pacas et Paquet, 1994; Leblanc et Huot, 2008 étude réalisée dans le parc
national Forillon a démontré que les femelles sdiknt jusqu’a cing zones d’utilisation
intensives, chacune d’elles couvrant de 1,8 a @2 kine autre étude dans le parc national
de la Mauricie a démontré des zones d'utilisatimtiensive de 10 a 16 km2 composées de
milieux perturbés et de foréts de feuillus tolésamteux milieux propices a 'alimentation
pour I'ours noir (Samson et Huot, 1994).

Une étude sur I'ours noir réalisée par Roy et ¢@lD07) a permis de mettre en évidence
'importance de l'effort d’échantillonnage, ici n&senté par le nombre de stations, dans

I'estimation de la taille et de la densité d’'uneplation. Pour six blocs couvrant chacun



500 kmz, ils ont placé une station par parcelle 28km?2. Puisque la superficie des
domaines vitaux des femelles était évaluée a 45dams la région de I'étude, des parcelles
de 25 km2 auraient d( permettre a toutes les fesellavoir acces a au moins une station.
En effet, avec un tel scénario, il devrait y aveir moyenne 1,8 station dans le domaine
vital de chaque femelle. Toutefois, deux parcgd@sblocs ont été munies de cing stations
d’échantillonnage. Les auteurs ont montré que elusi nouvelles femelles ont été
identifiées seulement aux quatre stations suppléires, ce qui suggere que toutes les
femelles n'avaient pas acces a une station d’étlommiage dans les parcelles contenant
une seule station. Ainsi, ils ont conclu que l'effal’échantillonnage était insuffisant
malgré la sélection de parcelles plus petites quesuperficie des domaines vitaux,
suggérant que cette derniere avait été surestiBettlageet coll (2008) ont obtenu des
taux de capture et de recapture considérés comffisagts pour estimer la taille des
populations en utilisant des parcelles nettemeid pktites que la superficie moyenne des
domaines vitaux des femelles. Dans le sud des Appas, aux Etats-Unis, ils ont établi
une station d’échantillonnage par parcelle de /5 dt une station par parcelle de 5,8°km
dans des secteurs ot la superficie des domairesc\tait évaluée a 8,4 krat & 14,0 krh

respectivement.

Pour s'assurer que tous les individus ont la mémeessibilité aux stations
d’échantillonnage, Otiset coll. (1978) ont suggéré que quatre stations faface
correspondant a la taille du domaine vital moyexieét nécessaires. La densité moyenne
des stations dans les études de CMR par génotyphge |'ours noir était de

1 station/7,7 km2 dans la littérature consultéen¢xe 1), ce qui correspondrait a quatre
stations en moyenne par domaine vital dans unemégi les domaines vitaux des femelles
seraient d’environ 30 kinUne autre approche pour maximiser la probahié&apture des
individus est de déplacer les stations d’échamntilime a I'intérieur des parcelles entre les
sessions (Whitet coll., 1982; voir 'annexe 1 pour des exemples),qui peut favoriser
'accés a une station aux femelles dont les teéreisone chevauchent pas I'emplacement
initial de la station, mais peut complexifier cat&iablement le plan d’échantillonnage et la

logistique des travaux sur le terrain.
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La disposition des stations d’échantillonnage @re systématique ou non a l'intérieur de

I'aire ou des blocs d’étude. Dans le cas d’'unedatigpn non systématique des stations, la
localisation de celles-ci peut étre choisie subjeatent en fonction de la qualité ou de

I'accessibilité de I'habitat, tout en respectant @agspacement minimum prédéterminé des
stations (Boersen et coll., 2003). Dans ce cadaut toutefois étre prudent quant a

I'interprétation des résultats d’abondance et desitié, puisque ces derniers risquent d'étre
surestimés par rapport a ceux d’habitats moinsipespaux ours. La disposition des

stations d’échantillonnage peut aussi étre alégtog qui peut étre réalisé aisément a l'aide
de systemes d’information géographique [SIG] (p, &cGIS) en respectant certains

criteres comme l'accessibilité et la répartitioruiéaple des stations dans différents types
d’habitats (Settlaget coll., 2008).

Pieges a poils, appats et leurres olfactifs auxietes d’échantillonnage

Chez les ursidés, la collecte de poils a l'aideidges a poils entourant un site appaté ou
avec un leurre olfactif s’est avérée un moyen éffisace d’obtenir du matériel génétique
(Taberlet et Bouvet, 1992). Les animaux se froteenpiege constitué de fils barbelés qui
retiennent alors quelques poils qui possedent enlearr follicule, offrant ainsi une plus
grande quantité d’ADN pour les analyses génétiquesles poils seuls (Higuchkt coll.,
1988; Gagneux et coll., 1997). Quelques types dggsi a poils ont été testés sur le terrain,
comme le piege de barbelés triangulaire et I'endesfils barbelés. Le piege de fils
barbelés triangulaire (figure 2) est le plus rapiiastallation et le moins dispendieux,
puisqu’il est plus simple et requiert moins de mat§Woodset coll., 1999; Lemieux et
Desrosiers 2002; Roy et coll.,, 2007). Cependantprableme important avec le piége
triangulaire est qu’il n’offre qu’'une seule voieadtes a I'appat pour les ours, ce qui
augmente le risque de contamination des échartillan effet, deux ours qui visitent la
méme station laisseront des poils sur les mémesdgsodu fil barbelé, et leur identification
génetique individuelle sera impossible (Courtoisat., 2004). Immell et Anthony (2008)
ont congu un autre type de piege a poils ou I'aédenche le piege lors de sa montée dans
un arbre pour atteindre I'appat. Ainsi, un seulagthlon de poils est récolté par piege par

session d’échantillonnage, évitant le regrouperderyioils provenant de deux ou plusieurs
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ours dans un seul échantillon. Cependant, cettéhadétnécessite un nombre élevé de
pieges pour maximiser le nombre de captures edahlptures, puisqu’une seule capture (ou
recapture) est possible par piege par sessionahéitbnnage (Immell et Anthony 2008).

Plusieurs types d’appats peuvent étre utilisés paeiter les ours a passer sous les fils
barbelés. Par exemple, Lemieux et Desrosiers (200R)itilisé des gateries composées de
retailles de gateaux commerciaux, de miel, de tmefiet de mélasse. D’autres études ont
utilisé des sous-produits du phoque (Roy et c@DQ7) ou un mélange de retailles de
viande, de poisson, de patisseries et de siropréBoeet coll., 2003). Les gateries ne
nécessitent pas de réfrigération lors des travautedain et peuvent se conserver plus
longtemps que des morceaux de viande. On évitd Enprolifération des vers aux
installations. Elles sont toutefois peu odorantesanc peu attractives pour les ours, de
sorte qu'’il faut les combiner avec un leurre oifacdelon Woodset coll. (1999), il est
cependant préférable de ne pas fournir des apfiatengaires pour éviter que les ours
s’habituent a cette source de nourriture et qutléveloppent un comportement
« trappophile ». Il existe plusieurs types de lesilfactifs pour attirer les ours a partir de
grandes distances: du sang (vache, bceuf, phoglee)la chaire de phoque en
décomposition dans des chaudiéres et dont la piiee est aussi vaporisée sur les arbres
autour du piege (Roy et coll., 2007), du vaporisatmmmmercial aromatisé a la fraise et a
la framboise, mélangé a du propylene glycol et’deilé essentielle d’anis (Lemieux et
Desrosiers 2002) ou un vaporisateur a base déidanti ou d’huile de poisson (Wood$
coll., 1999; Poole et coll., 2001; Romain-Boreti coll., 2004). Le leurre olfactif doit
pouvoir attirer les ours présents dans les pacdiiéchantillonnage et rester odorant entre

les visites aux pieges malgré les intempéries.
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Figure 1. Exemple d’'un piége a poils triangulaitdis¢ pour la capture de poils d’ours
noirs. L'appat est placé dans une chaudiere trixée a un arbre. (Crédit photo : MFFP).

Période et durée de I'échantillonnage

La période d’échantillonnage, la fréequence desessaux stations et la durée des occasions
de capture sont aussi des parametres importantslpoéussite d’une étude de CMR par
génotypage des poils. L’échantillonnage doit étfeceué a une période de I'année ou tous
les ours sont actifs afin de maximiser et d’'unifmen les chances de capture entre les
individus. Rogers (1987) a suggéré que les sessi@athantillonnage pour I'ours noir
devaient s’effectuer en juin, alors que les ourstmd’année en mauvaise condition sont
déja morts et que les longues excursions pourclaerehe de nourriture n'ont pas encore
débuté. Gignaet coll. (2008) ont suggeré de procéder aux edlamiages pour l'ours
noir alors que les petits fruits ne sont pas eneparus, soit entre le début juin et la fin
juillet, afin de profiter de la rareté de la noture en nature pour augmenter le taux de
visite aux stations d’échantillonnage. Un des pastude base des études de CMR est que

la population soit fermée durant I'échantillonnageest-a-dire qu’il n’y ait pas de
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naissance, de mortalité, d’émigration ou d’immignatdans I'aire d’étude. Il est donc
important que I'échantillonnage soit effectué axtéieur des saisons de chasse et de
piégeage (Roy et coll., 2007).

Au Québec, I'ours noir est chassé et pieégé augrips et a 'automne et I'exploitation par
'hnomme est la principale cause de mortalité, bagril y ait des mortalités naturelles
comme le cannibalisme (p.ex., Samson et Huot, )19B4 printemps est la saison
consacreée pour chasser I'ours noir au Québecgébeate le 15 mai pour finir généralement
le 30 juin. Bien que le piégeage a l'ours noir ségalement permis le printemps et
'automne, cette activité se concentre essentig@tdrie printemps en raison de la qualité de

la fourrure.

La durée de I'échantillonnage, quant a elle, div# &ssez longue pour obtenir un taux de
recapture suffisamment élevé sans étre trop lopgue éviter de violer le postulat de
fermeture démographique. La majorité des étudemnsges a I'annexe 1 ont prélevé des
échantillons pendant un a deux mois, avec de delwiavisites de chaque station.
L’intervalle de temps entre deux visites d’une mé&taion (occasion de capture) doit étre
suffisant pour maximiser les chances de capturs $amtefois étre trop long, ce qui
pourrait compromettre la qualité des échantilloagdils recueillis (visite d’'une station par
plusieurs ours et dégradation de 'ADN des poils) plupart des études recensées avaient

des occasions de capture espacées de 7 a 21 jours.

En plus du nombre de stations d’échantillonnagenabre de sessions et de la durée de
I'étude, l'effort d’échantillonnage peut aussi étdéterminé en fonction du nombre
d’échantillons nécessaires a la viabilité¢ de I'étu@our de grandes populations, il est
recommandé d’analyser plusieurs échantillons dds ppour favoriser la détection
d’événements de recapture. Or, plus il y a d’édhams a analyser, plus le colt des
analyses génétiques augmente (Waits et Leberg,)200@st avantageux de visiter
frequemment les stations pour maximiser la quak® échantillons de poils, car 'ADN a
tendance a se détériorer rapidement a la chaleuta dumiere et a I'humidité

(Lindahl, 1993). Dans ces conditions, il peut éinééressant d'opter pour le sous-
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échantillonnage des échantillons de poils. Cetpgagime ne diminue pas la fréquence des
visites et donc les colts du travail sur le tetrenais elle permet une couverture uniforme
de l'aire d’étude, a la fois dans le temps et daspace, et diminue les colts reliés aux
analyses génétiques (Boersen et coll., 2003; §ettliacoll., 2008). Cependant, le nombre

de captures et de recaptures conservées dans deecloantillon doit étre suffisamment

élevé pour permettre une estimation fiable de laufaiion, ce qui est impossible a

déterminer avant I'analyse génétique des échamsillo

Récolte et conservation des échantillons de poils

La récolte des poils se fait a méme les fils badalux stations. L'utilisation d’'une feuille
blanche, ou d’'un autre support de couleur péalelguedéplace derriere le fil, facilite la
détection des poils sur les barbelés (Roy et c0iQ7). Il est possible que plusieurs ours
aient visité la station d'échantillonnage durante uméme session et que plusieurs
échantillons soient présents a la méme statioan $&groupe ces échantillons de poils sans
distinction, ceux-ci peuvent révéler un « faux magpe provenant de poils de plusieurs
individus et on ne pourra identifier tous les indiss qui ont réellement visité la station
(Gagneux et coll., 1997). Il peut en résulter umgssestimation de la population puisque la
station ne permet d’identifier qu'un seul « fauxdividu par session alors qu’il y en a
plusieurs (Roy et coll.,, 2007), ou encore une dumasion de la population puisque les
« faux » individus identifiés a partir de plusiegchantillons de poils ne pourront pas étre
recapturés, augmentant ainsi le nombre dindivideapturés. Une méthode de
différenciation des échantillons de poils a la méstetion a été proposée par Roy et
coll. (2007) dans une étude ou au moins 22,7 %stl®ns ont été visitées par plus d’'un
ours. Tous les poils récoltés d’'un méme coté dgepe barbelés ont été regroupés dans un
méme échantillon. Tredickt coll. (2007) ont quant a eux Vvérifié 'assomatigénétique
des poils retrouvés sur deux pointes de barbeiéseattes et ceux retrouvés a deux pointes
d’intervalle. lls ont déterminé qu’entre 9 et 22dis échantillons de poils récoltés sur des
pointes adjacentes provenaient d’'ours differeftssajue cette proportion passait a entre
23 et 55 % pour des échantillons récoltés a deintgmd’intervalle. Les auteurs suggerent

s s

gue ces résultats sont typiques pour des den$iéses d’ours, mais qu'il faut étre prudent
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dans le regroupement ou I'abandon d’échantillongpdis sur des pointes de barbelés

adjacentes pour des populations d’ours a plusgaibhsité.

Sachant que les poils et leurs follicules contiemmpeu d’ADN (Taberlett coll., 1996) et
que ce dernier peut se dénaturer rapidement, ifrgxirtant d’entreposer les poils récoltés
de fagcon a conserver I'ADN le plus intact possjogu’aux analyses génétiques. Aussi, il
est facile de contaminer I’ADN recueilli lors derkxcolte et de la manipulation. D’ailleurs,
presque toutes les études utilisant les poils pleurdifférenciation des individus
mentionnent I'utilisation de gants pour récoltes pmwils et la stérilisation par le feu des fils
barbelés entre chaque session d’échantillonnage @ater la contamination du matériel
génétique (McCall 2002; Triant et coll., 2004; Ratycoll., 2007). L’entreposage des poils
peut se faire de différentes facons. Les poils peu@tre entreposés au sec a la température
de la piece. lls doivent préalablement étre sedaés des sacs de papier, puis placés dans
des sacs hermétiques (Triant et coll., 2004; Rogo#t, 2007). Roon et coll. (2003) ont
montré que la combinaison de la dessiccation das®dveloppes et de la congélation dans
des sacs hermétiques & -20sans cycle de gel et dégel offrait le meilleucces
d’amplification de I'ADN et d’identification indivduelle pour I'ours brun (10 % supérieur
a celui des poils seulement séchés). lls ont aassarqué que I’ADN provenant des poils
séchés et congelés se détériorait rapidement dmaix a un an aprées leur collecte. lls
soulignent donc l'importance d'effectuer les anafysgénétiques rapidement apres la
collecte des poils pour maximiser les chances deésu Enfin, on considéere que cing poils
de garde avec des follicules intacts ou dix podsbdurre avec des follicules intacts par
échantillon sont suffisants pour amplifier avec casc ’ADN d’ours noirs et obtenir
suffisamment d’ADN pour le génotypage (Breton etfrBsne, 2003; De Barbat
coll., 2010). Utiliser plus de poils signifie obtede plus grandes quantités d’ADN pour les
analyses génétiques et de résultats pour l'ideatifin (Goossens et coll., 1998).

Analyse génétique des poils

Pour procéder aux analyses génétiques, I’ADN daltatd étre extrait des poils recueillis.

L’ADN nucléaire est généralement utilisé pour lesalgses de différentiation individuelle.
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Bien qu’il soit moins abondant que I’ADN mitochoradr(Waits et Paetkau, 2005), il est
plus variable et donc plus adéquat pour différaniee individus (Higuchget coll., 1988).
L’ADN provenant de poils est extrait principalemguatr deux méthodes : en appliquant le
protocole Chelex (p. ex., Goossens et coll., 1998pdset coll., 1999) ou en utilisant des
kits d’extraction commerciaux (p. ex., QlAampTM,a@en Inc, Ontario, Canada; Poole et
coll., 2001). Les deux techniques sont largemeitiségs dans I'extraction de 'ADN des
poils d’'ursidés. Cependant, Poole et coll. (200h) observé un taux élevé d’échec
d’extraction de 'ADN avec le protocole Chelex awd=s échantillons de plus de six poils.
Une fois extrait, 'ADN doit étre amplifié de fac@nobtenir suffisamment d’ADN pour le
génotypage. Les chaines en réaction par polymg@aiki et coll.,, 1988) permettent
d’amplifier les séquences d’ADN a partir d’'une qtitgninitiale infime.

Pour différencier les individus, on profite de @riabilité génétique de certains marqueurs
microsatellites dans la population. Un marqueurrosatellite est une séquence de deux a
quatre nucléotides qui est répétée un nombre \ardebfois. Le nombre de répétitions des
nucléotides détermine lidentité de l'alléle. Aingiour un microsatellite donné, il peut
exister plusieurs alleles possibles qui sont pt&ésealon différentes fréequences dans la
population. La combinaison des alleles présentshague microsatellite (formant le
génotype) permet de différencier les individus r{@aet Lagoda, 1996). Le nombre de
microsatellites utilisés pour l'identification daétre suffisamment élevé pour permettre la
différenciation d’individus apparentés, sans éEtweatdfois trop élevé afin de ne pas
engendrer des colts et des erreurs supplémentaisesles analyses génétiques (voir la
section sur les sources d'erreurs possibles lorgé&hotypage). Plusieurs auteurs ont
souligné Il'importance de vérifier la variabilité rggique de plusieurs marqueurs
microsatellites dans la population avant d’entregre une étude (Taberlet et coll., 1999;
Waits et Paetkau, 2005). Plus I'hétérozygotie @tdlité génétique) est grande dans la
population, plus il est facile de différencier leglividus avec peu de microsatellites.
Paetkau et Strobeck (1994) ainsi que Breton etd3uf (2003) ont obtenu des probabilites
de fausse identification suffisamment basses pogerjleurs identifications fiables avec
seulement quatre marqueurs microsatellites, s@itfet 6 x 1§ respectivement, alors

gue 0,01 est un seuil généralement acceptablelgpétudes de CMR. Cependant, de sept
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a dix microsatellites sont généralement nécessgices obtenir une forte probabilité
d’identifier correctement les individus (Taber&tcoll., 1997; Woodst coll., 1999; Waits
et coll., 2001; Paetkau 2003). Chez I'ours nois, iearqueurs microsatellites dinucléotides
(répétitions de deux nucléotides) ayant une boramabilité sont déja connus et largement
utilisés (tableau 1). Récemment, des marqueuranidéttéotides ont été découverts chez
I'ours noir, marqueurs qui ont un polymorphismeé&nigur aux marqueurs dinucléotides en
ce qui a trait a la variété d'alleles possibles r@ddih et coll., 2009; Sanderliret
coll., 2009). Les marqueurs tétranucléotides algomant connus som2, A107, B1, B2,B7,
B8, B101, B103, B105, B117, B125, B131, C8, C111%1C116, D1a, D2, D3, D11, D102, D103,
D112, D113, D114, D116, D118, D12Bleredith et coll., 2009).

La capacité d'identification des individus de lapptation étudiée peut étre quantifiée a
I'aide d’'un calcul de la probabilité d’identitd’l) qui illustre la probabilité que deux
individus différents aient le méme patron génotypigpour les marqueurs microsatellites
utilisés. Il faut d’abord calculer la probabilitéyr chaque locus (équation 1) et ensuite
multiplier ces probabilités entre elles pour chalpees utilisé.

PI=Xp'+X(2pR) (Equation 1)
ou p; etp; sont les fréquences alléliques pour les alleketg. Puisqu’il est plus probable
d’obtenir des échantillons de poils dindividus ammtés (mere et oursons ou
chevauchement des domaines vitaux entre indivigparantés), la probabilité d’identité
calculée a partir des fréquences alléliques depalation est sous-estimee et I'utilité ke
dans ce contexte est moins intéressante (Waitsaetk&u, 2005). Toutefois, un calcul
tenant compte de I'apparentement possiblement &ewés certaines populationBsips
(équation 2), a récemment été développé. Celdigtie le plus haut niveau possible

d’apparentement dans une population (Taberletlef t699; Waits et coll., 2001).

Pl y, =0.25+ (0.5 p? )| 0.5E pf §|- (0.25 p' (Equation 2)

Les valeurs d@I calculées a l'aide de la formule traditionnell@u@tion 1) et celles
obtenues avec la formule considérant I'apparentem@guation 2) permettent de

déterminer les limites inférieure et supérieurdPtdedans une population. Elles permettent
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aussi de déeterminer le nombre de marqueurs mielbtes a analyser pour atteindre le
niveau de confiance voulu. Par exemple, Taberldtugtart (1999) ont déterminé que
quatre a huit marqueurs étaient nécessaires paeniolbine probabilité d’'identité de 0,01,

alors que ce nombre passait a 14 marqueurs powrababilité d’'identité de 0,0001.
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La plupart des études sur les ursidés ont consmiéeedes valeurs delg,s de 0,01 a 0,05
étaient suffisantes pour obtenir un niveau de piré@eid’attribution de génotype acceptable
(Mills et coll., 2000; voir le tableau 1 pour des exenjpl&sutefois, Waits et Paetkau
(2005) ont souligné I'importance de choisir ce kdaiprécision en fonction du nombre de
paires d’individus qui sont susceptibles d'étreagthlonnés. Dans le cas d’'une population
isolée, et donc pour laquelle il est trés probaeleapturer des individus trés apparentés, il
n'est pas recommandé d’utiliser des calculs baséfadréquence de certains alleles dans
la population (p. ex.Plsi,9 comme estimation de la capacité de bien discemies

génotypes des individus (Kaswosatncoll., 2007; Proctoet coll., 2010).

Sexage des individus

Il est aussi possible, a I'aide du matériel géniigontenu dans les poils récoltés, de
déterminer le sexe des individus. Sexer les indwigeut permettre d’évaluer le rapport des
sexes (p. ex., Taberlet coll., 1993) et de détecter des différences dmmsobabilité de
capture entre les sexes (p. ex., Roy et coll., RO&t7offre un critere supplémentaire dans
I'identification des individus (Sloanet coll., 2000). Il existe actuellement différentes
techniques pour sexer les individus a partir desl@oils. La plupart d’entre elles se basent
sur la détection de la présence d’'un géne préserie chromosome Y, donc uniquement
chez les méales (Taberlet coll., 1993; Breton et Dufresne 2003). Toutefoedte technique
est souvent sujette a la contamination puisquanesrces utilisées pour amplifier le gene
en question peuvent aussi étre présentes chezdihumlle peut aussi échouer a amplifier
le géne chez un méle (Waits et Paetkau 2005). Ragole (2007) ainsi que Poole et
coll. (2001) se sont quant a eux basés sur le goade Yamamotet coll. (2002) pour
sexer des ours noirs. Ce protocole utilise le gn&a protéine ameélogénine présente chez
les deux sexes, mais dont la taille allélique défentre les sexes. Cette technique s’est
avérée efficace malgré les faibles quantités d’AiNsées. Il est a noter que les méthodes
de sexage actuellement connues sont exposées godants biais si I'échantillon contient

les poils de deux individus (ou plus) de sexes sppd@Roy et coll., 2007).
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Identification des génotypes identiques

Plusieurs approches sont possibles pour déterd@sgénotypes identiques selon la qualité
des analyses génétiques. Il est possible que Eysas génétiques ne permettent pas de
déterminer le génotype correctement avec toust@sitilisés. Dans cette situation, on peut
déterminer le nombre minimal de loci a utiliser poéaliser I'appariement. Par exemple,
un génotype complet sur trois loci pourrait étrasidéré comme identique a un génotype
complet sur quatre loci, a condition que les ttots communs aux deux génotypes soient
identiques. Bien gu’il soit possible de détermid&utres criteres de discrimination, tels
que la distance maximale entre deux événementsapiire ou la distance génétique
maximale entre deux alléles semblables pour déhemiés paires d’'individus semblables,
ces méthodes requiérent un examen visuel des domhétles sont donc plus subjectives
(Courtois et coll.,, 2004). Les logiciels IDENTITY 1.0 (Wagnest Sefc, 1999) et
CERVUS 3.0 (Kalinowski et coll., 2007) permetteridentifier rapidement les paires
d’individus identiques, en plus de fournir des mgsements tels que la fréquence des
alleles, la probabilité d’identite, I'hétérozygotatendue et observée ainsi que les paires
probables de parents-enfants. Ces logiciels peentedussi de prendre en considération les

génotypes incomplets a certains loci pour identlée individus identiques.

Estimation de la taille de la population (N)

Une fois les génotypes identiques identifiés etdesnements de recapture inclus dans
I'historique de capture, il est possible d'estini@rtaille de la population ainsi que sa
densité. Il existe differentes approches pour estila taille et la densité de la population,
selon que la population soit considérée comme ¢tenaur fermée, ou que nous soyons
intéressés par la densité seulement. Le programingeTest permet de vérifier si la
population est fermée démographiquement en estilaalegré de violation de la fermeture
démographique en plus de fournir des informatiams|a nature de la violation et les
périodes pour lesquelles cette condition est vigl®&nley et Richards, 2005). Ce
programme permet de vérifier la fermeture géogmhiselon deux tests: 1) celui

développé par Otist coll. (1978) qui vérifie le degré de fermetuomsidérant qu'il n'y a
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pas de variabilité dans la probabilité de captumeeeles individus; 2) celui de Stanley et
Burnham (1999) qui teste I'hypothése nulle quedpypation soit fermée en considérant la
variabilité dans la probabilité de capture enteitedividus contre I'hypothése alternative
que la population soit ouverte selon le modele déy-$eber. Le test de Stanley et
Burnham (1999) est le plus sensible puisqu’il cd@se la variation dans la probabilité de
capture. Il permet aussi de déterminer la naturka déolation, a savoir si elle provient de

I'ajout ou du retrait d’individus, et pendant qeelpériode la violation a été détectée
(Stanley et Jon, 2005). Il existe plusieurs modgleemettant d’estimer la taille d’'une

population. La structure de base de tous ces modeétda suivante :

<

N = 5 (Equation 3)

ot N correspond au nombre d’individus) au nombre total d’individus uniques marqués
et p a la probabilité qu’'un animal soit capturé au maing fois. Cet estimateur sert de
base aux modeles actuellement utilisés, que cemnit des populations fermées ou
ouvertes. Les principaux modeles d’estimation debdhdance pour des populations
fermées sont présentés au tableau 2. Ces modefastfnt de considérer I'effet du temps,

de la réponse comportementale des individus suit@edpremiére capture (comportements
« trappophile » ou « trappophobe ») et la varigbilians la probabilité de capture entre les
individus. Ces effets peuvent étre considérés géépamt ou en combinaison. La

modélisation de ces effets limite les conséquendesne pas respecter toutes les
suppositions, telles que la probabilité de captdentiqgue pour tous les individus et

constante dans le temps, ainsi que la suppositien lg marquage n’influence pas la
probabilité de recapture.
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Plusieurs logiciels sont disponibles pour estinagillle d’'une population (voir le site Web
http://www.phidot.org). Les logiciels CAPTURE (Otist coll., 1978; Rexstad et Burnham,
1992) et MARK (White et Burnham, 1999) sont sansuaudoute les plus utilisés. Le

logiciel CAPTURE permet d’estimer la taille de lapgulation avec la plupart des modeles,
bien que certaines combinaisons présentées daakléau 2 ne soient pas disponibles. Le
modéle le mieux supporté par les données empiriggesélectionné a l'aide du critere
d’'information d’Akaike [AIC] (Akaike, 1974). Le pgramme MARK offre la possibilité

de tester tous les modeles présentés au tablead’@sémer la population a I'aide d'une

moyenne pondérée selon le poids de chacun des esotiedtés. Toutefois, ces deux
logiciels ne fournissent pas d'estimation pour keffets du temps, de la réponse
comportementale et de la variation dans la prol@kdle capture entre les individus. Par
exemple, si le logiciel CAPTURE propose le modeleddmme meilleur modele, il est

seulement possible d’affirmer que le temps a uetedfir la probabilité de capture, mais il

est impossible de déterminer I'importance de det et sa nature (positif ou négatif).

Il arrive souvent que les suppositions de fermetifnmographique et géographique soient
difficiles, voire impossibles a rencontrer en miligaturel. Les effets d’'une violation de ces
postulats seront discutés a la section intitul&®wrces de biais des méthodes de CMR par
génotypage ». Dans le cas ou la population ne @eatconsidérée comme fermee, il est
possible d’avoir recours aux modéles de populatmngertes de Jolly-Seber (Pollock et
coll., 1990) ou de Comark-Jolly-Seber (Lebreton cell., 1992). Les modeéles de
populations ouvertes requiérent les mémes suppositque ceux pour les populations
fermées, a l'exception du critere de fermeture alepdpulation. En plus du taux de
survie (p), de la probabilité de capture (p) et de la taikkela population (N) qui sont aussi
estimés dans les modéles de populations ferméesht@nt une estimation du nombre de
nouveaux individus entrant dans la population (8algré I'abondante littérature sur les
modeles de populations ouvertes (Pollock et cti90; Lebreton et coll., 1992; Schwarz et
Arnason, 1996), les modeles de populations fernrsées souvent préférés. Ces derniers
sont considérés comme plus précis et comportenhsnde biais que ceux pour les
populations ouvertes, parce qu’ils tiennent congsela variation dans la probabilité de

capture dans le temps, des changements comportamegit des différences individuelles

26



(voir Pledger, 2000, pour plus de détails a cetsuje donnent ainsi des estimations plus
exactes et précises que les modéles de populadiovertes, particulierement pour les
espéeces pour lesquelles une grande variation cdempentale est vraisemblable, comme

chez les ursidés.

Estimation de la densité d’'une population

Les données de CMR permettent aussi d’estimer naitded’'une population, a partir de
I'estimation de l'abondance issue de I'historique capture ou directement avec cet
historique, sans passer par l'estimation de l'abood. La premiere méthode est
certainement la plus répandue et la plus intuitiPeur obtenir une estimation de la
densitéD, on divise I'abondanchl par la taille de I'aire d’étudaA :
p=N

A (Equation 4)
Toutefois, pour estimer la densité, il faut conmeal& superficie occupée par la population
échantillonnée. La superficie de I'aire d’étyseut étre estimée avec un polygone convexe
entourant toutes les stations d’échantillonnage (Cependant, des individus dont
seulement une partie du domaine vital chevauclire IlBétude pourraient étre détectés aux
stations d’échantillonnage situées en périphéri¢’aiiee d’étude, ce qui a pour effet de
surestimer la densité puisque l'aire réellementvede par les stations d’échantillonnage
est sous-esimée (O coll., 1978). Il a donc été proposé d’ajoutez bande de largelW
autour de chaque station pour déterminer une distude effectived (Dice, 1938).
Plusieurs méthodes ont été développées pour déeriai valeur de la bande entourant les
stations (V). Il a été suggéré d’accordeMala valeur moyenne de la distance maximale
parcourue par chaque individu recapturé [MMDM] (8@ et Anderson, 1985), ou la
moitié de cette valeur [MMDM/2] (Otist coll., 1978). Les mouvements mis en évidence
par les évenements de recapture sur une grilléatierss de collecte de poils sont souvent
sous-estimés puisqu’ils sont tronqués aux statioibard et coll., 2010). Les valeurs de
MMDM et MMDM/2 sont donc susceptibles de sous-estita superficie de I'aire d’étude.
L'utilisation des distances de déplacement issues données télémétriques, donc

indépendantes de la position spatiale des statipeisnet de corriger ce biais. Jett et
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Nichols (1987) ont développé une méthode plus rgase pour détermin®y, soit la
moitié de la distance asymptotique entre les évene&nde capture et de recapture, ou
ARL/2. Elle présume que plus le nombre de recaptdien individu est élevé, plus il y a
de chances que la distance maximale entre deux d#ecapture soit grande. Toutefois,
cette distance maximale atteint un plateau corredguat a la capacité de I'individu a se
déplacer (figure 3). La moitié de la distance materatteinte par le plateau correspond a
ARL/2 (figure 3). Il est aussi possible, entre aatavec le logiciel DENSITY 4.4, d’ajuster
manuellement la valeur d&. Par exemple, si hous avons des raisons biologidaeroire
queW devrait étre calculé differemment qu’en utilisdes méthodes précédentes, il est
possible d’'ajuster sa valeur. Bien que I'utilisatide I'aire d'étude effectivd dans le
calcul de la densité soit une méthode efficace pouatrer I'effet de bordure, ces méthodes
sont encore imparfaites et elles ne sont pas racesent applicables a toutes les
situations. En effet, I'obtention d'une valeur deMi2M ou MMDM/2 non biaisée
nécessite l'utilisation de la télémétrie, ce qugmente considérablement les colts de
I'étude. Quant a ARL/2, il faut obtenir suffisammetiévenements de recapture pour
atteindre une asymptote, ce qui n’est généralepantfacile avec de grands mammiferes
élusifs comme les ursidés.

20
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LG
L4

12
L0

Distance maximale entre
recapture

I'évenement de capture et de

1 2 3 + 5 G -
Nombred'évéenements de capture-recapture par individa

Figure 2. Représentation de la moitié de la distaasymptotigue maximale entre un
évenement de capture et un évenement de recapture.

D’autres méthodes ont recemment été mises au pountestimer la densité sans recourir
aux estimations di et deA, tout en incluant une dimension spatiale dansddétisation

de la probabilité de capture. Parmi ces méthodesetoouve la prédiction inverse pour des
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captures-recaptures spatialement explicites [IPFSE(Efford et coll., 2004) et la
maximisation de la vraisemblance des captures-tecEp spatialement explicites
[ML SECR] (Efford, 2004). Les deux techniques sesdm sur l'estimation de trois
parametres : la densii® la fonction de probabilité de détection en fometde la distance a
une station d’échantillonnaggd) et I'étendue spatiale sur laquelle la probabilité
détection diminue(d) Alors que I'lP SECR se base sur la simulationaeprédiction
inverse des parametres, la ML SECR se base suralamisation de la vraisemblance
(Efford et coll., 2009). La méthode de la ML SECRemplacé celle de la prédiction
inverse puisqu’elle permet une plus grande fleiéitlans la sélection des modeéles. Les
deux techniques sont disponibles dans le logiciENBITY 4.4 (Efford, 2009) et la
ML SECR est aussi disponible dans I'environnementtrdvail R (R Development Core
Team, 2011).

L’approche ML SECR permet de modéliser les effets ®@mps, de la réponse
comportementale a une premiere capture et de latiear individuelle dans la probabilité
de capture (tableau 3). Le modele le plus simpleladéL SECR utilise deux sous-
modeles : un sous-modeéle représentant la distoibutpatiale des individus, au moyen
d’une grille de pointsX, ) représentant le centre hypothétique des domaiiteasx des
individus, et un autre sous-modéele représentantfamation de probabilité de capture a une
stationg(d) en fonction de la distance entre la station etdatre hypothétique des
domaines vitauxx, y;). Les coordonnées du centre des vrais domainasxvi;, y;) sont
inconnues, mais on suppose qu’elles suivent urigldison de Poisson sur la longitude et
la latitude. Ces équations sont résolues en estisianultanémenb, g(d) ets(d) par la
maximisation de la vraisemblance. On doit préciaatistribution que suit la fonction de
détectiong(d), souvent présumée comme demi-normale, mais quiquesi étre de forme
exponentielle négative ou aléatoire. La maximisatie la vraisemblance peut se réaliser
en utilisant la vraisemblance complete ou conditele. Contrairement aux logiciels
CAPTURE et MARK, il n'existe pas d’analogue au mied¥; (effet du temps, plus
spécifiguement l'effet de lI'occasion de capture kurprobabilité de capture) dans le
logiciel DENSITY 4.4. Une fois les différentes coimdisons des effets du temps, de la

réponse comportementale et de la variation indalidu prises en compte dans la
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probabilité de capture, il est possible de compl®modeéles par leur AIC ou AlCc (AIC
corrigé pour des échantillons de faible taille @t penalise davantage pour des paramétres
additionnels). Il est aussi possible de calculez nmoyenne pondérée a partir des poids
d’AlC.

La ML SECR offre plusieurs avantages par rappdatraéthode de dérivation de la densité
avec des estimations de la taille de populatiatedt superficie effective de I'aire d’étude.
D’abord, il n’est pas nécessaire d’estikeetA, parameétres pour lesquels une définition
biologiquement significative est difficile. La valedeN obtenue par estimation représente
en fait une sous-population « capturable » parstesions d’échantillonnage provenant
d’'une plus grande population de taille inconnue gjéiend au-dela de la zone de capture.
La relation entre cette estimation Meet la taille réelle de la population reste malirdéf
(Efford, 2009). Il est donc préférable d’abordestimation de la densité avec une méthode
ne requérant pas I'estimation Neet deA. De plus, la ML SECR permet d’évaluer la part
de la variation dans la probabilité de capture eetds individus qui est causée par la
répartition spatiale des stations d’échantillonnageque ne permettent pas les méthodes
d’estimation de la taille des populations. La ma#tion s’applique donc a n'importe quel
type de disposition spatiale des stations. Finatenie méthode est jugée robuste au choix
de la fonction de détectiag(d) (Efford, 2009). Il est & noter que la précisions de
estimations issues de la maximisation de la vrdi@mee augmente avec le nombre de
recaptures (Efford et coll., 2004).

Le logiciel DENSITY 4.4 fournit donc a la fois unplateforme pour réaliser la
maximisation de la vraisemblance pour des captwesptures spatialement explicites et
I'estimation de la taille et de la densité de pagioh a partir de modeles de populations
fermées et d'aires effectives. L'estimation de datlance de la population se fait a l'aide
du programme CAPTURE qui est intégré a une fenédtreprogramme DENSITY 4.4.
L’environnement de travail R fournit aussi une elatme intéressante pour réaliser des
ML SECR. Le codage est simple et expliqué dansoluchentation de |'extensiosecr
(Efford, 2011).
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Sources de biais des méthodes de CMR par génotypage

Les modalités de gestion de la faune exploitédaahasse et le piégeage dépendent des
estimations de la taille et de la densité des @jmuls. Ces estimations doivent étre assez
précises et non biaisées. La méthode de CMR pastyage offre plusieurs avantages,
bien qu’elle puisse étre sujette a des biais inambst causés par le design expérimental et
les choix statistiques. Selon Procadrcoll. (2010), les estimations de population eV
étre biaisées lorsqu’il y a 1) violation des supfpmss de fermeture géographique et
démographique, 2) désequilibre entre la superfidee l'aire d’étude, l'intensité de
I’échantillonnage, le nombre de captures, la prdib@loe capture et la puissance statistique
associée et 3) variation interindividuelle dangiababilité de capture. Les autres sources
de biais spécifiques aux études de CMR par géngéy/pant 4) la fagcon de considérer la
capture d'un méme individu a differents endroitsrslod’'une méme session
d’échantillonnage (Lukacs et Burnham, 2005) etVisites de plusieurs individus a une

station lors d’'une méme session d’échantillonn&gegeux et coll., 1997).

1) Violation des suppositions de fermeture géogmamhet démographique

Comme mentionné précédemment, les modéles de CMRdes populations dites fermées
sont reconnus comme étant plus précis et moinsdsaiCependant, les suppositions de
fermeture géographique et démographique des model€&MR peuvent étre violées dans
des populations naturelles. Or, une telle violag@ut grandement biaiser les estimations
de population si elle n'est pas considérée danmddéle de CMR (Boulangeat coll.,

2002). Il est cependant possible de limiter la plolité de violer ces suppositions avec un

design expérimental et une approche de modélisatdéquats.

La fermeture démographique est difficile, voire ompible a contrbler complétement. La
violation de cette supposition peut induire desshimportants dans les estimations de la
taille et de la densité d’'une population. En efi@inortalité d’individus suite a leur capture
surestime la taille réelle de la population, alque la naissance d’individus pendant la

période d’échantillonnage sous-estime la tailldleéde la population. Il est possible de
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limiter la violation de la fermeture démographiciud’aide du design expérimental. Par
exemple, pour les ursidés, il est préférable dise¥d’échantillonnage pendant I'été pour
éviter gu'’il y ait des naissances et minimiserrisgques de mortalité (p. ex., par la chasse).

Le logiciel CloseTest permet de vérifier le respietette condition.

En ce qui concerne la supposition de fermeture rg@higue, le fait d’échantillonner des

individus qui n’appartiennent pas a l'aire d'étua@our effet de surestimer la taille de la
population. A linverse, ne pas capturer des irdligi qui appartiennent a I'aire d’étude,

mais qui ne I'ont pas fréquentée pendant la périédehantillonnage sous-estime la taille

de la population. On peut tenter de limiter lesadgfes en délimitant I'aire d’étude en

fonction de barrieres naturelles et anthropiquasctBr et coll. (2010) suggérent que

I'utilisation de barrieres anthropiques important@smme les autoroutes et les villes, serait
tres efficace pour fermer géographiquement une lptpo dans le cadre d’'une étude de
CMR (mais voir Poole et coll., 2001).

La superficie de la grille d’échantillonnage pappart a la capacité de déplacement de
I'espece est un autre critere important. En etfeg grille relativement petite par rapport a
la taille moyenne des domaines vitaux peut induire effet de bordure important
(Boulangeret coll., 2002). En augmentant la superficie ded'a’étude par rapport a la
superficie des domaines vitaux, la proportion dindls susceptibles de quitter I'aire
d’étude a un moment ou un autre de la période digdlonnage diminue, ce qui permet de
réduire les biais liés a I'effet de bordure (Pro@bcoll., 2010). De plus, il est possible de
réaliser I'inventaire pendant la période ou lesranix sont le moins mobiles afin de limiter
la violation de la supposition de fermeture géobmgpe. Si des individus ont été munis
d’un collier émetteur dans l'aire d’étude, il esspible de vérifier la fidélité a I'aire d’étude
et de corriger les estimations de population ehsatit la proportion de temps que les
individus passent a l'intérieur de celle-ci (Boudanet coll., 2004).
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2) Equilibre entre les paramétres de capture tissance statistique

Comme les ursidés en général, I'ours noir est wpea élusive pour laquelle les taux de
capture et de recapture sont généralement faiddegui rend les estimations de population
imprécises. Selon Whitet coll. (1982), la probabilité de capture devidite supérieure

a 0,20 pour des tailles de population estiméeseeh®O et 200 individus, alors gu’elle
devrait étre supérieure a 0,30 pour des taillgsogilation inférieures a 100 individus, afin
que la procédure de sélection de modeles soitefiaBependant, pour respecter les
contraintes en ressources humaines et financieresompromis entre la superficie de
I'aire d’étude et I'intensité d’échantillonnage ewicessaire. Le design expérimental peut
toutefois étre adapté de facon & maximiser lesgitites de capture et de recapture. Par
exemple, le positionnement des parcelles d’échamtihge dans les meilleurs habitats
disponibles pour I'ours permet d’obtenir des tawxahpture et de recapture plus élevés
(p. ex., Woodt coll., 1999; Boulangest coll., 2004; Dreher et coll., 2007). A cet effiét
faut savoir que les foréts riches en feuillus qodpisent des fruits secs indéhiscents (fréne
et chéne) sont considérées comme des habitatsaibe mbur I'ours noir da a la qualité
nutritionnelle de ces ressources (Samson et Hug®4;1 Samson, 1996). Les foréts
perturbées de facon naturelle ou par des actiatéhropiques, comme les coupes
forestieres et les brdlis en régénération, corestituaussi des habitats favorables et
fortement utilisés par I'ours (Boileau et coll.,.94¥9 Samson et Huot, 1994; Jolicoeur, 2004;
Leblanc et Samson, 2006). Les milieux non foressent généralement évités, bien que les

champs agricoles soient parfois visités pour I'alation (Leblanc et Samson, 2006).

Enfin, la superficie des parcelles doit étre irdare a celle des domaines vitaux du sexe le
moins mobile pour assurer I'accessibilité aux stetid’échantillonnage a tous les individus
présents dans l'aire d'étude (Proctet coll.,, 2010). Le déplacement des stations
d’échantillonnage entre les sessions de capturmgiede capturer plus de femelles et
d’éliminer la réponse comportementale que peuveéneldpper certains individus a des
stations fixes (Proctaet coll., 2010).
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3) Variation interindividuelle dans la probabildé capture

Plusieurs études ont mis en évidence la présengari@gion dans la probabilité de capture
entre les individus chez les ursidés (p. ex., Bugaaet coll., 2002; Gardnest coll., 2010;
Proctoret coll., 2010). Cette variation peut étre prisecempte dans les logiciels comme
MARK, CAPTURE ou R. Cependant, lorsque le taux dptare est relativement faible, la
variation peut paraitre inexistante, méme si edtepeesente en réalité. Par exemple, un taux
de capture inférieur a 0,20 chez les ours sigrgiike la majorité d’entre eux ne sont
capturés qu’une seule fois et il est impossibleqdantifier la variation interindividuelle
avec un seul évenement de capture. Les estimatlenpopulation peuvent donc étre

fortement biaisées, particulierement pour de peptipulations (Proctat coll., 2010).

4) Captures multiples d’'un individu lors d’'une semsd’échantillonnage et capture de
plusieurs individus a une méme station

Les techniques de CMR par génotypage permettentiradixidus de poursuivre leurs
déplacements apres I'événement de capture. Delplsgtion d’échantillonnage demeure
souvent disponible pour d’autres évenements deucauite a une premiere capture.
Ainsi, il est possible de capturer un méme indivadplusieurs stations lors d’'une méme
session d’échantillonnage. Ces évenements de eaptultiples ne sont pas en soit une
source de biais, mais la fagon dont ils sont tsastatistiquement peut I'étre. La plupart des
études regroupent ces évenements de capture ¢amdsib> dans un seul événement de
capture pour la session d’échantillonnage, perdansi de linformation précieuse.
Evidemment, augmenter la fréquence des visites stations d’échantillonnage peut
réduire la probabilité d’observer cette situati@ependant, ceci requiert une charge de
travail supplémentaire et augmente les colts a&ssoeiu travail de terrain. Les
développements récents dans la modélisation dewrigises de CMR permettent
maintenant de prendre en considération ces évergrdencapture multiples en basant
I'estimation de population sur un échantillonnageatmlement explicite (Lukacs et
Burnham, 2005). Par exemple, le logiciel DENSIT¥ permet de spécifier la possibilité
que les stations d’échantillonnage soient visitgas plus d’un individu par occasion de

capture et le format de I'historique de capturenpdrde conserver les événements de
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capture simultanés pour un méme individu (option Idgiciel : type de trappe

« proximity »).

Sources d’erreurs des analyses génétiques et spduti

Bien que la méthode de CMR par génotypage des peilmette de limiter les biais liés,
par exemple, a la fermeture géographique ou démbugpae, elle introduit toutefois de
nouvelles sources de biais et d’erreurs liees aatyaes génétiques. Bellemaan coll.
(2005) ont testé quatre différentes méthodes dediton de la taille d’'une population
d’ours bruns a l'aide de données génétiques praneatala récolte de féces, soit I'analyse
de raréfaction, un estimateur de CMR basé sur deméks génétiques, un estimateur de
CMR basé sur des données génétiques et d’obseryvatiauine analyse de la survie des
animaux portant des colliers émetteurs. lls ontcomue la méthode d’estimation se
basant exclusivement sur les données génétiquiedaetdus fiable, tout en étant la plus
sensible aux sources d’erreur. Il existe plusigypes d’erreurs reliées au génotypage :
I'échec de I'amplification de certains alleledl¢lic dropou), les faux allelesfélse allelg,
I'effet d’'ombre Ehadow effe¢t les erreurs de lecture des bandes et les ermbars
transcription (Taberleet coll.,, 1996; Gagneux et coll., 1997; Goossensadit, 1998;
Taberlet et coll., 1999; Millst coll., 2000; Waits et Leberg, 2000; Wrigttcoll., 2009).

Les erreurs les plus fréquentes sont celles cays¥d&®chec de I'amplification d'alleles.
Celui-ci survient quand les alleles d’hétérozygatessont pas amplifiés lors de la PCR,
menant a l'identification erronée d’individus horggates (Gagneux et coll., 1997). Ce
probleme peut étre causé par une quantité trofefdiBDN utilisée pour I'analyse ou une
mutation au site de l'alléle qui empéche une anaplifon juste. Les estimations de
population peuvent donc étre surestimées en ajoput@s individus inexistants dans la
population réelle (Wrighet coll., 2009). Les faux alléles surviennent lofage erreur
s’introduit dans le génotype au moment de I'amgdifion, créant ainsi un « faux »
génotype et introduisant un « faux » individu ddmsopulation, lequel ne sera jamais
recapturé, a moins que l'erreur de génotypage petagéCela a tendance a surestimer la

population réelle (Taberlet et Luikart 1999; Waitd eberg, 2000). L’effet d’'ombre est une
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erreur d’identification des individus due a un neenbinsuffisant de marqueurs

microsatellites utilisés, une trop faible variaéildes microsatellites entre les individus de
la population ou une mutation lors de I'amplificetid’'un alléle. Il peut en résulter une

sous-estimation de la population puisque des idd&idifférents se voient attribuer des
génotypes identiques (Milkst coll., 2000; Waits et Leberg, 2000).

Les erreurs de génotypage peuvent étre corrigéegu anoins réduites, par des méthodes
rigoureuses en laboratoire (Paetkau, 2003). Entreess la réplication des analyses
génétiques pour chaque échantillon s’avere uneadétkfficace pour détecter les erreurs
de génotypage. Il existe trois approches pour pdication des analyses génétiques. La
premiére, nommée approche multitubes, consistealyser tous les échantillons plusieurs
fois et a déterminer les génotypes en se basamespatrons les plus fréquents. Navidi et
coll. (1992) ainsi que Taberlett coll. (1996) ont proposé I'adoption de l'apprech
multitubes lorsque I’ADN est disponible en quanstéfisante. Cependant, la réanalyse de
certains échantillons demande une dilution plusoitgmte de 'ADN total disponible,
diminuant par conséquent la quantité d’ADN disptajour chaque analyse. De plus, les
colts associés aux analyses génétiques monteméadre favec I'ajout de plusieurs tubes
pour chaque échantillon (Waits et Paetkau, 2008finEbien qu’une erreur de génotypage
survienne dans moins de 1 % des échantillons dugprbche multitubes, Waits et Leberg
(2000) ont tout de méme observé une surestimatiesm mbpulations de l'ordre de
10 & 30 %. Il est possible de déterminer, lors €’étude préliminaire, le nombre de tubes
requis pour atteindre un niveau d’erreur accepttdlé en limitant les codts (Goossens et
coll., 1998).

La deuxieme approche de réplication consiste aatgser seulement les échantillons qui
ont des génotypes identiques. Puisque les erreugeiotypage ont trés peu de chances de
se reproduire exactement aux mémes loci pour lemawnééchantillons, cette analyse
permet de différencier les échantillons contenaetlement des génotypes identiques des
paires issues d’'une erreur de génotypage (Weobdsll., 1999; Waits et Paetkau, 2005).
Avec cette stratégie, il est possible d'utiliseegprde 30 % de la quantité totale d’ADN

disponible pour la premiére analyse, limitant ailesi erreurs causées par de trop petites
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quantités d’ADN tout en limitant les colts (Waits Raetkau, 2005). Finalement, la
troisiéme approche de réplication repose sur llifieation des loci hétérozygotes pour des
génotypes identifiés comme semblables parmi la latipn échantillonnées et la
réplication de ces loci seulement. Toutefois, inbke que cette méthode ne soit pas
suffisamment efficace pour abaisser le taux d’esrele génotypage a moins de 5 % (Roon
et coll., 2005). L’approche de réplication ciblémiples génotypes identiques semble donc
présenter le meilleur rapport colts-bénéfices (VBomtdcoll., 1999; Waits et Paetkau,
2005).

Les faux alléles surviennent lorsque des bandetetbats de méme intensité que celles des
vrais alléles apparaissent sur les gels en raison dlissement lors de la séquence
d’amplification (Taberletet coll., 1996). L'utilisation de plus grandes qui#&s d’ADN
pour chaque échantillon semble diminuer I'intendiégé bandes d’artéfacts par rapport aux
bandes réelles et ainsi diminuer les risques dlefas de I'attribution des génotypes. De
plus, les microsatellites tri- ou tétranucléotidesit moins susceptibles aux glissements de
bandes d’artéfacts (Goossens et coll.,, 1998). é&fefi’'ombre se produit lorsqu’en
augmentant le nombre de marqueurs microsatelbtesugmente la probabilité d’identifier
des génotypes différents a partir d’échantillondN provenant en réalité du méme
individu. Logiquement, on pourrait croire qu’augrtean le nombre de marqueurs
microsatellites augmente notre capacité a discemiteux individus différents (McKelvey
et Schwartz, 2004), mais Waits et Leberg (2000)roontré que plus il y a de marqueurs
utilisés, plus la probabilité qu’il y ait une errede génotypage sur au moins un de ces
marqueurs augmente. Il est préférable de choisimombre réduit de microsatellites
hautement polymorphiques que de choisir un grantbne de microsatellites peu ou
moyennement polymorphiques. On réduit alors lesuesr de génotypage tout en
maximisant l'unicité des combinaisons alléliquesa{i&/ et Leberg, 2000). Il est cependant
difficile de prévoir comment les microsatellitesrjpemeront avec les individus capturés
lors de I'étude. Il est possible de déterminer,’addé d’'un sous-échantillon de poils
provenant d’individus fréquentant le site d’étude, nombre optimal de marqueurs
microsatellites a utiliser pour minimiser les ersewle génotypage et maximiser la
différentiation individuelle (Millset coll., 2000; Paetkau, 2003). Waits et Paetk@0F?
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croient qu’il est prudent d’utiliser un marqueur glas que recommandé jusqu’a ce que le
nombre d’échantillons recueillis soit suffisant podémontrer que I'abandon d’un

microsatellite ne fait pas augmenter la proportiergénotypes semblables a un locus.

La quantité d’ADN disponible dans les échantill@ss sans aucun doute un facteur limitant
important pour les analyses génétiques a 'aidpgaile (Taberleet coll., 1996; Gagneux et
coll., 1997; Taberleet coll., 1997). Il est possible que la quantitA@N soit suffisante
pour que la séquence d’amplifications fonctionngismqu’elle soit insuffisante pour
différencier les loci homozygotes des loci hétégutgs. En effet, Taberlet coll. (1996)
ont démontré que les échecs d’amplification d’aléedont plus fréquents pour des quantités
d’ADN inférieures a 56 pg (résultat d’amplificatiositif, mais identification incorrecte).
Cette conclusion est aussi supportée par les aésude Gagneux et coll. (1997) [seuil a
0,5 ng d’ADN / 10ul de solution]. Il est donc possible de diminues &reurs liées a la
délétion d'alleles en augmentant la quantité d’ADBitée a chaque analyse. Il restera
impossible d’éliminer complétement cette sourcardie a cause de la qualité et de la
faible quantité de matériel généralement recusilli le terrain (Goossens et coll., 1998).
Toutefois, l'utilisation de poils ayant obligatainent leurs follicules intacts, donc
fournissant plus d’ADN, favorise la diminution desseurs de génotypage. En utilisant des
poils de marmottesMarmota marmota avec follicules, Goossens et coll. (1998) ont
démontré que le taux d'erreur de génotypage poupatser de 14,0 % pour des
échantillons avec un seul poil a 0,29 % pour désud@illons avec dix poils. La plupart des
études sur les ursidés limitent d’ailleurs les gsed génétiques aux échantillons contenant
cing poils avec follicules ou plus (Settlage coll., 2008). Toutefois, abandonner les
échantillons ne contenant pas suffisamment de paigrait, selon Lukacs et Burnham
(2005), introduire une source de variation suppléaiee dans la probabilité de capture. En
effet, il pourrait exister une différence individigedans le taux de perte de poils, certains
individus ayant tendance a perdre moins de poilssiAéliminer les échantillons contenant
peu de poils pourrait réduire grandement les clagoe ces individus soient identifiés.
Lukacs et Burnham (2005) soutiennent qu’il est gnadfle de conserver ces petits
échantillons malgré le risque d’erreur de génotgpagsocié afin d’échantillonner de facon

uniforme les individus d’'une population. Enfin, pgiie les échantillons contenant peu
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d’ADN sont plus sujets a la contamination, le latoire responsable des analyses devrait
faire attention pour éviter toute contaminationig#e lors de I'analyse (Waits et Paetkau,
2005).

Comme le soulignent plusieurs études, les biaigpgarence mineurs peuvent mener a des
erreurs importantes d’estimation de la taille depytations (Taberlegt coll., 1996; Mills

et coll., 2000; Waits et coll., 2001; Boulanggrcoll., 2002; Creedt coll., 2003; Paetkau,
2003; McKelvey et Schwartz, 2004). Par exemple,eCe¢ coll. (2003) ont obtenu une
estimation de population 5,5 fois supérieure ailietréelle d’'une population de loup gris a
cause d’erreurs de génotypage. La plupart des e®uaferreur de génotypage augmentent
le nombre de génotypes uniques identifiés et Idabiité qu’'un individu soit capturé au
moins une fois est sous-estimée. Il est donc dgraede importance d’effectuer des tests
préliminaires pour détecter et quantifier chacueg sburces d’erreur, et ce, afin d’élaborer
un design expérimental qui réduit au minimum learses d’erreur (Goossens et coll.,
1998).

Bien qu’il soit possible de déterminer et de guerties sources d’erreur de génotypage, il
demeure toutefois difficile d’établir un protocay@néralement applicable qui permettrait
de minimiser celles-ci, puisque la quantité et lalige d’ADN varient grandement d’'une
étude a l'autre. Aussi, les erreurs potentiellexutées précédemment sont difficilement
décelables sans avoir effectué un test spécifigle&elvey et Schwartz (2004) ont proposé
deux tests relativement simples pour quantifier degurs de génotypage. Le premier
s'attarde a la surabondance de génotypes dits emiquisque les erreurs de génotypage
provoquent généralement I'addition de génotypeasfdidans la population. Le second test
évalue le taux auquel de nouveaux individus sonbulerts a mesure que I'on ajoute des
loci dans la reconnaissance génotypique. La conduinale ces deux tests donne une idée
générale de la qualité des échantillons pour latigue (ces tests sont réalisables a I'aide
du logiciel Dropout, disponible gratuitement emigMcKelvey et Schwartz, 2005]). Il est
aussi possible de tester des échantillons donbleepance est connue et qui passent par les
mémes étapes que les autres échantillons pouregdtntaux total d’erreurs accumulées

lors des procédures (Bonét coll., 2004). Taberlet et Luikart (1999) ont gég d’évaluer,
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préalablement a une étude, la probabilité d’idérgitec des données génétiques issues d’un
pré-échantillonnage, de déterminer un taux d’ersatisfaisant pour la question biologique
posée, et, finalement, de vérifier s'il est possidlatteindre ce taux d'erreur avec des
manipulations en laboratoire. Enfin, le niveau def@ance désiré devrait étre déterminé en
fonction de la conséquence des biais et erreurs ltstimation des tailles de population et

de la probabilité de capturer des animaux appasdm@its et coll., 2001).

Des modeles permettant d’intégrer les erreurs detgpage dans I'estimation des tailles de
population ont récemment été développés. LukacBuebhham (2005) ont proposé un
modele d’estimation de la taille d’'une populatiemfiée pour laquelle les données de CMR
sont issues d’au moins trois sessions d’échantiige. Toutefois, cette méthode suppose
que les erreurs de génotypage n’entrainent jar@igehtion d'un génotype identique a
celui d'un individu présent au sein de la populatei que les erreurs de génotypage ne
meénent jamais a I'obtention d’'un génotype identigbelon eux, les génotypes identiques
proviennent donc d’'un méme individu et ne peuvér Bsus d’'une erreur de génotypage.
Cette supposition peut toutefois étre violée saclyae I'effet d’ombre est une source
d’erreur possible. De la méme facon, la méthodeslogpée par Wrighet coll. (2009)
pour intégrer les erreurs d’identification des ggpes aux estimations d’abondance
présume que la délétion d’alléle est la seule caossible d’erreur de génotypage. Knapp
et coll. (2009) ont développé un autre type de risatiéon permettant d’assouplir la
supposition selon laquelle les erreurs de génogy/pag font qu’ajouter des individus
différents a la population, en plus de permettretalélisation de données de CMR issues
d'une ou de deux sessions d’échantillonnage. Cetéthode utilise les fréquences
alléliques et les taux estimés d’erreurs de géraggpour quantifier la variabilité dans les
estimations de taille de population causée pacdititude des appariements de génotype.
Plus particulierement, pour chaque paire de gémstygbtenus (identiques ou non), la
probabilité que cette paire de génotypes proviahine méme individu est calculée. Puis,
une « pseudo-matrice » d’historiques de capture pguit étre gérée par les logiciels

d’estimation de parametres de populations (p.aaec le logiciel MARK) est construite.
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La prise en compte des erreurs d’identification g&sotypes permet de réduire les efforts
en laboratoire visant a faire disparaitre completnces erreurs, comme l'approche
multitubes. Au lieu de faire plusieurs réplicate@apeu d’ADN pour chaque échantillon, il
est possible de se limiter a la premiére amplibcaréussie. Ainsi, on limite les colts
associés aux analyses geéneétiques. La modélisagorikKriipp et coll. (2009) permet
d’utiliser moins de marqueurs microsatellites puistie considére I'existence de I'effet
d’ombre. Finalement, les erreurs causées par lactiémm du nombre d’amplifications pour
chaque échantillon et par un nombre réduit de reatadlites sur les estimations de la taille
de population sont corrigées. Le logiciel MARK posp une série de modeles de
populations fermées permettant d'intégrer a la fleisvariation individuelle dans la
probabilit¢ de capture et le risque de mauvaisentifilsation des génotypes.
L’incorporation de ces deux types de variable damsnéme modele méne souvent a des
résultats aberrants. Des erreurs d’identificatiom génotypes devraient, en général,
surestimer le nombre d’individus dans la populatios qui se reflete par un historique de
capture ou plusieurs individus ne sont capturésrgiseule fois. Ceci a pour effet de faire
augmenter la variation individuelle dans la prob@bide capture. Conséquemment, la
modélisation est incapable de distinguer correcténes deux sources de variation, ce qui
meéne a des résultats biaisés (voir le fichier @adr les modéles de populations fermées
avec variation interindividuelle et mauvaise idbodition dans le logiciel MARK).
Puisqu’il semble difficile d’isoler les sources deurs génotypiques et qu'un protocole de
laboratoire rigoureux permet de réduire consid@mabkht les erreurs d’identification des
génotypes, la limitation de ces erreurs avant hedyaes démographiques semble un choix
judicieux par rapport a l'intégration de leur prbbiéé dans les analyses. Bien que les
méthodes d’analyse génétiqgue engendrent de nosisgleces d’erreurs dans les études de
CMR non invasives, il demeure que cette technigstepeometteuse dans I'étude des
populations d’animaux rares, élusifs ou difficilemhe< capturables » ou manipulables,
comme les ursidés (Waits et Paetkau, 2005).
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4. INVENTAIRES REALISES EN ABITIBI-TEMISCAMINGUE (2 001-2003)

4.1. Description des études

Mise en contexte

Face a l'augmentation du nombre d’ours noirs résofiar la chasse et le piégeage, de
méme qu’'a une hausse probable du nombre de sigeaiend’ours importuns dans
certaines région du Québec, le Ministére a ensegés études visant a élaborer une
méthode d’inventaire abordable, applicable sur dadg territoires (zones de chasse) et
permettant un suivi a long terme des populatiomsmiéthode de CMR par génotypage des
poils semblait une approche prometteuse. Les prentiavaux ont été réalisés lors de
I'été 2000 dans la réserve des Laurentides. Ceuxsaient principalement a tester
I'efficacité d’'une technigue de récolte de poileesDanalyses génétiques ont été réalisées
sur les échantillons récoltés, mais aucune anags®graphique n’'a été effectuée puisque
ce n’était pas l'objectif (Lemieux et Desrosier§02). La méthode a par la suite continué
son processus d’élaboration lors des étés 20010& 2ans la région de [I'Abitibi-

Témiscamingue (Courtoit coll., 2004). Les objectifs spécifiques étaient

1. Récolter des échantillons de poils suffisammentbreox et répartis adéquatement
dans les territoires a I'étude;

2. Reéaliser les analyses génétiques permettant lanmagsance individuelle des
individus capturés;

3. Estimer la taille des populations dans les airésude;

4. Evaluer I'applicabilité de la technique pour estirfes populations d’ours noirs du
Québec a I'échelle des zones de chasse;

5. Suggérer une méthode d’inventaire de I'ours nopliapble aux zones de chasse ou

déterminer les connaissances manquantes pour efodper une.

Dans le cas de I'étude de 2001 en Abitibi-Témiscame, des analyses génétiques et
démographiques ont été réalisées et les résuttats® présentés dans le rapport d’étape de

Courtoiset coll. (2004). Nous avons refait les analysesdigsées issues de l'inventaire

44



de 2001 et avons comparé nos résultats a ceux deoi®oet coll. (2004). Nous avons
également réalisé, lorsque possible, les analysgslohnées issues des inventaires de 2002
et 2003 pour lesquelles seulement les analysegigées avaient été effectuées.

Sites d’étude

Les sites d'étude des étés 2001 a 2003 étaientidésadans la région de I'Abitibi-
Témiscamingue, soit dans la zone de chasse 13sdasurs d’inventaire chevauchaient
trois domaines bioclimatiques, soit le domainealsdpiniere a bouleau jaune, le domaine
de la sapiniére a bouleau blanc et celui de I'&ebla bouleau jaune. La faible densité des
stations en 2003 s’explique par le recours a uspagition en grappe, avec |'objectif de
couvrir un plus grand territoire, tout en maximiskaccessibilité des stations pour tous les
individus présents dans les grappes. Plus spéeifigat, I'inventaire a été réalisé autour de
Rouyn-Noranda a I'été 2001 (R2001). A I'été 2002 été réalisé dans trois sites d'étude
séparés, soit Roger-Rapide 7 (R2002), SenneteR@0g} et Témiscamingue (T2002). A
I'été 2003, les sites de Rouyn-Noranda (R2003-R203-0), Témiscamingue (T2003),
Senneterre (S2003) et Ville-Marie (V2003) ont éieentoriés. Le tableau 4 résume les
informations relatives au nombre et a la densitéstdéions utilisées dans les différents

projets. Les cartes montrant la disposition detsosia sont présentées a I'annexe 2.

Dans le cas de R2001, deux stations d’échantillgarmant été positionnées par parcelle de
40 kmz2 puisque la superficie moyenne des domaiiieaxvdes femelles dans cette région

était estimée a 20 km2. Ceci devait permettre a tesi individus présents dans les grappes
d’avoir acces a au moins une station. Dans tousdssla localisation exacte des stations a

éte déterminée en fonction de I'accessibilité par toute, un sentier ou une voie navigable.

Tableau 4. Nombre et densité (/20 km?) de statibéshantillonnage par site d’étude.

Site Superficig} du site Nombre de Densité
(km°) stations  (station/20 km?)
R2001 5625 274 0,97
R2002 1401 81 1,16
S2002 1340 76 1,13
T2002 1372 73 1,06
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Tableau

4 (suite)

R2003-E 6545 48 0,15
R2003-0O 3667 32 0,17
S2003 11156 77 0,14
T2003 5250 77 0,29
V2003 7415 77 0,21

Méthodes de récolte des poils

La capture de poils d’ours noirs dans toutes cedeéta été réalisée a l'aide de pieges a
poils constitués de fils barbelés. Dans le cas 212800, I'utilisation simultanée de pieges
triangulaires et d’enclos a permis de tester keiité de ces deux méthodes. Bien que les
taux de visite pour les deux types d'installaticaient été semblables, seul le piege
triangulaire (figure 2) a été utilisé au cours dagées suivantes, notamment a cause de sa

rapidité d’installation et de son moindre co(t (lieax et Desrosiers, 2002).

Les ours ont été attirés aux pieges a poils gratmsagateaux et des leurres olfactifs comme
des essences de fruits, des chaudiéres de phoqgpetréfaction ainsi que de I'huile de
phoque (Courtoiset coll., 2004). La récolte de poils s’est effeetygendant I'été. Le
tableau 5 présente les dates d’installation dé®staet les dates des sessions de récolte des
poils pour chaque étude. La récolte de poils €#sttuée en cing occasions en 2001 et en
quatre occasions en 2002 et 2003. Les stationsnétaisitées a des intervalles d’environ
sept jours pour y collecter les poils et rafraidbé appats et leurres. Tous les poils présents
sur le piege lors d’'une visite étaient regroupéssdan méme échantillon et conservés dans
des enveloppes de papier. Les enveloppes contdasanuoils ont été séchées a l'air libre et

entreposées dans une boite de carton aérée jusquialyses génétiques.
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4.2. Analyses génétiques et démographiques

Analyses génétiques

Les analyses génétiques ont été réalisées pandeataire de génétique de I'Université du
Québec a Rimouski (UQAR). Les méthodes d’analysiségs sont décrites dans Breton et
Dufresne (2003). Les poils ont été examinés au awgmpe pour s’assurer qu'ils
appartenaient a un ours et qu’ils possédaient ao:ea. Chaque échantillon analysé
contenait au moins quatre poils et ceux contenamhsnde quatre poils ou ne contenant
aucun poil avec racine ont été écartés. L'extractie 'ADN a été réalisée a l'aide du
protocole Chelex (Breton et Dufresne, 2003). Quatreing marqueurs microsatellites ont
été utilisés pour identifier les individus selors lannées (tableau 6). L'efficacité de
différents marqueurs microsatellites a été évalués. échantillons d’ADN pour lesquels
I'amplification sur gel révélait la présence de xlalleles différents pour le méme locus
étaient rejetés. Pour les génotypes n’apparaisga@tdans un seul échantillon et ne
différant que d’un seul locus, une deuxiéme lectlgs gels a été réalisée pour confirmer
qgue cet échantillon provenait bel et bien d’'un r@uwdividu et non d'une erreur de
génotypage. Pour vérifier la constance des lectligechantillons tirés au hasard ont été
analysés et relus (seulement pour I'année 2001 prbbabilité de mauvaise identification

n’est toutefois pas connue.
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Identification des génotypes identiques

Bien que nous ayons trouvé une liste des génotypestifies lors de chacun des
inventaires, nous ne connaissons pas les méthaiiséas pour les déterminer. Dans un
souci de standardisation, nous avons donc utiéidéste des génotypes issus des analyses
génétiques pour refaire I'identification des gépety identiques en utilisant le logiciel
IDENTITY 4 (Wagner et Sefc, 1999). Ce logiciel appdes génotypes dont les patrons
alléliques sont identiques a partir d’'une listegé@otypes complets sur un nombre de loci
minimum désiré. Pour plus de détails, voir le mademploi du logiciel IDENTITY 4
présenté a I'annexe 3. Dans le cadre du présepbmagous les génotypes complets sur

trois loci ou plus ont été conserveés et analysés.

Analyses démographiques

Les analyses démographiques visaient a estimailla et la densité des populations d’ours
noirs selon les données recueillies dans le cadseétudes décrites ci-haut. Nous nous
attendions a obtenir des densités semblables ascafisociées aux foréts résineuses et
mélangées, soit entre 0,3 et 2,8 ours/10 km?2 réigspewent (Boileau, 1993; Samson et
Huot, 1994; Samson, 1996; Lamontagne et coll., 2608 et coll., 2012). Nous avons
testé deux approches différentes, soit 1) estiméaille de populationN) et en déduire la
densité en utilisant l'aire effective d’étud®) (et 2) estimer directement la densité a l'aide
de la maximisation de la vraisemblance pour destucagrecaptures spatialement
explicites (ML SECR). Nous avons comparé l'effitcile deux logiciels permettant de
calculer la densité selon I'approche ML SECR, BENSITY 4.4 et R 2.12.2.

1) Estimation de la taille de population et dedaslité
Pour estimer la taille de populatidd)( nous avons d’abord vérifié le degré de fermeture
démographique des populations avec le logiciel €llest (Stanley et Richards, 2004).

Pour plus de détails sur le fonctionnement de dlesk voir I'annexe 4. L’estimation de la

taille des populations a été réalisée avec le ieigMARK (White et Burnham, 1999).
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Malgré I'étape précédente, nous avons tout de n@mgegié les modeles de populations
fermées, sans tenir compte des résultats du tefgroheture démographique. D’abord, il
était raisonnable de présumer que les populati@isné plutét fermées démographiquement
et géographiquement pendant les études. En effetpériodes d’échantillonnage étaient
relativement courtes et a I'extérieur de la saiderchasse. L'utilisation de grandes aires
d’étude relativement a la superficie moyenne dewaioes vitaux et, dans certains cas,
I'utilisation de barrieres naturelles comme limitesla zone d’étude, ont permis de limiter
I'effet de bordure et la violation de la suppositide fermeture géographique. L'utilisation
de la superficie de l'aire d'étude effectiv®) (permet de réduire l'importance de la
supposition de fermeture géographique puisque faugarface réellement couverte par les
stations est considérée dans le calcul de la deMéitus avons aussi opté pour les modéles
de populations fermées puisque ces modéles pemnhetie considérer la variation
individuelle, la réponse comportementale face a pneeniére capture et I'effet du temps
sur la probabilité de capture. Le logiciel MARK & éréféré au logiciel CAPTURE
puisqu’il permet d’estimer la taille de populatiafaide d’'une moyenne pondérée selon le
poids relatif de chaque modele. Cette méthode idiatibn était, selon nous, plus robuste
que la sélection du modele le plus performant dirpde I'AIC (Akaike, 1974) proposé
dans CAPTURE. Nous avons choisi I'option des mai&lemplets de capture pour des
populations fermées avec variation interindivideedlans la probabilité de captureull
Closed Captures with HeterogengityNous n’avons pas utilisé l'option permettant
d’intégrer les erreurs d’identification des géna&ypdans l'estimation de I'abondance
puisque celles-ci n'ont pas été évaluées et quemnm mentionné précédemment, les
modéeles intégrant la probabilité de mauvaise ifieation des individus ont de la difficulté
a distinguer une mauvaise identification de laatson individuelle dans la probabilité de
capture. La liste des modeles testés et leur sgtidn biologique est présentée au

tableau 2.

La taille de population a été estimée a 'aide ailleur modéle lorsque ce dernier avait un
poids supérieur a 90 % (Johnson et Omland, 200dynSI'estimation a été obtenue par le
calcul de la moyenne pondérée selon le poids dekle® retenusnfodel averaging Le

mode d’emploi du logiciel MARK est résumé a I'anaéx
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L’intervalle de confiancelC) des estimations d’abondance issues de la moysomaérée

a été calculé selon les équations suivantes :

0= [ My + (1 C) My +(yxO) | (Equation 5)
ot f,=N-M,, (Equation 6)
N 1/2
et C=exp 1.9{ In(¥ va:?( )} (Equation 7)
0

ou My, correspond au nombre d’individus différents préselains I'historique de capture,
N est I'estimation d’abondance issue de la moyennmel@ee etvar(N)est la variance

pouvant étre obtenue en mettant au carré I'erggag inconditionnelle fournie par MARK.
Dans les cas ou I'estimation d’abondance a éténabtel’'un seul modéle, nous avons

utilisé la méthode traditionnelle de calcul detkirvalle de confiance a I'aide de I'erreur

type :

IO = N+(1.96% Erreur Hype) (Equation 8)

La densité de population a été estimée grace aulai# I'aire d’étude effectivélj dans le
logiciel DENSITY 4.4 (Efford, 2009). Les quatre iesateurs d’aire effective disponibles
(manuel, ARL/2, MMDM et MMDM/2) ont été utilisés sbmmairement comparés entre
eux. Pour l'estimateur nécessitant I'établissememainuel de la largeur de la bande
entourant les station¥{), nous avons utilisé une valeur de 7 140 m quiespond au
diamétre d’'un domaine vital circulaire de 20 km%uP plus dinformations sur le
fonctionnement du logiciel DENSITY 4.4, voir le nod’emploi présenté a I'annexe 6.
L’estimation de l'aire effective d’étude calculégea ARL/2 a été préférée aux autres
mesures lorsque disponible. Dans les cas ou cetteine ne pouvait étre calculée dd a un
nombre insuffisant de recaptures, nous avons @ftilestimation produite par la méthode
manuelle. Nous avons preféré cette estimationlascptoduites avec MMDM et MMDM/2

puisque ces dernieres se basent aussi sur laidétdes mouvements mis en évidence par
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les recaptures entre les différentes stations. B8 pdes quatre estimations de l'aire
effective, DENSITY offre aussi la possibilité delader I'aire effective a I'aide d'un
polygone concave ou convexe entourant les stat@chantillonnage (figure 4). L’option
de calcul avec le polygone convexe est plus couramnnilisée, mais le polygone concave
peut étre plus approprié lorsque les stations gasitionnées de facon irréguliere et

gu’elles sont éloignées les unes des autres (Ef2R@).

a) b) ' _'

Figure 3. Représentation d’'une aire effective diétutilisant a) un polygone concave et
b) un polygone convexe.

2) Estimation de la densité avec la maximisationaderaisemblance pour des captures-
recaptures spatialement explicites

Pour la maximisation de la vraisemblance pour laptures-recaptures spatialement
explicites (ML SECR), nous avons utilisé les logisiDENSITY 4.4 et R 2.12.2. La liste
des modéles testés et leur description sont psei@il tableau 3. Bien qu'il soit possible
d’ajouter l'effet de la réponse comportementaledettemps dans la fonction dictant
I'échelle spatiale a laquelle la probabilité deedébn diminueg), seule la variation
individuelle dans la probabilité de capture estégalement modélisée (Drewry, 2010;
Obbard et coll., 2010). La modélisation a été séaliavec le type de stationpreximitys
dans le logiciel DENSITY, qui permet a un individiétre détecté a plus d’'une station lors
d’'une session d’échantillonnage (Efford et coll0Q), ce qui correspond bien a la méthode
d’inventaire utilisée. Cependant, dans le logiBiglle type de station proximity»

n'empéche pas que I'animal ait pu se déplacer suga capture, mais il ne permet pas la
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prise en charge de captures multiples d’'un mémaevithd dans la méme session
d’échantillonnage, comme cela a été le cas ave®R20 S2002. Il faut alors utiliser le
type de détecteurgount».

Pour les deux logiciels, la maximisation de |la seanblance des fonctiogsets est réalisée
a partir de points discrets sur la grille d’échiégmtinage. Dans le logiciel DENSITY, nous
avons utilisé les valeurs établies par défaut, soik matrice de 6464 points, une
distribution du nombre de détections par individar ptation suivant une loi de Poisson
uniforme et une distribution pour la fonction deeibfion ¢) de forme demi-normale. Il est
possible de réduire le nombre de points de cetteigeaamais cela peut compromettre la
précision des résultats. Les estimations de dedsitBENSITY sont accompagnées d’un
intervalle de confiance asymétrique (pour plus d&its sur le calcul des intervalles de
confiance, voir Borchers et coll., 2002). Pour pitisformations sur le fonctionnement du
logiciel DENSITY pour la réalisation de ML SECR,ivBannexe 6.

Dans le logiciel R, nous avons utilisé I'extensgatr La distribution demi-normale pour la
fonction de détectiorgj a été utilisée et, par défaut, le logiciel uélisne distribution de
Poisson pour la distribution du nombre de détestidiun individu a une station. Les
modeles pour lesquels le logiciel suggérait quieidés dans I'estimation excédait 0,01 ont
été abandonnés, de méme que ceux montrant desgeessarreurs suggerant que la
maximisation de la vraisemblance avait échouéet Tmmme pour I'estimation de la taille
de population, lorsque le meilleur modele avaitpoids AIC supérieur a 90 %, la densité
était directement obtenue par ce dernier. Sinastithation de densité a été calculée a
'aide de la moyenne pondérée des modeles retdPmst plus d’informations sur le

fonctionnement du logiciel R et de I'extensgact, voir 'annexe 7.
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4.3. Résultats

Identification des génotypes semblables

Le nombre de paires de génotypes semblables, lbmeodindividus différents identifiés et

le nombre résultant de recaptures sont présentéabdeau 7. Pour les sites R2003-0,
S2003, T2003 et V2003, nous n'avons obtenu aucaire p’individus semblables, donc
aucun évenement de recapture, et pour les siteB2R32002 et T2002, nous avons obtenu
un tres faible nombre de recaptures. Ces sitedamt été ignorés et nous avons poursuivi
les analyses démographiques avec les données assigsventaires de R2001 et R2003-E
seulement. L'absence ou le tres faible nombre depteres sont sans aucun doute dus a
des erreurs lors des analyses génétiques. Le naiiibdévidus différents dans le tableau 7
représente en fait le nombre d’échantillons poaguels I'analyse génétique a réussi, un

nombre qui est souvent insuffisant pour révélera@mements de recapture.

Tableau 7. Paires d’individus semblables, nombradd/idus différents identifiés et
nombre de recaptures pour tous les sites d’étuee.récaptures d’'un méme individu lors
d’'une méme occasion de capture sont compilées.

Site d’étude Paires semblables Nombre d’'individus Nombre de recapture
différents

R2001 143 483 143
R2002 10 124 8
S2002 6 75 6
T2002 5 147 5
R2003-O 0 21 0
R2003-E 21 46 16
S2003 0 32 0
T2003 0 38 0
V2003 0 34 0
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Fermeture démographique des populations

Le test de fermeture démographique de populatipa étre réalisé sur une seule base de
données, soit celle de R2001. Le logiciel a étghk la population était ouverte. Cela
suggere qu'il faut un nombre assez élevé de capairde recaptures pour réaliser ce test.

Estimation de I'abondance

Plusieurs problemes ont été rencontrés lors dértiaton de la taille des populations dans
le logiciel MARK. D’abord, certains modeles générdi le message d’avertissement
suivant : Warning ** error number 2 from VAO9AD optimizatiaoutine Ce message
indique qu’un probléme est survenu lors de I'opsiaion des valeurs des paramétres du
modeéle. Bien que ce message d’erreur ne soit agpasupour quelgues modeéles, il est
possible que la routine d’optimisation des valedes paramétres se soit terminée sans
message d’erreur pour les autres modeles, maideguessultats ne soient pas fiables.
Aussi, certains modeéles étaient vraisemblablemenpasamétrisés, donnant ainsi des
résultats d’abondance anormalement élevés. Enléaithbases de données ne contenaient
parfois pas suffisamment de données, particuliénéme recaptures, pour estimer tous les
parametres des modeles avec variation individudgdlela probabilité de capture (Gary
White, Université du Colorado, commun. pers.). tésailtats des analyses et les probléemes

rencontrés sont présentés dans les sections sesvant

a) Résultats pour le site de Rouyn-Noranda en 2R@001)

Les modeles incluant une influence du comportersania probabilité de capture se sont
avérés problématiques. Nous avons donc retiré lesléles incluant la réponse
comportementalb de la liste de modéles candidats, et nous avaradcigé les poids des

modeles restant@ableau 8). Puisque le poids du modelg Btait de 0,97, nous avons

utilisé I'estimation issue de ce modele pour estilaelensité (1 208 ours [902; 1 517]).
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Tableau 8. Estimation de la taille de populatiorurp&®2001 selon les modéles de
populations fermées dans MARK. Les estimatione®elreurs types en caractere gras sont
celles issues des modéles pour lesquels I'estimatiraisemblablement échoué.

Poids du Nombre de

Modeéle Estimation N  Erreur type AICc AAICc modele parameétres Déviance
M toh 3137407,3 0,0 -2859,0 0,0 0,76 9 56,27
M 465455,6 5246528,2 -2855,4 3,5 0,13 7 63,83
Min 1208,9 156,8 -2855,1 3,9 0,11 8 62,19
M 1056,8 75,7 -2847,7 11,2 0,00 6 73,53
Mph 1937776,2 12497835,0 -2802,9 56,1 0,00 5 120,44
My 1111386,1 0,0 -2795,4 63,6 0,00 3 131,93
M 1242,9 165,8 -2728,2 130,7 0,00 4 197,06
Mo 1099,1 80,2 -2722,8 136,2 0,00 2 206,54

b) Résultats pour le site de Rouyn-Noranda Est0&3 2R2003-E)

Le parametre de réponse comportementale sembleaugsssfait échouer I'estimation de
la taille de population. Alors que les modéleg, Mt M, ont produit des estimations
d’abondance et des erreurs types irréalistes, ledélas M, et My, ont fourni des
estimations plus réalistes mais pour lesquellegiesurs types étaient plus élevées que les
estimations elles-mémes. Nous avons donc retire lEsimodeles contenant la variable
de la liste des modeles candidats pour le calcudharoyenne pondérée (tableau 9). Bien
qgue les modeles Met My, aient donné des estimations réalistes, ils ontlyptodes
estimations et des erreurs types identiques auxeleedvl et M;, respectivement. Ceci
suggere que la variable n’a pas été prise en compte pour I'estimation al¢allle de
population. Les modeles contenant la variablent donc aussi été mis de c6té pour le
calcul de la moyenne pondérée. La taille de pojugiour le site de R2003-E, calculée a
partir des modeles MO0,58) et M (0,16), était de 113 individus ([74; 208]).
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Tableau 9. Estimation de la taille de populatiorurp®2003-E selon les modéles de
populations fermées dans MARK. Les estimatione®elreurs types en caractere gras sont
celles issues des modeles pour lesquels I'estimaté'abondance a vraisemblablement
echoué.

Poids du Nombre de
Modele Estimation N Erreurtype  AICc AAICc modéle paramétres Deéviance

Moh 118745,7 4156428,9 -76,7 0,0 0,49 2 14,74
Mo 113,6 30,6 -14,7 2,0 0,18 2 16,69
Mp 768656,6 14767928,0 -74,6 2,1 0,17 3 14,74
Mh 113,6 30,6 -72,6 4,0 0,07 3 16,69
My 111,6 29,8 -72,1 4,6 0,05 5 13,04
M 91,3 114,0 -70,0 6,7 0,02 6 13,02
Min 111,6 29,8 -70,0 6,7 0,02 6 13,04
M toh 913 114,0 -67,8 8,9 0,01 7 13,02

Estimation de la superficie effective du site diétu

Les superficies effectives des aires d’étude caezibhvec I'estimateur manuel et I'ARL/2,
ainsi que les deux types de polygones (convexe amcave), sont présentées dans le
tableau 10.

Estimation de la densité de population a partifdéondance et de l'aire effective d’étude

Nous avons utilisé une bande entourant les statitunse largeur de 5046 m, soit le
diametre d’'un domaine vital de 20 km2. La densi&éestimée en divisant 'abondamte

obtenue dans DENSITY par l'aire d’étude effectivéssue du calcul avec les polygones
concave et convexe (tableau 11). La densité est@mpartir du polygone concave était
systématiquement plus élevée que celle issue deulcavec un polygone convexe.
Cependant, la différence entre les estimationsnolee par le polygone concave et le

polygone convexe n’était pas significative pour 820

Estimation de la densité avec la maximisation derédsemblance pour des captures-
recaptures spatialement explicites (ML SECR) darediciel DENSITY 4.4

Les estimations de densité obtenues dans le [bd)E®NSITY 4.4 sont aussi variables,

mais dans I'ensemble plus réalistes que cellevé@ksides estimations d’abondance et des
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aires effectives. Pour certains sites, les estonatde densité obtenues sont anormalement
élevées, suggérant des problemes a déterminer léurvde certains parametres des
modeles. Les résultats de densité et leurs prolsl@mgociés sont présentés selon I'année
d’étude.

a) Site Rouyn-Noranda en 2001 (R2001)

Il a été impossible d’obtenir les résultats deslymes dans DENSITY 4.4 pour R2001

aprés plusieurs jours d’attente, possiblement &ecale la complexité des calculs. Les

analyses ont cependant fonctionné dans I'enviroem¢whe travail R.
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b) Site Rouyn-Noranda en 2003 (R2003-E)

Pour R2003-E, tous les modeles ayant un poids mupéx O ont été conservés pour le calcul
de la moyenne pondérée de la densité (tableaulI@3timation de la densité est de
1,59 ours/10 km2 ([0,81; 1104,39]). Cette estinmatist realiste et concorde avec la densité
attendue pour cette région. Toutefois, l'intervalle confiance pondéré est anormalement
large d0 a I'estimation issue du modg(&)s(.) qui semble incohérente. Ceci suggére, pour
une raison inconnue, un échec du logiciel a mogletisrrectement la densité avec ce modele.
Nous avons donc retiré celui-ci de la liste pourdieul de la densité pondérée, et I'estimation
de densité ainsi obtenue est de 1,50 ours/10 Kn&1([ 2,76]).

Tableau 12. Densité d'ours estimée (individu/10)kp@ur le secteur R2003-E pour chacun
des modéles avec DENSITY.

Poids du Intervalle de
Modéle AICc AAICc modele DensitéErreur type confiance Densité pondérée

g(t)s(.) 358,5 0 0,35 1,69 0,52 [0,94; 3,04] 0,60
g(tb)s(.)  358,9 0,4 0,28 1,18 0,40 [0,62; 2,24] 30,3
a(.)s(.) 360,1 1,6 0,16 1,70 0,52 [0,94; 3,06] 0,26
g(b)s(.) 362,5 4,0 0,05 1,66 0,63 [0,81; 3,39] 0,08
g(th)s(.)  362,9 4,4 0,04 1,69 0,52 [0,94; 3,04] 70,0
g(t)s(h) 363,1 4,6 0,03 1,69 0,51 [0,94; 3,00] 0,06
g(tb)s(h) 364,3 5,8 0,02 1,17 0,39 [0,62; 2,20] 20,0
g(tbh)s(.) 364,3 5,9 0,02 1,18 0,39 [0,6; 0,22] 20,0
g(.)s(h) 365,1 6,6 0,01 1,74 0,53 [0,97; 3,13] 0,02
g(th)s(h) 366,4 7,9 0,01 1,68 0,51 [0,94; 3,00] 10,0
g(tbh)s(h) 366,7 8,3 0,01 1,19 0,40 [0,62; 2,27] 0,01
Moyenne et intervalle de confiance pondérés 1,50,81; 2,76]

Estimation de la densité avec la maximisation derédsemblance pour des captures-
recaptures spatialement explicites (ML SECR) darisdiciel R.

La maximisation de la vraisemblance a échoué petains modéles lors de 'estimation de
la densité avec I'approche ML SECR dans le logiRieL’échec des ML SECR s’est avéré
plus fréquent pour les modeles avec un nombre éev@arametres a évaluer, suggérant que
le nombre de captures et de recaptures était &ifypefpour estimer correctement la densité

avec cette méthode.
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a) Site Rouyn-Noranda en 2001 (R2001)

Contrairement au logiciel DENSITY, le logiciel Rtgsarvenu a réaliser avec succes la

ML SECR pour R2001. Toutefois, I'exécution du madalaccaparé un ordinateur personnel
pendant prés de deux semaines. D’ailleurs, les deadeles ayant le plus grand nombre de
parametresg(tbh)s(.) et g(tbh)s(h)ont di étre abandonnés. Le tableau 13 préseste le
résultats de I'estimation de la densité avec I'appe ML SECR dans R pour R2001. Les

estimations de densité étaient plus élevées quplicest attendu pour la forét résineuse, en
plus d’étre peu précises. La densité estimée pamolgenne pondérée est de 8,12 ours/10 km?
([4,73; 14,07)).

Tableau 13. Densité d’'ours estimée (individu/10)kp@ur le secteur R2001 pour chacun des
modeles testés avec I'approche ML SECR dans R.

Poids du Intervalle de
Modéle AICc AAICc modele  DensitéErreur type  confiance Densité pondérée
g(tb)s(h) 2 950,3 0,0 0,84 8,62 2,59 [4,84; 15,34] 7,28
g(t)s(h) 2953,7 3,4 0,16 543 0,77 [4,12; 7,15] 0,84
g(h)s(h) 3072,1 121,8 0,00 4,92 7,03 [3,72; 6,50] 0,00
g()s(h) 3083,7 1334 0,00 555 0,81 [4,18; 7,38] 0,00
g(th)s(.) 3268,3 318,0 0,00 2,63 0,35 [2,03; 3,41] 0,00
gt)s() 33056 3553 0,00 1,96 1,49 [1,69; 2,27] 0,00
g(bh)s(.) 3338,6 388,3 0,00 10,51 3,68 [5,40; 20,46] 0,00
g(b)s(.) 3366,8 4165 0,00 7,44 221 [4,21; 13,16] 0,00
g(h)s(.) 34025 4522 0,00 2,61 0,34 [2,02; 3,37] 0,00
g()s() 34280 477,6 0,00 1,98 0,15 [1,70; 2,30] 0,00
Moyenne et intervalle de confiance pondérés 8,12,18; 14,07]

b) Site Rouyn-Noranda Est en 2003 (R2003-E)

Pour R2003-E, plusieurs modeles ont échoué a estandensité, bien que le logiciel ait
suggéré une bande limitrophe aux stations de larggsonnable (3 969 m). Le tableau 14
présente les estimations de densité pour le SiBORE obtenues par ML SECR dans le
logiciel R. Puisque le modele le plus performarditaun poids inférieur a 90 %, nous avons

effectué le calcul de la moyenne et de lintervale confiance pondérés avec tous les
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modeles ne présentant pas de probleme apparentlehsité pondérée obtenue est de
3,14 individus/10 kmz ([1,54; 6,47]), ce qui esdligte pour le type d’habitat échantillonné.

Tableau 14. Densité d'ours estimée (individu/10)kp®ur le secteur R2003-E pour chacun
des modéles avec 'approche ML SECR dans R.

Poids du Intervalle de Densité
Modele AICc AAICc  modéle Densité Erreur type confiance pondérée
g()s(.)  359,7 0,0 0,30 1,82 0,57 [1,01; 3,30] 0,55
g()s(h) 359,8 0,1 0,29 4,96 1,97 [2,35; 10,50] 21,4
gt)s() 361,8 2,1 0,10 1,81 0,56 [1,00; 3,27] 0,19
g(b)s(.) 362,1 2,4 0,09 1,76 0,65 [0,88; 3,55] 0,16
g(b)s(h) 362,4 2,7 0,08 4,86 2,28 [2,03; 11,63] 0,37
g(t)s(h) 362,4 2,8 0,08 4,93 1,91 [2,37; 10,27] 70,3
g(tb)s(.) 362,6 2,9 0,07 1,30 0,43 [0,69; 2,44] 0,09
Moyenne et intervalle de confiance pondérés 3,14,81; 6,47]

Comparaison des estimations de densité obtenuedesérois approches utilisées : aire
effective, ML SECR dans le logiciel DENSITY 4MIetSECR dans le logiciel R

Dans une démarche exploratoire, nous avons contgaréstimations de densité obtenues a
partir de I'estimation d’abondance et de I'airetdie effective (c.-a-d\N/A avec le polygone
concave) et celles issues de la maximisation deaidgemblance pour des captures-recaptures
spatialement explicites. Nous avons utilisé un sn@st de Z pour vérifier si les estimations
de densité étaient équivalentes. Nous avons ensmitgaré la précision des estimations de

densité. Nous avons calculé la précisiBpdomme suit :

(Icos%lim,,, - 1C95%lim,, ) (Equation 9)
P x100

D
P=

ouD représente I'estimation de densité, etgligret limys représentent respectivement les

limites supérieures et inférieures de l'intervaléeconfiance.
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Le tableau 15 présente les estimations de dengi#eerreurs types, les intervalles de
confiance ainsi que les coefficients de variatiardifiés pour tous les sites d’étude selon les
deux approchesN(A et ML SECR). Dans le cas de I'approche ML SECR, fésultats

présentés sont ceux obtenus par les deux logidiéises, a savoir DENSITY et R.

a) Site Rouyn en 2001 (R2001)

Seules les estimations provenant bié& et ML SECR dans R ont été comparées puisque le
calcul de la ML SECR n’a pas pu étre réalisé daBBIBITY pour ce site. L’estimation issue
de la ML SECR dans R était significativement plisvée que celle obtenue awdtA. La
précision des estimations était mauvaise, et iefiée & celle recherchée (25 %), mais elle
était pres de 11 fois meilleure avec l'approche 8H#CR dans R (57,5 %) qu'avec

I'approcheN/A

b) Site Rouyn Est en 2003 (R2003-E)

Pour ce site, les trois estimations de densiténoigt® paN/A et ML SECR dans le logiciel
DENSITY et par ML SECR dans R étaient statistiqueiméquivalentes. Cependant,
I'estimation de densité obtenue par ML SECR daresR celle dont la précision était la

meilleure (78,5%), bien qu’inférieure a la préamsiecherchée.

Comparaison des estimations d’abondance et de eolsienues dans cette étude avec celles
de Courtois et coll. (2004) pour le site de R2001

Pour estimer la taille de population a partir desriées de R2001, Courtascoll. (2004) ont
utilisé les 10 estimateurs (modéles) disponiblessda programme CAPTURE auxquels ils
ont ajouté les estimateurs de Peterson et Chapmasst d’ajustemengbodness-of-fjta été
employé pour déterminer quel estimateur s’ajustaimieux aux données. lls ont jugé pour ce
jeu de données que l'effet de bordure était néghfgevu la taille importante du bloc d’étude

(estimé a 5 550 km?) par rapport a la superficie demaines vitaux des femelles (20 km?).

63



I8VT - €16 8¢t V8TT N 0S¥ S99WIISa-sSnos salnideday
€06 - Gv. (0]7 LT8 NY 26¢ sa|geqoid saindessy
G¥S - 9TV €e 89¥ N [A4%> saguwnsalns sainideday

% G62I '3'S uone|ndod
9WIISd SINO,p dIqUION dl1opoN  sadAiouab u asl|n Jaiyoi4

‘([002] "1102 1B101LN0D JI0A ‘2imdp3B|qeqold SJUBWBUIAD SBp UOID3|9S ap S840
SjuaJaIp S| Ins s|ielopnggh 1nod) sainidesal ap ajgeqouid aiquiou 9| JEeaNTss 19 salnidedal ap ajgeqold aiquou 3| ajqissod
Juswaldalod snid aynsee ‘saunidedal ap a|qeqold aiqwou 3| Juewnsaanmgded ap sonbuoisiy so| Jnod (95 G6DI) 92UBHUOD

ap so|[eAldlul S8 19 ('3°S) sodAl sinalis so| Fawoge,| ap uonewnss,| wewasaid (y002) ‘|10%1ennod ap alil nesjqe] ‘9T nes|ge.L

G'8/ [Lv'9¥S'T] 6T'T ¥I'E .'T68 ‘ABST8'0] 9//¥'0 0S'T 0'veT [eT'v'15'0] 60 9¥'T [3-€002Y
Gg'/6 [20'vT:€l'v] TE€C 2I'8 |up p/u p/u p/u #'2e9 [02'TT:ST'8-] 6T'0 €S'T 10024
(%) %S 62 ‘3's ausuad | (%) % G62I '3's  ausuad | (%) % S62I ‘3'S usua( als
uolsIoald uoIsIoald uoISsIoald
d suep ¥O3S 1N ALISN3Q suep ¥O3S TN V/N

<

‘(Quawig||dnuew al|ge19) Jnabue| ap w 910 §
ap suonels S| Jjuein@uegsaun daAe Sa9|NJed 919 U0 anbsudise urodusplisusp S8 "apnig,p aus anbeyd unod saussaud
Issne Juos (%) uoisiogidae(e, G621) 92UeUOd Bp sajfeAldiul s9| ‘("g3) sinald sa7 Y suep 18 ALISNIA suep (O3S 1N)
uolsX® Juswaleneds saimdedal-sainided sp SWBFRIA | 3P UONESIWIXeWw e| 3p Sanssl sa||90 19 (y/N apng.p aAndsye

alle,| ap aliuadnpypsvIURPUOCR,p SuonewNSa Sap Jiued © SoO9|RMIEISP 9P Suolewnss sap uosreledwo) 'GT heajqel

64



lIs ont aussi considéré que les oursons n’étaiaatehantillonnés avec le type de piege
utilisé puisque ces derniers étaient trop petitsr @iteindre I'appéat et que la mere était
susceptible de monopoliser I'appéat. Le modéle refgar le logiciel CAPTURE était M
(Chao) et I'abondance pour la population totalet étstimée a 1 103 ours ([995, 1211])
[tableau 19]. Rappelons que I'estimation d’abonéamee nous avons obtenue dans MARK
était de 1208 ours ([901, 1516]). Ces estimatipesivent étre considérées comme
équivalentes, bien que I'estimation de Courttigoll. (2004) soit plus précise. Toutefois,
dans le cadre de leur rapport, Courteiscoll. (2004) ont considéré que la méthode
d’attribution des génotypes identiques la plusiségldont dépend le nombre de recaptures,
était celle éliminant toutes les recaptures étantemues a plus de 15 km du lieu de la
capture, ce qui a mené a une estimation finale 1deo8rs ([745, 903]) [tableau 16]. La
densité dérivée de cette estimation d’abondancdee$t50 ours/10 km2 ([1,4; 1,6]), ce qui
est presque égal a celle obtenue par notre apph/éhde 1,53 ours/10 km2 ([1,2; 2,0]),
mais trés différent de la densité obtenue par lathode ML SECR dansR
(8,12 individus/10 km2, [4,7; 14,1]).

5. ESTIMATION DE LA DENSITE SELON DIFFERENTS SCENAR IOS
D’ECHANTILLONNAGE PAR SIMULATION

5.1. Objectifs et méthodologie des simulations

Un inventaire de I'ours noir utilisant la reconrsgiace individuelle par analyse génétique
des poils implique un investissement importantessources humaines et financieres. Par
exemple, le succes d'un tel projet demande d’obteminombre assez élevé de captures et
de recaptures. Or, le nombre de recaptures augnmerde le nombre de stations
d’échantillonnage, mais plus de stations impligne période d’installation plus longue,
plus d’échantillons de poils, des analyses génésiquius dispendieuses, etc. Il est par
conséguent important de trouver un compromis aabépentre le colt de I'opération et la
précision des résultats obtenus. Nous avons dadi éa relation entre le nombre de

pieges et la précision des estimations de dengitéta de la base de données de R2001. Il
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n'a pas été possible de faire le méme exercice lageonnées de R2003-E, car il n’y avait

pas assez de stations disponibles (32).

En utilisant cette base de données, nous avomséktidensité pour différents scénarios en
faisant varier le nombre de stations et nous awammsparé la précision des estimations
issues de ces simulations. Nous avons retiré @éatent de 10 a 90 % (par tranche de
10 %) des stations parmi celles disponibles, eantréine nouvelle base de données a
chaque itération. Nous avons ajusté I'historiquecdpture en fonction de l'identité des
stations retirées. Le tableau 17 présente le nooidreaptures, de recaptures et de stations
conservées dans les simulations. Nous avons calautiensité en utilisant I'approche
ML SECR dans le logiciel statistique R. La largale la band&V utilisée était celle
suggérée par le logiciel R (fonctimuggest.buff¢r Les modéles incluant la variable de
réponse comportementale a une premiere captai@nt pas été utilisés vu la piétre qualité
des résultats gu’ils ont fournis pour presque ®Ués analyses effectuées avec MARK,
DENSITY et R. Les modéles pour lesquels le logiBeduggérait que le biais excédait 1 %
de la densité prédite ont été abandonnés, de mé&meceux montrant des messages
d’erreur indiquant I'échec de la maximisation desdaisemblance. La densité pour chaque
base de données a été calculée avec la moyennérpende tous les modéles lorsque le
meilleur modele avait un poids inférieur a 0,90.nDde cas contraire, seul le meilleur

modele a été utilisé pour I'estimation.

Tableau 17. Nombre de captures, de recaptures €atilens conservées pour chacune des
bases de données utilisées dans les simulationsefiant d’estimer la densité d'ours a
partir d’'un sous-échantillon des stations.

Pourcentage de Nombre de Nombre de  Nombre Nombre de

stations conservées stations captures  d’individus  recaptures
10 27 59 48 9
20 55 128 91 37
30 81 186 149 37
40 110 253 190 63
50 136 319 255 64
60 164 366 296 70
70 192 444 347 97
80 219 496 387 109
90 247 553 428 125
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Comme suggeéré par Garshelis (2011), les estimatienmpulation ou de densité servant a
la gestion des populations devraient avoir une gdvdibé de 95 % ou se trouver a 25 % de
la taille ou de la densité réelle de la populatidotrement dit, les limites inférieures et

supérieures des intervalles de confiance (a unl $ewi95 %) ne devraient pas étre

inférieures ou supérieures a 25 % de I'estimatious avons donc évalué la précision des
estimations en calculant le pourcentage de déwiates limites inférieures et supérieures
des intervalles de confiance par rapport a I'ediona Nous avons utilisé une régression
linéaire pour évaluer la relation entre la propmrtde stations conservées et la déviation

des limites inférieures et supérieures des estimgaiile densité.

5.2. Résultats des simulations

La maximisation de la vraisemblance a échoué pmabhses de données pour lesquelles
seulement 10 % et 20 % des stations ont été caesrprobablement a cause d’'un nombre
insuffisant d’évenements de capture et de recagtaldeau 18). En effet, le nombre de
recaptures est identique pour les bases de dorméms 20 % et 30 % des stations,
toutefois, le nombre d’individus différents ideréd est largement supérieur pour celles

avec 30 % des stations.

Tableau 18. Estimation de la densité, erreur typdemntification du meilleur modéle selon
la proportion de stations conservées dans la bmgemnhées de R2001.

Pourcentage de
stations conservées

(%) Densité  Erreur type Meilleur modele
30 6,41 5,68 g(th)s(h)
40 4,76* 1,33* n/d
50 8,61 2,40 g(t)s(h)
60 4,82 0,81 g(th)s(h)
70 5,06* 0,91* n/d
80 7,57* 1,47* n/d
90 5,27 0,76 g(t)s(h)
100 5,43 0,77 g(t)s(h)

* Estimations issues du calcul de la moyenne paraldes modéles candidats.
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La précision des estimations de densité dimineasigue le nombre de stations conservées
augmentait (figure 5). L’équation 10 décrit la tada linéaire négative entre la proportion
de stations conservéeq (et la déviation des limites inférieures des wadles de
confiancey) :

y = 326,14 — 6,48+ 0,04¢ (Equation 10

En posanty = 50% et en résolvant I'équation 10, il est possié déterminer le nombre
minimum de stations requises pour obtenir une emeximale de 25 % de part et d’autre
de l'estimation, c’est-a-dire que les limites indére et supérieure de l'intervalle de
confiance ne sont pas a plus de 25 % de l'estimali® densité. La résolution mene a
I'obtention dex = 81,1 % des stations originalement utilisées 2001, soit 222 stations.

Ainsi, un minimum de 222 stations serait requiss lale l'inventaire de R2001 pour

maximiser les chances d’obtenir, en moyenne, |leauvde précision recherché pour la
gestion des populations.

200 ~
180 -
160 ~
140 ~
120 ~
100 -
80 -

Précision totale (%)

60 -
40 -

20 ~

0 T T T T T
20 30 40 50 60 70 80 90 100

% des stations conservées

Figure 4. Relation entre la précision de I'estimatile densité (étendue de l'intervalle de
confiance divisée par I'estimation) et le pourcgpté) de stations conservees pour
I'estimation de la densité pour R2001.
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6. DISCUSSION ET RECOMMANDATIONS

6.1 Nombre et disposition des stations d’échamtiibge

Les simulations ont démontré qu’'un minimum de 22#%ans d’inventaire aurait permis
d’obtenir, en moyenne, une precision acceptable wgestion des populations dans le
cadre de l'inventaire de R2001. Cependant, un ergrhes attentif des données issues des
simulations indique que, méme avec un tel échantilplusieurs estimations n’avaient pas
la précision recherchée. Dans ce contexte, noy®rsoque 250 stations constitueraient un
minimum plus conservateur. Ce nombre est supéaeurombre de stations généralement
utilisées dans les études semblables. La disposites stations d’échantillonnage est un
élément important dans la réussite de ce type éftaire. Dans le cadre des inventaires
rapportés dans le présent rapport, les statiomsnétpositionnées de facon assez uniforme
selon une densité de 1,0 a 1,2 station/20 km2iteedlse R2003-E est le seul site pour lequel
la disposition des stations était en grappes avecdensité de 0,15 station/20 km2 (les
stations étaient aussi distribuées en grappes $2003, T2003 et V2003, mais la densité
n'a pas pu étre estimée pour ces sites). Malgfailtée densité des stations pour R2003-E,
le taux de recapture était le deuxieme plus éleviples sites, ce qui pourrait s’expliquer
par la disposition en grappes des stations. Cdtsergation concorde avec Roy et coll.
(2007) qui ont rapporté que l'utilisation de cingt®ons par parcelle plutét qu’'une seule a
permis de capturer de nouveaux individus, parécainent des femelles. Cette approche
permet de maximiser les chances d’avoir des repepeet de diminuer les codlts reliés au
temps requis pour les visites hebdomadaires. Nomggs que la disposition en grappes
pourrait étre avantageuse, particulierement pouvriioun grand territoire. Cependant, une
disposition en grappes des stations ne permet @aoavrir une superficie totale aussi
grande qu’une disposition uniforme. De plus, ladence est de mise lorsqu'on doit
extrapoler la densité a une grande aire d’études ajoe seulement une faible proportion de
celle-ci a été échantillonnée (Boulangécoll., 2004).
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6.2 Efficacité de la méthode de capture et deltedes poils

Le piege triangulaire a été préféré a I'enclos idekfarbelés dans les études réalisées en
Abitibi-Témiscamingue (Courtois et coll., 2004; Reycoll., 2007). Cette méthode a été
retenue, car elle est moins dispendieuse et lasrstasont plus rapides a installer (Lemieux
et Desrosiers, 2002) et elle a aussi fait ses peailleurs en Amérique du Nord (p. ex.,
Woods et coll., 1999; Boersen et coll.,, 2003). Nous cryaependant que le piége
triangulaire a le désavantage d'offrir une faibigexficie de barbelés aux ours qui se
présentent a I'appat. Ceci pourrait augmenter dénablement le risque de contamination
des échantillons (ours multiples), notamment dassrégions ou la densité d'ours est
élevée et ou les chances sont élevées d’avoirsiéevile plusieurs ours dans la méme
semaine. Nous recommandons donc l'utilisation d@nae barbelés (environ 30 m de
circonférence) dans les cas ou la contaminationédkantillons de poils (ours multiples)

est probable.

Quant aux méthodes de récolte des poils, les regpparstants sur les inventaires faisant
I'objet du présent rapport ne font pas mention el lefficacité. Toutes ces études ont
utilisé la dessiccation dans une enveloppe de pdpast important de porter des gants lors
de la récolte des poils pour éviter toute contatronade I'ADN, particulierement si les
marqueurs microsatellites utilisés pour le génaggpaont communs a l'ours noir et a
’humain ou si le sexage des individus est réafiaé un autre protocole que celui de
Yamamotcet coll. (2002).

Il est difficile de dire si le regroupement des aiilons de poils retrouvés sur un méme
piege lors d’'une visite hebdomadaire est une badée en se basant sur les résultats
obtenus dans le présent rapport. Toutefois, Tredickoll. (2007) ont montré que les

échantillons de poils retrouvés sur des pointesbddelés séparées par une pointe
d’intervalle provenaient d’individus difféerents dark3a 55 % des cas. Ainsi, nous
suggérons que des échantillons de poils séparésmpagrointe de fil barbelé « vide » soient

considérées comme des échantillons différents. Qet¢hode implique cependant une
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augmentation du nombre total d’échantillons de spaui devront étre analysés et,

conséquemment, des codts reliés aux analyses géesti

6.3 Efficacité des appats et des leurres olfactifs

Les retailles de gateaux commerciaux combinéesvaparisateur commercial ou composé
d’huile de phoque et de chair de phoque en décatpo®nt permis d’attirer les ours
noirs aux stations. Ces leurres et appats sontrgéngent abordables et accessibles (voir
Lemieux et Desrosiers [2002], pour une liste extieeisdu matériel utilisé et des codlts
pour I'étude de L2000). Cependant, afin de respdete suppositions de I'approche de
CMR, il faut éviter d'utiliser un appat qui seraitsceptible de retenir les ours a proximité
des stations. A cet effet, I'utilisation d’un sirepleurre olfactif (p. ex., huile de poisson,
huile essentielle d’anis, sang, etc.) devrait ptreilégiée. Si un appat est utilisé, il devrait
étre en quantité suffisamment petite pour ne pastitaer une récompense intéressante

pour l'ours.

6.4 Période et durée de I'échantillonnage

Les périodes d’échantillonnage des études dédatitas le présent rapport se sont étendues
du début juillet a la mi-septembre (tableau 5).t&les auteurs ont suggéré de réaliser les
inventaires plus tét dans la saison estivale pouteré d’échantillonner les longues
excursions de quéte alimentaire qui se produisénémplement a la fin de I'été (prémisse
de fermeture géographique violée; Rogers, 198dg girofiter de la rareté des petits fruits
en juin pour maximiser le taux de capture aux @tati(Gignacet coll., 2008). Il est donc
possible que les inventaires analysés dans le rgrésgport aient enregistré des
mouvements de grande envergure a cause de la p&ssdz tardive a laquelle les travaux
ont été réalisés. Nous suggérons que l'inventadse pbpulations d’ours noirs soit réalisé
tout de suite apres la saison de chasse du pristé@mguin ou en juillet) afin de minimiser
les chances que les animaux effectuent de granqdisogénents reliés a la quéte alimentaire,
ce qui pourrait compromettre le respect de la ssifipa de fermeture géographique de la

population. De plus, concentrer I'effort d’échadpotinage sur quatre semaines pourrait
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limiter les chances de violation des suppositiores fdrmeture démographique et

géographique.
6.5 Analyses génétiques

Le succés des analyses génétiques est essendigiéasisite de ce type d’inventaire. Les
études décrites dans le présent rapport ont utjlisére ou cinq marqueurs microsatellites.
Le choix du nombre de microsatellites repose supriababilité d’identité, qui varie
grandement dans la littérature, par exemple de ¥1B“ avec 13 marqueurs
microsatellites (Robinson et coll., 2007) a 0,88&ca8 marqueurs (Boersen et coll., 2003).
Nous croyons gu'il serait avantageux de faire unmle préliminaire visant a établir le
nombre et I'identité des marqueurs optimaux pouximeer les chances de différenciation
individuelle. Une facon d’aborder le probléeme duntoe de marqueurs microsatellites a
utiliser est de considérer la méthode d’analyseswgtout de réanalyse des génotypes
semblables. Paetkau (2004) recommande de réanabyseles génotypes qui different par
trois microsatellites ou moins (nommés 3MM-paiS¢tte méthode est plus conservatrice
par rapport aux méthodes de réanalyse précédeiitd-pairs et 2MM-pairs; Woodst
coll., 1999; Paetkau, 2003), et elle permet d'augerela précision des appariements de
génotypes tout en utilisant un nombre limité dequaurs microsatellites. En s’appuyant
sur les recommandations de Paetkau (2004), l'atiie de cinga sept marqueurs
microsatellites possédant une grande diversitdical® devrait étre suffisante pour le
génotypage des poils d’ours noirs, combinée alibation de la méthode de réanalyse
sélective des génotypes différents sur trois mangueu moins.

Sanderlinet coll. (2012) ont récemment montré que pour wifation d’ours noirs de la
Géorgie, de 7 a 9 marqueurs étaient nécessairasoptenir une probabilité d’erreur de
génotypage suffisamment faible pour la reconnacsandividuelle. Leur conclusion se
base sur l'utilisation d’'un algorithme récemmenvaléppé permettant de déterminer le
groupe optimal de microsatellites (hombre et idépen fonction de contraintes génétiques
(probabilité d’identité Plsip], probabilité de délétion d’alleld}A] et probabilité de faux

alléles FA] désirées) et financiéres (colts des analysestiggeéC®). L’algorithme de
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Sanderlinet coll. (2012) se base sur une lidig e tous les microsatellites candidats (
i=1lal) a la sélection pour lesquels différents patroregehcement seront testés.

L’algorithme vise donc a minimiser les co(ts dealgses génétiques.

c®=C,+C ZiL=1 X, (Equation 11)

ou G représente le colt de base des analyses k €0t d’analyse par échantillon. La

minimisation des codts est sujette aux contrais@sntes :

Plgy =ML (Pl XX +1-%) < f, (Equation 12)

Si

ouf est la limite supérieure de la probabikk;, désirée;

L
- (DA ., XX, .
DAM - ZIZJ.( Anedlannel ) < g’ (Equatlon 13)

L
IR

ou DAM est la probabilité moyenne pour tous les marquder$assemblage évalué de

délétion d’alléle DA) et oug est la limite supérieure de la probabilll&M désirée;

L
_(FA cgiane X X, 3
FAM = Z'zl( edane ™ X) <h, (Equation 14)

P

ou FAM est la probabilité moyenne de faux allel€®) pour tous les marqueurs de

I'assemblage évalué et bitest la limite supérieure de la probabilR&M désirée.

Les auteurs ont procédé a la sélection des assgesblsuellement en représentant
graphiquement en 3D les résultétsib, DAM et FAM en fonction du nombre de loci
utilisés et du respect des limites supériefirgseth. lls ont ainsi pu déterminer le nombre
et I'identité des loci optimaux pour différencierslindividus de la population a I'étude.
Cette méthode permet a la fois de déterminerlsidkyet alloué aux analyses génétiques est
réaliste par rapport au niveau de précision dégirée maximiser la précision en fonction

du budget disponible.
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Malgré le codlt élevé des analyses génétiquest is@mshaitable de faire analyser le plus
grand nombre possible d’échantillons de poils tbus inventaire. En effet, 'augmentation
du nombre de recaptures fait monter rapidementiean de précision des estimations
d’abondance et de densité. Si possible, tous leanéilons récoltés devraient donc étre
analysés pour maximiser les chances d’obtenir geémeinents de recapture. Courtets
coll. (2004) ont aussi testé plusieurs scénariosales-échantillonnage afin de limiter le
nombre d’échantillons de poils a analyser et, anésiuire le colt d’'un inventaire. Tous les
scénarios testés ont mené a une sous-estimatiantaile de la population (tableau 19). Si
toutefois un sous-échantillonnage des poils doé &talisé, nous proposons d'utiliser les

critéres suivants pour effectuer la sélection :

- Qualité des échantillons. Il est hautement prétérde conserver les échantillons
avec beaucoup de poils ayant une racine. Les chadeesuccés sont ainsi

maximisées et les risques d’erreurs, minimisés;

- Répartition des échantillons sur le fil barbeléisBu'il est fort probable que deux
échantillons récoltés sur des pointes de barbalésessives aient de bonnes
chances d’appartenir au méme ours, il devrait @ifésant d’en faire analyser un

seul;

- Date et numéro de la station. Un échantillon ath&orie, une « valeur ajoutée »
plus grande s'il provient d’'une station ou il y @van seul échantillon ou peu
d’échantillons, comparativement a une station ouyilavait de nombreux

échantillons lors d’'une session d’échantillonnagendte.
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Tableau 19. Estimations d’abondance obtenues attidonde différents scénarios de sous-
échantillonnage. Tiré de Courtascoll. (2004).

Simulation (modele retenu dans la simulation) Populationt S.E.
1 Avec toutes les données {MChao) 1103 108
2 Sessions d’échantillonnage 1, 2 et 3)(M 627+ 79
3 Sessions d’échantillonnage 3, 4 et 3)(M 690+ 23
4  Avec le piége 1 de chaque parcellg)jM 504+ 68
5 Avec le piége 2 de chaque parcelle @hao) 541 80

6 Sessions 1 et 2 considérées comme une périoaeadpuage 696+ 86
alors que les sessions3, 4 et5 servent aux reespt
(estimateur de Petersen)

7 Méme scénario qu'au point précédent, mais enisanil 656+ n/d
I'estimateur de Chapman

8 Une session de marquage (S1 et S2) avec uneorsedsi 577+ 93
recaptures (S3 seulement) [estimateur de Petersen]

6.6 Analyses démographiques

Fermeture démographique et géographique des pdpuakat’ours noirs

La fermeture des populations est une suppositioness@ire a plusieurs analyses
démographiques actuellement disponibles pour l&tdes populations. Toutefois, la

plupart des études présument qu’elle est respeea®e pour autant la veérifier. Comme

mentionné précédemment, le fait de considérer faulption d’étude comme fermée permet
d’utiliser les modéles de populations fermées,squit statistiquement plus robustes, pour
estimer 'abondance. La condition de fermeture d’population peut étre maximisée en
effectuant les inventaires a I'extérieur des p@sde mise bas ou de forte mortalité, et en

délimitant l'aire d’étude en fonction de barrieregurelles. Bien que I'approche ML SECR
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exige aussi que la population d’étude soit ferneeconséquences d’une violation de cette
supposition sont moins importantes étant donnétasidération d’'une composante spatiale
dans la probabilité de détection. Nous suggérons dotilisation combinée de I'approche
ML SECR dans I'estimation de la densité a des nugbhae minimisation de la fermeture

de la population sur le terrain.

Estimation de la densité de population chez I'cwrs

Les analyses démographiques réalisées dans lenpnéggport ont permis de comparer
deux approches : celle dite traditionnelle quitesjours largement utilisée dans les études
de CMR traditionnelles utilisant la reconnaissaimcividuelle par génotypag®l(A) et une
approche plus récemment développée (ML SECR), @gticensée corriger plusieurs
problemes rencontrés avec la méthode traditionnelégproche ML SECR a fourni dans
tous les cas des estimations de densité plus psédious croyons donc que cette approche
devrait étre utilisée pour évaluer les populatidi@mirs noirs au Québec. Les ML SECR
offrent divers avantages techniques et théoriguas pestimation de la densité des
populations. En effet, I'estimation de la densié¢ |a ML SECR peut étre réalisée dans les
logiciels DENSITY 4.4 et R. Ces plateformes de arbsont relativement simples et offrent
une sortie de résultats facile a interpréter. Lal@hisation peut toutefois s’avérer longue
lorsque le nombre de stations d'échantillonnage ékvé. L’extensiosecr de
I'environnement de travail R semble mieux performee DENSITY lorsque le nombre de
stations est élevé. L'approche ML SECR permet éagne en considération I'arrangement
spatial des stations d’échantillonnage dans larchit@tion de la fonction de détection des
individus. L’aire utilisée pour calculer la densités individus est modélisée a chaque piege
et elle est donc moins dépendante du positionnedenautres pieges, comme l'est l'aire
effective calculée par DENSITY avec les polygonasvexes et concaves. Le déplacement
d’'une station peut ajouter ou, au contraire, retirge surface de I'aire effective puisque le
logiciel tentera de rejoindre toutes les statioosrdermer le polygone, qu’il soit convexe
ou concave. Dans la procédure de ML SECR, le déplant d’'une station a des effets
beaucoup moins importants, voire nuls, sur la dénsiussi, il est important de modéliser

la probabilité de capture de tous les individuspma&eux dont la probabilité de capture est
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tres faible, pour éviter des biais dans I'estimatile la densité (Borchers et Efford, 2008).
La probabilité de capture étant dépendante decaisation des stations, il est important
d’intégrer cette dépendance spatiale a la modilisat a I'estimation de la densité.

Dans le présent rapport, lintégration de la vdedbaux modéles dans l'approche
ML SECR a été difficile dans la majorité des cdsedt possible que le nombre de
recaptures ait été trop faible pour estimer cedtéable. Nous suggérons tout de méme de
vérifier la performance des modeles contenant teabkeb et de s’assurer que la quantité
d’appat fournie est suffisamment faible pour limitees chances d'une réponse

comportementale positive.

Nous soulignons l'importance d’obtenir une estim@trelativement précise de la densité
de population d’ours noir. L’ours noir, comme toles autres ursidés, est une espece
longévive dont la productivité est relativementbfai Ainsi, la période de rétablissement
d’une population apres une surexploitation estlendPar exemple, Miller (1990) a montré
par des simulations qu’une population d’'ours naivec des taux de reproduction et de
mortalité optimistes, et dont I'effectif a été rédie moitié par la chasse, prendra 6 ans a se
rétablir si la récolte est interdite, 9 ans sidealte est réduite de 50 % et 17 ans si la récolte

est réduite de 25 %.

7. CONCLUSION

En somme, la méthode d’inventaire utilisant la rew@issance individuelle par génotypage
des poils est réalisable et avantageuse pour Bétied populations d’ours noirs au Québec.
Nous avons déterminé un certain nombre de reglesgecter pour favoriser les chances
d’éviter les principaux problémes potentiels ass®@& cette approche. En résumé, nous

recommandons ce qui suit :

1. Reéaliser quatre sessions d’échantillonnage d’ungase chacune a partir du mois de

juin ou juillet, a I'extérieur des périodes de prdments par la chasse et le pieégeage;
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2. Utiliser un minimum de 200 stations d’échantillogeapour obtenir une précision
acceptable pour la gestion. Les stations devrad¢m disposées de telle sorte que
chaque ours dans l'aire d’étude puisse avoir aecas moins une station durant la
période de l'inventaire. A cet effet, considéranlittérature disponible sur les domaines

vitaux, nous recommandons d’utiliser udensité minimale d’'une station tous les

25 kntf dans les milieux de faible productivité (p. e>orét de coniféres) et d'une
station tous les 15 Ktlans les milieux plus productifs (p. ex., forékte);

3. Utiliser des enclos de fils barbelés d’'une circoziée minimale de 25 m pour limiter
les risques de contamination des échantillons de (@urs multiples);

4. Récolter les poils sur les pieges avec des garitaida d’'un support de couleur pale
(feuille de papier, carton, plastique) en suppospd les poils sur deux pointes de
barbelés adjacentes proviennent du méme ours etequeespacés d’'une pointe vide
proviennent de deux ours différents;

5. Noter, sur le terrain, le nombre de poils et laspriee ou non de follicules pour chaque
échantillon afin de faciliter les analyses généiijet le sous-échantillonnage, au
besoin;

6. Brller a la torche les fils barbelés apres la téadés échantillons de poils;

7. Conserver les poils dans des enveloppes de pagpigrles faire sécher a I'air libre.
Lorsque I'échantillon est sec, celui-ci peut émereposé avec des billes de silicate dans
un sac de plastique (style « Ziplock ») pour letgger de I'humidité environnante et
conserveé a la température de la piéce;

8. Réaliser les analyses génétiques dans les sixsumiant la récolte des poils;

9. Utiliser l'algorithme de Sanderliret coll. (2012) lors d'une analyse génétique
préliminaire afin de déterminer 'assemblage dequaur microsatellites permettant
I'identification individuelle & moindre codt;

10.Utiliser la méthode de réanalyse sélective des rditlams semblables dont les
génotypes difféerent pour trois marqueurs ou mdshé\l-pairs);

11. Utiliser I'approche ML SECR dans R pour estimedéasité de population.
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Annexe 1.Modalité d’échantillonnage et résultats partieistddes de CMR utilisant la
reconnaissance individuelle par génotypage des p&dlisées chez I'ours noir.
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Annexe 2.Cartes des secteurs d’'inventaire de I'ours noigitibi-Témiscamingue
de 2001 a 2003.
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Disposition spatiale des stations d’échantillonndges de I'étude de I'été 2001, en
périphérie de Rouyn-Noranda dans la région de tiBbTrémiscamingue

Disposition spatiale des stations d’échantillonniage de I'étude de I'été 2002 a Roger-
Rapide 7 (R2002)
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Disposition spatiale des stations d’échantillonndges de l'étude de [I'été 2002 a
Senneterre (S2002)

Disposition spatiale des stations d’échantillonndges de l'étude de [I'été 2002 a
Témiscamingue (T2002)

97



Disposition spatialedes stations ’échantillonnlms de I'étude de I'été 2003 a Rouyn-
Noranda Ouest (R2003-0)
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Disposition spatiale des stations d’échantillonnbye de I'étude de I'été 2003 a Rouyn-
Noranda Est (R2003-E)

Disposition spatiale des stations d’échantillonndges de l'étude de [I'été 2003
Senneterre (S2003)

QJ/
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Disposition spatiale des stations d’échantillonndges de l'étude de [I'été 2003 a
Témiscamingue (T2003)
Disposition spatiale des stations d'échantillonndges de I'étude de I'été 2003 a

Ville-Marie (V2003)
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Annexe 3.Mode d’emploi pour le logiciel IDENTITY 4.
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Le logiciel IDENTITY 4 permet de déterminer les neai de génotypes semblables parmi un
lot de génotypes identifiés sur au moins deux nmeucgli microsatellites. Une description
plus détaillée du programme et les instructiondiliation sont disponibles sur le site
http://www.uni-graz.at/~sefck/

Le programme IDENTITY 4 est disponible attp://www.uni-graz.at/~sefck/Cliquez sur
Download Il est préférable d’enregistrer le logiciel dilmment sur le C:\. Créez un dossier
qgue vous nommerez IDENTITY et dans lequel vous dépaz le logiciel. 1l sera plus facile
par la suite d’ouvrir le logiciel a I'aide d’'unerfétre DOS.

. Ouvrez une fenétre DOS. La route d’acces pourriatfe DOS est différente d’'un systeme
Windows a l'autre, mais elle est disponible, lapald du temps, dans les accessoires du
menu « Démarrer ».

. Une fois la fenétre DOS ouverte, il faut « ouvrites logiciel IDENTITY en écrivant

CAIDENTITY ou cd CAIDENTITY si vous avez enregistle logiciel sur le C:\. Vous
devriez voir apparaitre une ligne C:\IDENTITY> confant que le programme IDENTITY
est maintenant ouvert.

. Tapez maintenant le nom de votre fichier & analgsé suite de C:\IDENTITY> de la
fagcon suivante : identity filename.csv. Le fichimit étre en format .csv, enregistré dans le
répertoire IDENTITY que vous avez créé sur le Ca\base de données doit étre formatée
ainsi :

No Cultivar Locusl Locus] Locus2 Locus2
] Griiner Veltliner 22 230 134 154
2 Cultivar 101 224 224 122 137
2 144 138 138

II'y a donc deux colonnes pour chaque microsate(libcus), la premiére colonne d'un
locus contenant la premiere section de la séqugénétique et la deuxiéme colonne, la
deuxieme séquence génétique du locus. Les génatypasplets a un locus peuvent étre
inclus dans l'analyse. Il faut alors laisser ennbldes cases correspondant aux deux
séquences du locus. C’est a l'utilisateur que rdvlia responsabilité de déterminer le
nombre minimal de loci a utiliser pour la déterntioia des paires d’individus semblables.
Par exemple, les individus ont été identifiées adBade cinq marqueurs microsatellites.
Toutefois, le génotypage n’a pas bien fonctionng petur plusieurs individus, des
marqueurs microsatellites n'ont pu étre amplifiésest possible de garder seulement les

génotypes complets sur au moins trois loci et Wiet a [utilisateur d’enlever
manuellement les individus qui ne répondent pas Gitere.
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. Une fois le nom du fichier a analyser indiqué, agausurEntrée Une série de données et
de commandes apparaitra rapidement a I'écran DOSqgue I'analyse est terminée, une
ligne Program finishedapparaitra. La fenétre DOS peut alors étre fermée.

Les résultats de I'analyse sont enregistrés dineete dans le répertoire IDENTITY sur le
C:\. Une description du contenu de chaque fichersdrtie du logiciel IDENTITY est
disponible dans le manuel d’instructions PDF. Dengas de l'identification de paires
d’individus « identiques », c’est le fichier nanef5YN qui nous intéresse. Ouvrez ce
fichier avec le bloc-notes ou tout autre éditeuficlgier texte. Ce fichier présente une liste,
en trois colonnes, des paires d'individus sembfableest plus pratique de sélectionner tout
ce qu’il y a dans la liste et de le copier dansfiahier Excel. Supprimez la colonne du
centre, supprimez tous les signes négatifs dedmipre colonne et vous obtiendrez ainsi
une liste des paires d’individus semblables. Lésvidus portant des astérisques indiquent
que le génotype pour ces individus était incomplet.

. Cette liste peut étre epurée. Par exemple, si gongaissez le sexe des individus et que
vous avez un bon niveau de confiance dans la méttiedexage, il peut étre intéressant de
comparer le sexe des individus identifiés commentidaes. Ainsi, toutes les paires
d’individus dont le sexe differe peuvent étre étigas. Aussi, certaines répétitions peuvent
étre éliminées. Par exemple, nous avons obteraless suivantes :

18 =45
18 =56
18=178

Il faut premierement s’assurer que 45 est ausdi &§8 et a 78 et que 56 est aussi égal
a 78. Si c’est le cas, les lignes 45 = 56, 45 ={/86 = 78 peuvent étre supprimées, puisque
de toute facon, les individus 45, 56 et 78 seremtplacés par 18 dans la base de données.

. Une fois que la liste de paires d'individus « idgnés » a été épurée, il faut maintenant
remplacer le nom de I'un des individus de la paiae le nom de l'autre. La substitution
doit se faire manuellement.

. Une fois les substitutions de noms terminées, omsvez reconstruire I'historique de

capture-recapture en considérant que, par exenipiglividu 18 a été capturé a
trois reprises.
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Annexe 4.Mode d’emploi pour le logiciel CloseTest.
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Le logiciel CloseTest permet de vérifier le dege feérmeture démographique d’'une
population selon le test proposé par Stanley etnligam (1999). Le logiciel teste
I'hnypothése nulle d’'une population fermée selonnedéle M (time specifiy contre
I'hnypothése alternative d’une population ouvertilisde modéle de Jolly-Seber. La nature
de la violation de la fermeture peut étre distirgg(eddition ou soustraction d’individus) et
les sessions d’échantillonnage pour lesquelleapaasition de fermeture était respectée ou
non sont identifiées.

Le programme est disponible gratuitement au
http://www.fort.usgs.gov/Products/Software/clogtestCliquez  sur ctinstall.exe. Le
programme fonctionne sous Windows 2000 ou XP sezhém

. Ouvrez CloseTest. La fenétre d’accueil apparaiguék surMain menupour poursuivre.

Une petite fenétre comprenant cing options apparait’option Open permet de

sélectionner la base de données a analyser. Liopiew resultspermet de consulter les
résultats sauvegardés des tests précédents. liogieav PDFpermet de consulter l'article
de Stanley et Burnham (1999) qui explique les t&tdu test réalisé par le logiciel.
L’'option Help donne accés a la rubrique d'aide. L'opti&xit permet de sortir du
programme.

. Cliguez surOpenet sélectionnez la base de données a analyseddmemies doivent étre
dans le format suivant : 0,1,1,0,1

0,1,0,1,1
ou chaque ligne correspond a un ours et le nombdreotbnnes correspond au nombre de
sessions d’échantillonnage. Le fichier doit étreegistré en format texte (le format .csv
permet d’avoir des virgules entre chaque chiffre).

. Une deuxiéme fenétre apparaitra, contenant lesédsnet une liste d’options dans la barre
du haut. Il est possible de corriger des erreuectiment dans cette fenétre, a condition de
cliquer surRe-loadlorsque les corrections sont terminées.

. Cliquez surAnalyzepour réaliser le test de fermeture. Une fenétsmre celle présentée
ci-dessous, apparaitra avec les résultats du test.

Data Input File= F:\Sabrina\Résultats Sabrina\R&s2000\Closetest\Historique de
capture L2000 from identity.csv
N hat= 4191
M_t+1= 106
Occasions= 7
CH Data Format= List-directed input
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Stanley et Burnham Closure Test (Low p-values ssggopulation not closed):
Chi-square statistic=  3.99723
df= 5.
p-value=  0.54981
Otis et al. (1978) Closure Test (Low p-values ssggopulation not closed):
z-value= -999.00000
p-value=  2.00000
Component Statistics of Stanley et Burnham CloSest

Tests for additions to population (Low p-valueggest there were additions)

NRvsJS 0.00000 0. 1.00000
M_tvs NM -1.00000 0. 1.00000
Tests for losses from population (Low p-valuesgasg there were losses)
M_tvs NR 3.99723 5. 0.54981
NMvsJS 0.00000 0. 1.00000

Subcomponent Statistics of the NR vs JS Test
(Low p-values on the j-th occasion indicates theeee additions
to the population between occasions j and j+1)

2 Insufficient data for test

3 Insufficient data for test

4 Insufficient data for test

5 Insufficient data for test

6 Insufficient data for test
Subcomponent Statistics of the NM vs JS Test
(Low p-values on the j-th occasion indicates thveeee losses
from the population between occasions j-1 and j)

2 Insufficient data for test
3 Insufficient data for test
4  Insufficient data for test
5 Insufficient data for test
6 Insufficient data for test

6. La sortie des résultats donne plusieurs informatiatéressantes sur la base de données. Si
on s’intéresse seulement au résultat du test deefare, il faut aller directement aux
sectiongComponent Statistics of Stanley et Burnham Clo$est Subcomponent Statistics
of the NR vs JS Test Subcomponent Statistics of the NM vs JS. T&stsont les résultats
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de ces tests qui nous indiquent si la prémisseeeture est respectée. Si ce n'est pas le
cas, les résultats indiquent s’il y a eu additian retrait d’individus et dans quelles
occasions de capture la supposition n'est pas c&speDe petites valeurs gandiquent
que la supposition de fermeture n’a pas été redspect

L’exemple ci-dessus montre un cas ou la base deédsmne contenait pas suffisamment de
données pour que le test de fermeture se réalisectement. Les valeurs ¢e= 1.00000
suggerent que IEomponent Statistics of Stanley et Burnham Clo$estne s’est pas bien
réalisé et leSubcomponent Statistics of the NR vs JSéi&ibcomponent Statistics of the
NM vs JS Teshdiquent qu’il n’y a pas suffisamment de donngesr faire le test. Dans ce
cas, il est impossible de déterminer si la popotatia I'étude était fermée
démographiquement ou non. Vous pouvez enregisréenétre de sortie de I'analyse en
cliguant surFile/Save asLe fichier sera sauvegardé en format texte.
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Annexe 5.Mode d’emploi pour MARK.
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Le logiciel MARK permet d’analyser les historiquée capture-recapture et d’'estimer le
taux de survie et la taille d'une population (N)verte ou fermée. Il prend en charge
plusieurs formats de données, comme les événerdentscapture provenant d’animaux
retrouvés morts ou chassés, ou d’animaux réobsanais pas recapturés. Pour une revue
complete des possibilités d’analyses de MARK etale fonctionnement, référez-vous au
manuel électronique disponible au
http://warnercnr.colostate.edu/~gwhite/mark/mark#Documentationen cliquant sur le
lien hypertextdProgram MARK A Gentle Introduction

l.Le programme MARK est disponible gratuitement & drié&sse suivante:
http://warnercnr.colostate.edu/~gwhite/mark/mark#ibownloading
Pour télécharger MARK, cliqguez ssetup.exeVous pouvez enregistrer le programme
dans le répertoire ®Yogram file

2.Une fois le programme installé, ouvrez MARK. Laé&te d’accueil apparaitra. Cliquez
sur File/New File ou sur le bouton représentant une feuille ave¢ableau superposeé
juste en dessous ¢ide. La fenétre de travail apparaitra.

3.Sélectionnez le type de données dans la liste éhgaile I'écran. Dans le cas des données
de CMR par génotypage des poils de I'ours noitype de données a choisir €dbsed
Captures Une fois I'optionClosed Capturesélectionnée, il y aura une fenétre listant les
différentes sous-options possibles. Choisissezitiapqui convient et cliquez sur OK.
Dans le cas qui nous intéresse, la sous-optionossictestFull Closed Captures with
Heterogeneity

4.Dans la section de droite de la fenétre de tradaihnez un titre a votre jeu de données.
Sélectionnez le fichier de travail avec le bou@litk to Select FileLe nom du fichier
apparaitra dans la case en dessous et automatigudams la casBesults File Namdl
est possible de visualiser la table de donnéediguaant surView File qui deviendra
active dés que le fichier de travail sera séleatorLe format du fichier doit étre le
suivant :

Ex.: 11110 12;
10110 8; etc.

La totalité de I'historique de capture doit étre catenue dans une seule colonneu

« 1 » représente une capture et « 0 » signifiersicapture. Le dernier chiffre représente
le nombre de fois ou le méme historique de capaarait dans la population. Il est
aussi possible de travailler avec un format d’higtee de capture ou chaque ligne
représente un individu et donc que le dernier ah#ivant le point-virgule est un « 1 ». Le
fichier doit étre en format « namefil@p ». Pour créer un fichier « .inp », il faut utiliser
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un éditeur de texte comme le bloc-notes ou EditPdad. Vous pouvez d’abord
enregistrer votre historique en format texte aabuiation (en s’assurant que les valeurs
de I'historique de capture apparaissent dans laem@ionne au départ pour qu'ils ne se
retrouvent pas séparés par des tabulations). Ouegrézhier texte avec un éditeur de
texte, puis enregistrez-le en ajoutant .inp aralti nom de votre fichier.

5.Une fois que la table de données a été sélectipnpééiez que les options dans le coin
en bas a droite de I'écran de travail de MARK sad#quates. Ces options permettent de
déterminer le nombre d’occasions de capture, ditajodes attributs de groupe et de les
nommer, de déterminer l'intervalle entre chaqueasimn de capture si ce dernier n’est
pas constant et de déterminer le nombre de « meixtull est a noter qu’avec le type de
donnéesFull Closed Captures with Heterogeneity est impossible de spécifier les
intervalles de temps entre les occasions de capture

6.Une fois toutes les options de base déterminégaiyap surOK dans le coin en bas a
droite de I'écran. Un message apparaitra spécifiarun fichier a été créé avec les
résultats. Appuyez suxccept

7.Une fenétre rectangulaire nomnm@mbability of Mixture(pi) devrait apparaitre avec une
seule case portant un « 1 ». Cette fenétre moatreinbre (une case) de paramétres a
estimer et le nom (1) du paramérea estimer. Vous pouvez ouvrir les fenétres des
autres parametrgs(probabilité de captureg, (probabilité de recapture) et N (abondance)
en sélectionnant I'optioRIM de la barre d’outils et en choisiss@yen Parameter Index
Matrix. Une fenétre apparaitra vous permettant de chi@siparametres pour lesquels
vous voulez visualiser les fenétres.

8.La base de la création de modéles dans MARK esblfdification de I&PIM Chartet de
la design matrix Il est souhaitable de travailler exclusivemenéava design matrix
puisque qu’elle permet de faire tous les modelepatiibles pour led-ull Closed
Captures with Heterogenejtyalors que laPIM Chart permet seulement de faire les
modeles les plus simples. Pour mieux comprendgceonstitue un®IM Chartet une
design matrixréférez-vous aux chapitres 6 et 14 du manuetréleique de MARK.

9.Pour débuter la construction d’'udesign matrix cliquez surDesign/ReducedSachez
gu'’il est impossible de construire uRall matrix avec le format de donné€esill Closed
Captures with Heterogeneityne petite fenétrinput requestpparaitra, vous demandant
le nombre de colonnes nécessaires dans votre mdtadogiciel MARK met, par défaut,
le nombre de colonnes nécessaires a la construdgola matrice la plus complexe.
Appuyez suiOK.
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10.Une matrice vide apparaitra. Cliquez #sypearancepour nommer les colonnes de la
matrice. Cette étape est tres importante puisgsieélapes suivantes consisteront a
supprimer des colonnes et que pour cela, il esthéiss de les nommer. Si, par exemple,
VOus avez quatre occasions de capture, vous ausgrjlience de colonnes suivante :
Pl, INTERCEPT, E, H, T1, T2, T3, HT1, HT2, HT3, ETRT3, HET1, HET2, HETS3,
N.
Ou:
- Pl correspond au parametre pi et INTERCEPT @onée a I'origine du modele;
- E référe aEncounter group une variable qui permet de modéliser la réponse
comportementale des individus entre les événententsapture gncountey et qui
n'apparait seulement que dans les modeles aveatiearinterindividuelle;
H réfere a la composante de variation dansdbatilité de capture dans le temps;
T référe au nombre de sessions de capture. Siquatre sessions, ona Tl a T3;
Les autres colonnes représentent des interaatioine les différentes variables;
N représente I'estimation d’abondance.

11.Une fois les colonnes nommeées, appuyez Gut Il faut maintenant construire
manuellement la matrice. Utilisez la page 26 duyithe14 du manuel électronique de
MARK comme référence. Remplissez les cases aved @escalquant le modéle de
matrice de la page 26. Ajustez ce modéle en fomationombre de sessions de capture.
Remarquez que les variables d’interaction entré Edgbutent a ET2 et non a ET1 et
que les variables d’interaction entre H, E et Tudébt quant a elles a 1. Cette matrice
constitue la matrice la plus compléte, toutefoissit impossible d’estimer N avec cette
matrice. En effet, une contrainte doit étre impos&e parametrp (probabilité de
capture) pour la derniére occasion de capture (eogection 14.3.1 du manuel pour
plus de détails sur la contrainte sur le derp)erPour mettre une contrainte sur le
dernierp dans le cadre des modelegll Closed Captures with Heterogeneitly faut
supprimer l'interaction entre E et T et entre H etl faut donc supprimer les colonnes
ET1 a ETi, HET1 a HETi et HT1 & HTi en utilisantftaction DelCol/One columrou
DelCol/Multiple columns

12.La matrice nouvellement formée constitue le modelplus complexe, M, qu’il est
possible de construire avec le type de donnéed Closed Captures with
HeterogeneitySi les modéles ne contiennent pas la variapikefaut passer au type de
donnée<losed Capture with Heterogeneigyans le cadre des modeles simplesNi
et M,, il faut passer au type de donnéelwsed CapturePour changer le type de
données, cliquez sWPIM, Change data typelLa liste de tous les types de données
disponibles apparaitra. La liste complete des nasdgl’il est possible de réaliser avec
ce type de données est présentée ci-dessous :
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13.

Nom du modele Notation

Miph {N, pi, p(t), c(t)}
Mo {N, p(t), c(t)}
Min {N, pi, p(t)=c(t)}
Mbh {N, pi, p(.), c(.)}
M; {N, p(t)=c(t)}
Mp {N, p(.), c(.)}
Mh {N, pi, p(.)=c(.)}
Mo {N, p(-)=c(.)}

Ou p correspond a la probabilité de captuce la probabilité de recapturpia la
présence de « mixture group » et donc a la préséaoaariabilité danp etc, etN a
'abondance. La présence de t entre parenthesegiath présence d'un effet temporel
dans les probabilités de capture et de recaptlmes, gue la présence d'un point référe a
la constance des probabilités dans le temps. LédaknE entrg etc signifie que les
probabilités sont égales, donc qu’il n'y a pas dponse comportementale de la
probabilité de recapture apres une premiere capture

Pour faire exécuter le modélegylque vous venez de construire, cliquezRun/Run
Une fenétreSetup numerical estimation r@apparaitra, vous permettant de sélectionner
les options d’estimation que vous désirez. Comnmepae nommer le modéle que vous
venez de construire dans la caBmdel name Le nom n’influence en rien la
composition du modele. Optez pour des noms expdiciPar exemple, le modélesM
pour {Mtbh : N, pi, p(t), c(t)}. Le bloc en bas @augche de la fenétre vous permet de
choisir laLink functionque vous désirez. Par défaut, MARK rhegit comme fonction
pour desFull Closed Captures with Heterogeneigt le manuel suggére de conserver
cette fonction par défaut. Méme chose pour le bac estimatiorpour lequel I'option
par défaut estndpartque I'on suggére de conserver par défaut. Le tiodroite offre
d’autres options pour I'estimation. Pour les anedyséalisées dans le présent rapport,
aucune autre option n’'a été utilisée. Une fois bpseoptions que vous désirez sont
déterminées, cliquez s@K to run.

14. Un message apparaitra, vous demandant si vouga@jbuter les résultats de ce

modele dans la base de données. CliquezYssr Si vous avez utilisé le format

d’historique de capture avec une ligne pour chagues se terminant par un 1, le
message vous indiguera aussi un message d’averéesesoulignant que plus d’'une

ligne dans la base de données sont identigues.eSsage d’avertissement est normal,
ne vous en préoccupez pas. Cependant, il est pmssgibun autre message

d’avertissement apparaiss&Warning** error 2 from VAO9AD optimization route
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Ce message indique qu’un probleme est survenulmi®ptimisation des valeurs des
paramétres du modéle (Gary White, Université dwfaalo, commun. pers.) qui peut
étre due a une surparameétrisation du modele otailleed’échantillon trop faible.

15.Une fois que vous aurez ajouté les résultats duetaathns la base de donnégsgult
Browse) vous pourrez visualiser différentes statistiquies modele, comme dans
I'exemple ci-dessous :

Delta AlCc Model Num.
Model AlICc AICc Weights Likelihood Par Deviance
{Mtbh, N, pi, p(t),
c(t)} -2 879,386 0,1032 0,37248 0,9497 11| 318 159

16.Pour construire les autres modéles, vous pouveméder la matrice la plus compléte
(Mwh) ou celle qui est la plus prés du prochain modgle vous voulez construire en
cliquant d’abord sur le modeéle pour lequel vouslepueconstituer la matrice (le
modele deviendra bleu) et en cliquant ensuite esuoluton composé de quatre carrés
noirs, au-dessus de la liste de modeles. La matéepparaitra. Il suffit alors de
supprimer les colonnes nécessaires pour créer unveaa modele. Il est a noter que
lorsque vous changez de type de donné&deséd Capture with Heterogeneitu
Closed Capturgil est possible que vous ayez a reconstruire magrice avec le
nouveau format (modéle §J ou que vous ayez a construire la matrice a 'aidda
PIM Chart (modele M, M;, My, My). Pour ouvrir unéPIM Chart, allez dans l'onglet
PIM, cliquez surParameter index chartUn graphique comportant les paramétres en
ordonnée et des carrés bleus devrait apparaitpartk de I'ongletinitial, vous pouvez
choisir les options possibles pour construire lexiétes M, M;, M, et M,, en vous
basant sur les informations fournies dans le tabiapoint 13 ci-haut.

Modele | Colonnes a conserver dans la matrice
Min Pl, INTERCEPT,H, T1aTi, N

M1 INTERCEPT,E, T1aTi,N

Mph Pl, INTERCEPT, E, H, N
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17.Lorsque vous aurez fait tous les modéles que v@sired, votreResults Browser
devrait ressembler a une table comme celle-ci :

Delta AlCc Model Num.
Model AICc AICc Weights Likelihood Par Deviance
{Mtb, N, p(t), c(t)} -2879,4892 0 0,39220 1 11| 31,7128
{Mtbh, N, pi, p(t), c(t)} | -2879,3860 0,1032 0,37248 0,9497 11| 31,8159
{Mth, N, pi, p(t)=c(t)} -2878,467% 1,0217 0,23532 0,6 10| 34,7528
{Mt, N, p(t)=c(t)} -2847,742Q 31,7472 0 0 6| 73,5348
{Mbh, N, pi, p(.), c(.)} | -2802,8508 76,6384 0 0 5]120,4359
{Mb, N, p(.), c(.)} -2795,4059 84,0833 0 0 3|131,8958
{Mh, N, pi, p(.)=c(.)} -2728,2303 151,2589 0 0 41197,0647
{MO, N, p(.)=c(.)} -2722,7711 156,7181 0 0 2|206,5355

Vous pouvez copier et enregistrer ce tableau eualit sur le men@utput/Table of
model results/Copy to ExceVous pouvez aussi consulter les sorties pour whaq
modéle individuellement en cliquant sur le boutodr@ite de la corbeille dans le haut
de la fenétre dé&esult BrowserVous pouvez voir les estimations pour chacun des
parameétres du modele en cliquant sur le quatriemgob a partir de la gauche, et
I'estimation d’abondance (N-hat) en cliquant sucilequieme bouton (bouton bleu) a
partir de la gauche.

18.Un des avantages de MARK est la possibilité dese&alne estimation de N avec une
moyenne pondérée selon le poids de chacun des esod&ur ce faire, cliquez sur
Output/Model averaging/RealUne fenétreParameter selection for model averaging
apparaitra. Dans la liste déroulanteSiect PIM choisissez le paramétre pour lequel
vous voulez avoir une estimation. Dans le coinaut & droite de la fenétre, cliquez sur
Add to list Le paramétre apparaitra dans la grande casehel®arameter to model
average Vous pouvez ajouter le nombre de parametres ques wvoulez. Cliquez
ensuite suoOkK.

19.Le bloc-notes s’ouvrira avec les résultats du «ehoaveraging ». La moyenne
pondérée apparait tout en bas du tableau, ave@mrsear standard inconditionnelle
(unconditionnal SE Si, pour certains modéles, I'estimation du paene peut pas se
réaliser correctement, vous risquez de voir apparapar exemple pour N, une
estimation égale a M(t+1) et une SE égale a 0. \dmwsiez alors avoir dans la sortie
des résultats du « model averaging » un meskagdid parameter estimate with zero
SE?a droite. La valeur de M(t+1) peut étre visualigke cliquant sur le deuxieme
bouton a partir de la gauche dansResult Browser Ces modéles devraient étre
éliminés de la liste de modéles candidats pourreeel averaging ». Pour supprimer
ces modeéles, cliquez d’abord sur le modéle et efigensuite sur le bouton corbeille en
haut a gauche diesult BrowserRefaites ensuite le « model averaging ».
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20.Pour calculer un intervalle de confiance pour urstin&tion issue du « model
averaging », le manuel de MARK suggére une méthumdealcul qui utilise I'erreur
standard inconditionnelle fournie dans la sortie@iltats du « model averaging ». Ce

calcul est montré a la page 31 du chapitre 14.
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Annexe 6.Mode d’emploi pour DENSITY 4.4.
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Le logiciel DENSITY 4.4 permet d’estimer la tailet la densité d’'une population en
tenant compte de la disposition spatiale des sigtiteéchantillonnage. Dans ce rapport,
nous avons utilisé DENSITY pour obtenir la supéefieffective de l'aire d’étude pour

calculer une densité de population a partir d’'ustareation de taille de population issue
du « model averaging » du programme MARK.

Le logiciel DENSITY 4.4 est disponible gratuitement le site
http://www.otago.ac.nz/densityCliquez surDownload 4.4pour le télécharger. Vous
devez remplir la liste d’informations requises pti&iécharger le logiciel.

. Ouvrez le logiciel DENSITY 4.4. Une fenétre d’actsouvrira. Cliquez suContinue

Comme mentionné, le logiciel calculera une dend@&gopulation en tenant compte de
'arrangement spatial des stations d’échantilloenagous devez donc créer un fichier
contenant les coordonnées géographiques des statienfichier doit contenir trois
colonnes, a savoir TRAP ID, X COORD, Y COORD (enN)T en respectant cet ordre.
Le fichier doit étre en format texte et ne doit pastenir les titres des colonnes. Cliquez
sur le bouton contenant I'icbne d’un fichier daasase TRAP LAYOUT. Vous pourrez
sélectionner le fichier de coordonnées de vosostatiDans la liste déroulanig/pe
cliguez surProximity si vos stations permettent d’échantillonner plusidndividu par
occasion de capture et d’échantillonner un mémeviohd & plusieurs stations dans une
méme session d’échantillonnage (c’est le cas dagepia poils utilisés avec I'ours). Dans
la caseBuffer (m),tapez le nombre de metres de la zone tampon que waulez voir
apparaitre sur la carte autour des stations. Vous¢e faire varier la taille de cette zone
plus tard si vous le désirez.

. Dans la case CAPTURE DATA, vous devez sélectiotméchier contenant I'historique
de capture. Cette base de données doit avoir lmatorSESSION ID, BEAR ID,
OCCASION ID, TRAP ID (les titres ne sont qu’a titiedicatif et ne doivent pas
apparaitre dans le fichier texte). La différencéreeles sessions et les occasions de
capture est que les sessions sont les périodesslatg capture (p. ex., I'été 2001
représente une seule session), alors que les onsasont les différentes périodes de
visite des stations (p. ex., si les stations ofwetitées durant cing semaines consécutives
a I'été 2001, il y aura cing occasions de captu@daque ligne représente une capture et
non un ours. Il peut donc y avoir plusieurs ligaeec le méme BEAR ID, mais a des
stations ou des occasions de capture différentes fols que le fichier a été chargé, vous
devez spécifier le type de données que vous auvez lddiste déroulant€ype.Si vous
utilisez une colonne TRAP ID dans votre fichieridthrique de capture, alors vous devez
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spécifier TRAP ID dandype. Spécifiez XY si, dans cette base, vous avez éties
positions géographiques des stations plutdt quplsment leur identité.

. Cliquez sur le bouto@ptiondans le coin supérieur gauche de I'interface aeait. Dans
'onglet Input, sélectionnez le nombre d’occasions de captuigu€t aussi sur la case
Allow recapture within an occasiosi vous avez des individus qui ont été capturés pl
d’'une fois durant une occasion. Dans l'ondDettput cliquez lasq kmpour obtenir les
estimations de I'aire effective et de la densit&en.

. Cliquez sur le boutoRead datadans le coin supérieur gauche de I'interface aleait. I

est possible que des messages apparaissent, doggaint qu’il existe des doubles dans
la liste de noms des stations. DENSITY s’occupéedesnlever si vous appuyez sur OK.
Si des stations se trouvent dans I'historique guza, mais qu’elles sont absentes de la
liste de localisations, un message apparaitrae@easvous de corriger cette erreur, soit
en ajoutant la position de la station dans la ldgelocalisations si cette derniére est
connue, ou en enlevant I'évenement de capturesymrelant a cette station si sa position
est inconnue. Si tout est en ordre, un bloc comteplaisieurs onglets devrait apparaitre a
droite dans l'interface. Une carte devrait ausgiaagitre sous le bloCAPTURE DATA
montrant la disposition spatiale des stations.stl gossible d’afficher les captures en
appuyant sur l'optiorCaptureen haut de I'écran. Il est aussi possible d’afficke nom
des stations et les déplacements en cliqguant aedsoirr la carte et en sélectionnant
I'option dans la liste.

Pour obtenit'aire d’étude effective, cliquez sur 'ongleETA densitydans la section de
droite du module. A partir de cet onglet, il essgible d’obtenir I'aire effective d’étude a
'aide de quatre calculateurs (strip method§)anual ARL/2, MMDM, et MMDM/2.
Pour I'optionManual, vous devez entrer la largeur de la bande entblearstations que
vous désirez. Par exemple, dans le cas de I'étud@000-2003 en Abitibi-
Témiscamingue, nous avons utilisé une bande dé $4e qui correspond au diameétre
d’'un domaine vital circulaire de 20 kmz2. Il est pidde que les données soient
insuffisantes pour calculer ARL/2 et méme MMDM eM@M/2. Dans ce cas, il sera
impossible de déterminer l'aire effective d’étudee@ ces méthodes. Par défaut,
DENSITY met les estimations d’aire effective d’é&uen hectares (ha). Si vous voulez
gue DENSITY estime ces aires en km?, cliquez stol#onOPTIONen haut a gauche
de I'écran et cliquez la case kmz.

Pour obteniune estimation déabondance, cliquez sur I'onglePopulation Cet onglet
offre différents estimateurs permettant de calcliEdvondance. Choisissez le modéle
désiré et appuyez sur le bout@®, au centre en haut de l'interface. L’estimatiors@t
intervalle de confiance apparaitront a cété de Rdipn size N-hat + SE (IC 95%).
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Cliquez la cas@ppend outpuét cliguez suURUN. Vous pouvez visualiser les résultats en
cliquant sur les casddew Outputdans I'onglet ou dans le haut de I'écran. Vous pauv
aussi consulter le blogiew logpour vérifier si le test s’est bien réalisé. Gesuttats sont
enregistrés dans des fichiers textes nommés dérmity et .log, que vous devez
renommer et enregistrer si vous ne voulez pasffasez lors des prochaines analyses.
Dans le blocOPTION en haut a gauche de I'écran, vous pouvez spétifiedroit ou
vous voulez que ces fichiers soient enregistrés.

. Pour réaliser undIL SECR (maximumlikelihood spatial explicit capture-recaptyre
cliquez sur la petite boite a c6té de ML SECR darndocANALY SIS GROUREIliquez

sur la boite d’options juste a gauche du nom ML REECchoisissez les options qui vous
intéressent. Les différents modéles testés soatts@inés ici en cliquant dans les petites
cases circulaires correspondant aux paramétresapugevoulez ajouter dans le modéle.
Une fois que toutes les options sont choisies, w#purGO dans le haut de I'écran.
Selon le nombre de parametres inclus dans le modedst possible que le logiciel
prenne un certain temps a résoudre le modele. uasité du test et les résultats
apparaitront dans les fichiers Density.log et Dgrmit. Dans le Density.out, vous
pouvez retirer les informations suivantes : MLDengdensité, en individu par km?2),
MLAIC et MLAICc (les valeurs d’AIC et d’AICc), ML.& (I'erreur type), ML.LC (la
limite inférieure de lintervalle de confiance) &L.UC (la limite supérieure de
l'intervalle de confiance). Pour plus d’informatgnvoir I'article d’Efford (2009) et la
section ML SECR du site wétlitp://www.otago.ac.nz/density/
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Annexe 7.Mode d’emploi pour le paquet SECR dans le logigié.12.2.
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Le paquesecrpermet, a l'aide de I'environnement de travaidRestimer la densité avec
la méthode de la maximisation de la vraisemblancer gles données de capture-
recapture spatialement explicites (ML SECR). Lig#ition du logiciel R pour réaliser
une ML SECR offre plusieurs avantages par rapportogiciel DENSITY 4.4. Entre
autres, le test de fermeture des populations pgesrifa@t avec ce logiciel et il est possible
d’estimer la densité avec des tests non spatiaux ¢s populations fermées. Il est aussi
possible de représenter graphiquement la foncterdétectiory des individus et de
cartographier le centre estimé des domaines vitls individus et le contour de la
probabilité de détection. Pour une liste exhausties différences entre le logiciel
DENSITY 4.4 et le paquetecrdu logiciel R, voir Efford (2011).

1. Il est possible de le télecharger gratuitemeiddiciel R sur le site suivant :
http://www.t-project.org/index.html

2. Ouvrez le logiciel R. Une fois ouvert, vous degeécifier le répertoire de travail dans
lequel les bases de données sont sitwéesk(directory. Il est possible de choisir ce
répertoire de travail en cliquant sur I'ongktes, puis sur I'optionChange directory
Une fenétre apparaitra vous permettant de ch&snplacement du répertoire de travalil.

3. Chargez le paquetbind. Pour se faire, cliquez d’abord sur I'ongleackageset
choisissez l'optioninstall Package Cliquez ensuite sucoad Packageune liste des
paquets disponibles apparaitra. Cliquez sur le gtaajnind Le logiciel R le chargera
automatiqguement. L'opération prendra quelques shEdret vous verrez apparaitre la
commande attestant le chargement du paquet damaréanement de travail. Il est
possible que le logiciel vous demande de choisimunir pour le chargemeni(rror ou
CRAN mirror) Choisissez le miroir correspondant au Canadauéb€c (1 ou 2, aucune
importance).

4. Chargez ensuite la librairsecr Pour ce faire, tapeibrary(secr) dans la fenétre de
travail. Le symbole « > » apparaitra lorsque ladiitie sera chargée. Il est possible que
vous deviez charger le pagqeeicravant. Cette étape permet en fait d’avoir acdesii@s
les fonctions et aux sections d’aide relatives amiéthode de maximisation de la
vraisemblance pour des captures-recaptures spatiateexplicites (ML SECR).

5. Avant de commencer les analyses, vous devepiayoir en mains un historique de
capture en format .txt avec le format suivant : SESN ID, BEAR ID, OCCASION ID,
TRAP ID (les titres ne sont qu’a titre indicatifre@ doivent pas apparaitre dans le fichier
texte, mais les colonnes doivent apparaitre dansrdee). Vous devez aussi avoir une
base de données contenant les coordonnées géagraplies stations d’échantillonnage
en format .txt: TRAP ID, X COORD, Y COORD (en UTMordre des colonnes est
important, mais elles ne doivent pas apparaitres dearfichier texte). Il faut utiliser le
méme format que pour le logiciel DENSITY. Places fiehiers dans le répertoire de
travail que vous avez précédemment spécifié.
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6. Vous devez maintenant créer un historique déuoamontenant a la fois I'historique
de capture et I'identité de la station ou la capslest effectuée. Le logiciel R est capable
de créer ce format d’historique de capture aveéoitation read.capthist Choisissez
d’abord un nom pour 'historique de capture (daesdmple qui suit, le nom choisi pour
I'historique de capture estipth. Ensuite, tapez la séquence suivante :

capth<-read.capthist("histR2001.txt","trap2001.txt",detector="proximity",fmt="trapID")

ou « histR2001.txt » est I'historique de capturestouit au point 5 (voir ci-haut) et
« trap2001.txt » est la base de données de coatdengéographiques des stations.
L’argumentdetectorreprésente le type de station que vous avez. Banadre d’'une
étude de CMR avec génotypage des poils, les ssasont considérées comme des
détecteurs « proximity » s’il n’y a pas d’événemelet « double détection » pour un
méme individu dans la méme session d’échantilloean&g au contraire, vous avez des
evenements de « multiples détections », vous devesir le type de détecteur « count ».
Vous pouvez d'abord utiliser le type de détectepraximity » sans vérifier la présence
d’événements de « multiples détections ». Si vauez ales évenements de « multiples
détections », le logiciel vous le fera remarqueraffichant le message d’erreur suivant
lors de la commandead.capthist

Session 1
More than one detection per detector per occasion at proximity detector(s)

L’argumentfmt spécifie le format de I'historique de capture. Baet exemple, I'identité
des stations plutét que leurs coordonnées géograghiest utilisée dans I'historique de
capture. Pour plus de détails sur les options ddofection read.capthist tapez
?read.capthist Si la séquence a bien été entrée, vous devrigzlevanessage suivant
apparaitre :

>no errors found :-)

7. Vous devez maintenant exécuter les modeéles plelgtmns fermées que vous désirez.
Vous ferez exécuter les modeles a l'aide de latfonsecr.fit Les arguments essentiels
a la séquence sont le nom de la base de dooag#sstque vous avez créée auparavant,
le modele (les parameétres) que vous voulez tdat&rgeur de la zone tampon entourant
les stationsl{uffer). Cette zone tampon est en fait la distance syreldée les fonctions de
détection (appelées g0) et la fonction de décrosae g0 (appelée sigma) s’étendent.
Le logiciel R peut suggérer une superficie de ztamepon selon la base de données a
traiter avec la fonctiosuggest.bufferPour ce faire, tapez la séquence suivante :

suggest.buffer(capth, detectfn=NULL, detectpar=NULL)
ou capth représente le nom de la base de doniéehistcréée antérieurement et ou
detectfn précise la forme de la fonction de détection gand cet exemple, g0 est

considérée comme une fonction demi-normale quiraduit par I'argument NULL.
L’argumentdetectpardoit représenter la liste des parametres a évaler la ML SECR
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(g0 et sigma). Pour les analyses incluses dansrdsept rapport, l'utilisation de

largument NULL s’est avérée correcte puisque lgidel R utilise alors des valeurs
automatiques. Aussi, par défaut, le logiciel R pnés que la distribution du nombre de
détections par individu par station suit une loiRlEsson uniforme, ce qui est correct.
Nous n’avons donc rien a spécifier en ce qui & &aeette fonction. Vous devriez obtenir
une sortie de résultats de ce genre :

> suggest.buffer(capth30, detectfn=NULL, detectplsEL)

[1] 6003
using automatic 'detectpar' g0 = 0.1402, sigma = 1877
La bande entourant les stations pour la suite dalyses sera de 6 003 m.

8. Vous étes maintenant prét a executer les modelegous désirez. Vous utiliserez la
fonctionsecr.fit Par exemple pour le modéle simple g(.)s(.), sz taper :

secr00<-secr.fit(capth, model=list(g0~1, sigma~1), buffer=6003, trace=FALSE)

ou capth est I'historique de capture comprenant l'identis stations qui a été créé
précédemment, 'argumemtodel permet de lister les paramétres a évaluer, 'aggum
bufferpermet de spécifier la largeur de la zone tammboueant les stations suggérée par
le logiciel et 'argumentrace permet de spécifier si nous voulons obtenir Issitats de
vraisemblance pour chaque évaluation (FALSE leshesadRUE les fournit). Le
tableau 1 illustre la syntaxe pour la combinaises parametres de temps (t), de réponse

comportementale a une premiére capture (b) et datiea interindividuelle dans la
probabilité de capture (h2).

L’analyse du modele sera terminée lorsque le syenkaot » sera réapparu. Il est possible
gue des messages d’avertissement s’affichent.Xeanme :

In secr.fit(capth, model = list(g0 ~ 1, sigma ~ h2), buffer = 7263, :
predicted relative bias exceeds 0.01 with buffer = 7263

Ce message suggere gue le logiciel a été incapabheaximiser la vraisemblance avec
les parametres suggérés (ici h2 en sigma) en hinitataille du biais (biais supérieur
a 0,01 ou 1% de la valeur prédite). Les résulttis tel modéle doivent donc étre
interprétés avec précautions.
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Tableau 1. Syntaxe pour les différentes combinaistes variablest, b et h2 selon les
fonctions de détection g0 et sigma, seulement paogument model de la fonction
secr.fit

Modele Syntaxe pour l'argument Model dans R
a(.)s() model=list(g0~1, sigma~1)

a(.)s(h) model=list(g0~1, sigma~h2)

g(t)s() model=list(g0~t, sigma~1)

a(t)s(h) model=list(g0~t, sigma~h2)

g(b)s(.) model=list(g0~b, sigma~1)

g(b)s(h) model=list(g0~b, sigma~h2)

g(h)s(.) model=list(g0~h2, sigma~1)

a(h)s(t) model=list(g0~h2, sigma~h2)

g(tb)s(.) model=list(g0~t+b, sigma~1)

g(tb)s(h) model=list(g0~t+b, sigma~h2)
g(th)s(.) model=list(g0~t+h2, sigma~1)
g(th)s(h) model=list(g0~t+h2, sigma~h2)
g(bh)s(.) model=list(g0~b+h2, sigma~1)
g(bh)s(h) model=list(g0~b+h2, sigma~h2)
g(tbh)s(.) model=list(g0~t+b+h2, sigma~1)
g(tbh)s(h) model=list(g0~t+b+h2, sigma~h2)

9. Pour voir les résultats, tapez le nom du modeke vous aviez choisi, par exemple
secrOh2 :

> secrOh2
Voici un exemple de ce que vous devriez obtenirrnemeésultats :

secr.fit( capthist = capth, model = list(g0 ~ 1, sigma ~ h2), buffer = 7263, trace = FALSE)
secr 2.2.0, 14:58:41 02 abr 2012
Detector type proximity
Detector number 271

Average spacing 3046.73 m
X-range 610340698431 m
y-range 5290998 5375103 m
N animals : 476

N detections : 619

N occasions : 5

Mask area : 1020118 ha
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Model : D~1 g0~1 sigma~h2 pmix~h2
Fixed (real) : none

Detection fn : halfnormal

Distribution : poisson

N parameters : 5

Log likelihood : -1536.782

AIC : 3083.565

AlCc : 3083.692

Beta parameters (coefficients)

beta SE.beta Icl  ucl
D -5.193412 0.14482920 -5.477272 -4.909552
g0 -1.454334 0.11197360 -1.673798 -1.234870
sigma  8.335252 0.06861978 8.200760 8.469744
sigma.h22 -1.656184 0.08513882 -1.823053 -1.489315
pmix.h22 5.616658 0.32929186 4.971258 6.262058

Variance-covariance matrix of beta parameters

D g0 sigma sigma.h22 pmix.h22
D 0.0209754973 -0.004291927 -0.0005943137 -0.007857363 0.012846222
g0 -0.0042919267 0.012538087 -0.0028026522 0.000776626 -0.003561535
sigma -0.0005943137 -0.002802652 0.0047086744 -0.003403695 0.004798388
sigma.h22 -0.0078573634 0.000776626 -0.0034036947 0.007248618 -0.009021365
pmix.h22 0.0128462224 -0.003561535 0.0047983878 -0.009021365 0.108433128

Fitted (real) parameters evaluated at base levels of covariates
session=1,h2=1

link estimate SE.estimate Icl ucl
D log5.553025e-03 8.084760e-04 4.180717e-03 7.375789¢e-03
g0 logit 1.893354e-01 1.718655e-02 1.579184e-01 2.253302e-01
sigma log 4.168253e+03 2.863616e+02 3.643718e+03 4.768297e+03
pmix logit 3.623596e-03 NA NA NA

session=1,h2=2

link estimate SE.estimate Icl ucl
D log5.553025e-03 0.000808476 4.180717e-03 7.375789e-03
g0 logit 1.893354e-01 0.017186551 1.579184e-01 2.253302e-01
sigma log 7.955774e+02 54.656675664 6.954616e+02 9.101054e+02
pmix logit 9.963764e-01 NA NA NA

Bien que la sortie de résultats soit longue, Iésrimations réellement importantes dans
I'estimation de la densité d’'une population soAiCc (ou I'AIC), estimate, SE.estimate,
Icl et ucl de la sectiolritted (real) parameters evaluated at base levdlsavariates

« Estimate » est I'estimation de densité en indiypdr hectare. Pour convertir en nombre
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d’individus par 10 km2, multipliez I'estimation par000. Dans cet exemple, la densité
serait de 0,5530 individu/km2. « SE.estimate »é&sente I'erreur type (standard error) de
I'estimation, laquelle doit aussi étre multipliéard 000 si on désire exprimer la densité
en individu/10 km2. « Lcl » et « ucl » représentegpectivement les limites inférieure et
supérieure de lintervalle de confiance (qui doivemssi étre multipliées par 1 000).
Remarquez qu’il y a deux sections de résultatssige=1, h2=1 et session=1, h2=2. Ceci
est d0 a la composante de variation utilisée dansadeéle, composante appelée 2-class
finite-mixture, ce qui produit deux tableaux de ulésts pour les deux classes de
variation. Les résultats de ces deux sections sémémitablement les mémes, donc peu
importe de quelle section proviennent les résultats

La fonctionAIC* peut étre utilisée pour obtenir les poids d’Akagkelieu de les calculer.

Il est aussi possible de calculer la moyenne p@alde I'estimation de densité avec la
fonction model.averageVous devez toutefois exécuter tous les modelesése sans
fermer la fenétre de travail R pour utiliser la dban model.averagepuisque cette
derniere exige que I'on précise tous les noms daedetas que I'on veut inclure dans le
calcul de la moyenne pondérée. En fermant la ferdgrtravail R, vous perdrez I'acces a
ces modéles. Il en est de méme pour la conservatas résultats. Nous vous
recommandons le logiciel Tinn-R ou le bloc-notesurpoopier/coller les résultats a
mesure gqu’ils sont obtenus.

Il est possible que vous obteniez une variété desages d'erreur. Voici les plus
fréquents :

In secr.fit(capth, model = list(g0 ~ 1, sigma ~ h2), buffer = 7263, : predicted relative bias
exceeds 0.01 with buffer = 7263

Ce message suggéere que le biais de I'estimatiodedsité avec la largeur de la zone
tampon autour des stations est plus élevé quenitelidéterminée de 0,01 (1 %). Ainsi,
on accorde peu de confiance a I'estimation obtehaes les messages d’erreur suivants,
bien que l'erreur provienne de sources différentasygerent la méme chose: la
maximisation de la vraisemblance n’a pu étre réalisorrectement a cause d’un manque
de données et/ou d’'une surparamétrisation du modele

In secr.fit(capthT2002, model = list(g0 ~ t + h2, sigma ~ 1), buffer = 23414, : variance
calculation failed - try method = 'BFGS'

Error en nlsModel(formula, mf, start, wts) : singular gradient matrix at initial parameter
estimates

Error en nis(temp3 ~ (1 - (1 - gr(buff))*(noccasions * k)), start = list(k = 2)) : step factor
0.000488281 reduced below 'minFactor' of 0.000976563.

Si ces messages apparaissent, il est possibleogisene puissiez faire le calcul souhaité.

Si le logiciel produit tout de méme des résultaesyx-ci risquent d'étre imprécis et
biaisés et il est conseillé de ne pas les utiliser.
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