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RÉSUMÉ
Face aux multiples menaces pesant sur le Chat forestier d’Europe (Felis silvestris silvestris Schreber, 
1777), notamment l’hybridation avec le chat domestique, la fragmentation de l’habitat, le bracon-
nage et les collisions routières, ainsi qu’à ses faibles capacités de développement dans la zone étudiée 
par manque de milieux favorables, il est essentiel d’actualiser les connaissances génétiques sur ses 
populations du département du Nord (59) afin de mettre en place des stratégies de conservation 
adaptées. Pour cela, un échantillonnage génétique non invasif a été réalisé en 2022-2023 à l’aide de 
leurres olfactifs à base de Valériane officinale (Valeriana officinalis L.), associés à des pièges à poils et 
au piégeage photographique, au sein des forêts domaniales de Mormal et de l’Abbé-Val-Joly. D’après 
nos connaissances, ces forêts accueillent le plus de Chats forestiers d’Europe du département. Malgré 
des aprioris sur son efficacité, cette méthode a permis d’obtenir un taux de capture supérieur à d’autres 
études européennes. De plus, 51 échantillons de poils ont été collectés et analysés. Les résultats géné-
tiques confirment la présence de Chats forestiers « purs » au sein des forêts étudiées, ainsi que celle 
d’un individu hybride de deuxième génération et de trois chats domestiques. Par ailleurs, l’analyse 
suggère l’existence d’un flux génétique entre les deux sites étudiés. Ces résultats soulignent l’impor-
tance de localiser et d’améliorer les corridors écologiques, dans un contexte de modification et de 
simplification des milieux, afin de restaurer la connectivité entre les différentes sous-populations. 
Une meilleure connexion entre les habitats permettrait d’assurer des niveaux suffisants d’immigration 
et de flux génétique au sein de la population régionale, garantissant ainsi sa viabilité à long terme. 
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INTRODUCTION

Emblématique des milieux forestiers français et plus large-
ment européens, le Chat forestier d’Europe Felis silvestris 
silvestris Schreber, 1777 (Fig. 1) a connu une forte régression 
en France à partir du xviiie siècle alors que son aire de répar-
tition couvrait l’ensemble du territoire métropolitain (Riols 
1984). Aujourd’hui, la situation est à l’amélioration et son 
aire de répartition a tendance à s’étendre, permettant à la 
France d’accueillir quelques-unes des plus belles populations 
européennes (Leger et al. 2008 ; Germain et al. 2024). Son 
statut de conservation a suivi la même trajectoire avec un clas-
sement récent dans la catégorie « préoccupation mineure » dans 
la dernière Liste rouge nationale (UICN France et al. 2017).

Cependant, les populations du Nord de la France se situent 
en limite septentrionale de l’aire de répartition nationale 
(Leger et al. 2008) et dans un contexte de développement 
limité réduit aux rares habitats disponibles (Germain et al. 
2024). En effet, aujourd’hui, le Chat forestier ne se cantonne, 
dans le Nord et le Pas-de-Calais, que principalement aux 
massifs forestiers de l’Avesnois (Mormal et Fagne de Trélon) 
ainsi qu’à quelques petits bois satellites (Lys & Taquet 2000) 
(d’après la base de données régionale Sirf : https://gon.fr/
sirf/, dernière consultation le 10 avril 2025). Cette espèce 
a donc été ciblée, légitimement, comme espèce prioritaire 
par le Conseil régional du Nord-Pas-de-Calais en 2014 pour 
la réalisation d’un Plan régional de Restauration (PRR) 
(Poirson & Dutilleul 2014). Afin de répondre aux objectifs 
d’amélioration des connaissances de ce PRR, des études ont 
permis de préciser la taille de la population fréquentant la 
forêt domaniale de Mormal, bastion important pour la dis-
persion de l’espèce en dehors de l’Avesnois, la situant entre 
31 et 40 individus (Beaudoin 2017, 2020). 

KEY WORDS
Camera trap, 

hair trap,
 non-invasive population 

monitoring,
 genetic sampling.

ABSTRACT
Genectic contribution to the conservation of the European Wildcat Felis silvestris silvestris Schreber, 1777 
in the north of France.
Given the multiple threats facing the European wildcat (Felis silvestris silvestris Schreber, 1777), includ-
ing hybridization with domestic cat, habitat fragmentation, poaching, and road collisions, as well as 
its limited development capacity in the studied region due to lack of favourable environments, it is 
essential to update genetic knowledge on its populations in the Nord department (59) to implement 
appropriate conservation strategies. To this end, a non-invasive genetic sampling was conducted in 
2022-2023 using valerian-based (Valeriana officinalis L.) olfactory lures, combined with hair traps 
and camera trapping, within the national forests of Mormal and Abbé-Val-Joly. According to our 
knowledge, these forests are hosting the highest number of European wildcats in the department. 
Although its effectiveness had been questioned, this method yielded a capture rate higher than that 
reported in other European studies. Moreover, 51 hair samples were collected and analyzed. Genetic 
results confirm the presence of “pure” wildcats within the studied forests, as well as the presence of 
a single hybrid individual and three domestic cats. Additionally, the analysis suggests the existence 
of gene flow between the two forest massifs. These findings highlight the importance of identifying 
and improving ecological corridors, in a context of modification and simplification of environments, 
to restore connectivity between different subpopulations. Strengthening habitat connections would 
help ensure sufficient levels of immigration and genetic exchange within the regional population, 
thereby securing its long-term viability.

Toutefois, pour affiner ces estimations, une étude génétique 
s’avère nécessaire afin d’évaluer le taux d’hybridation avec 
le Chat domestique Felis catus Linnaeus, 1758. En effet, les 
conséquences négatives de l’hybridation ont été largement 
reconnues comme l’une des principales causes du déclin de 
l’espèce (Hubbard et al. 1992 ; Rhymer & Simberloff 1996 ; 
O’Brien et al. 2009 ; Beugin et al. 2020 ; Gaudiano et al. 2022) 
avec des niveaux qui semblent varier d’une région à une autre 
(Beaumont et al. 2001 ; Herwig et al. 2009 ; Macdonald et al. 
2010 ; Say et al. 2012 ; Steyer et al. 2018 ; Tiesmeyer et al. 
2020). De plus, aucun critère morphologique fiable ne peut 
être retenu pour identifier avec certitude un Chat forestier, 
notamment lorsqu’il s’agit d’individus aux phénotypes inter-
médiaires, correspondant probablement à des hybrides. Les 
analyses génétiques apparaissent donc indispensables pour 
identifier ces hybrides (Ruette et al. 2011 ; Devillard et al. 
2013). Une étude génétique permettrait également de préciser 
les possibles connectivités entre nos deux noyaux (forêt de 
Mormal et massif forestier de Trélon) afin d’orienter d’éven-
tuelles mesures de conservation comme des corridors écolo-
giques entre ceux-ci (Portanier et al. 2022). La fragmentation 
des habitats favorables par l’intensification de l’agriculture 
et l’artificialisation des milieux est en effet reconnue comme 
source majeure de mortalité (Hartmann et al. 2013 ; Anile 
et al. 2019 ; Bastianelli et al. 2021 ; Villar et al. 2022), ce qui 
favorise également l’hybridation avec le Chat domestique 
(Steyer et al. 2018 ; Beugin et al. 2020). 

En parallèle, l’utilisation de piège photographique appa-
rait particulièrement pertinente notamment pour étudier le 
phénotype des chats capturés ainsi que leurs comportements. 
Les pièges photographiques sont des outils flexibles, large-
ment utilisés sur le terrain, et sont devenus un instrument 
standard, utilisé professionnellement pour la recherche 

https://gon.fr/sirf/
https://gon.fr/sirf/
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étude vise à déterminer les taux d’hybridation avec les chats 
domestiques, étudier le sexe-ratio des populations étudiées, 
identifier la lignée génétique des Chats forestiers vivants dans 
la zone étudiée, et évaluer une possible structuration des popu-
lations au sein de la forêt de Mormal et de l’Abbé-Val-Joly. Ces 
analyses permettront de mieux comprendre la dynamique des 
populations locales et d’orienter plus efficacement les actions 
de gestion et de conservation de l’espèce.

MATÉRIEL ET MÉTHODES

Zone d’étude

L’étude a été menée sur deux sites distincts formant deux 
noyaux de populations à l’échelle du Nord-Pas-de-Calais. Les 
Forêts domaniales de Mormal et de l’Abbé-Val-Joly (Fig. 2) 
sont tous deux situées dans l’Avesnois, dans le département du 
Nord (59) en région Hauts-de-France. Il s’agit des principaux 
massifs forestiers du département avec une surface respective 
de 9163 ha et 1794 ha. Au sein du Parc naturel régional de 
l’Avesnois, ces entités forestières, en lien avec un territoire 
encore riche en bocage, constituent aujourd’hui un haut lieu 
du patrimoine naturel régional. On y retrouve notamment 
la seule population de Cerf élaphe Cervus elaphus Linnaeus, 
1758 de l’ancienne région administrative, la Martre des Pins 
Martes martes (Linnaeus, 1758) ou encore la Cigogne noire 
Ciconia nigra (Linnaeus, 1758). Ces entités forestières consti-
tuent également un des bastions régionaux du Pouillot siffleur 

scientifique dans un grand nombre d’études (Rovero & 
Zimmermann 2016). Malgré la difficulté d’identification 
du Chat forestier à partir d’images, les pièges photogra-
phiques représentent toujours un outil idéal pour collecter 
des données sur l’espèce (Viviani et al. 2024). 

C’est pourquoi, le développement des analyses génétiques 
couplées au piégeage photographique a permis d’améliorer 
considérablement la connaissance de certaines populations 
de Chat forestier en Europe notamment pour estimer la 
densité des populations (Kery et al. 2011), étudier l’intérêt 
de ponts faunistique pour traverser les autoroutes (Pirr et al. 
2011), analyser l’effet de potentielles barrières écologiques 
(Hartmann et al. 2013), étudier l’histoire phylogéographique 
de l’espèce (Mattucci et al. 2013), suivre l’introgression de 
gènes domestiques dans les populations sauvages (Weber et al. 
2008 ; Say et al. 2012 ; Nussberger et al. 2014b) ou encore 
étudier la distribution et le chevauchement spatial entre Chats 
forestiers et Chats domestiques (Beutel et al. 2017). De plus, 
il a également été possible de détecter la présence de Chats 
forestiers dans des zones faiblement peuplées ou récemment 
colonisées (Steyer et al. 2012 ; Velli et al. 2015 ; Catello et al. 
2021 ; Belaud et al. 2021 ; Petisco et al. 2024) mais aussi 
d’identifier une population reproductrice là où l’espèce était 
considérée comme éteinte (Gerngross et al. 2021). 

Ces avancées scientifiques montrent l’importance des ana-
lyses génétiques couplées au piégeage photographique pour 
approfondir nos connaissances sur le Chat forestier et affi-
ner les stratégies de conservation. Dans cette optique, notre 

Fig. 1. — Chat forestier d’Europe Felis silvestris silvestris Schreber, 1777 en forêt domaniale de Mormal. Crédit photo : Éric Penet.
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Phylloscopus sibilatrix (Bechstein, 1793). Les forêts, constituées 
majoritairement de peuplements jeunes, ont subi une exploi-
tation intensive, d’abord lors de la première guerre mondiale, 
entraînant une coupe quasi totale, puis à nouveau durant la 

seconde guerre mondiale. Elles ont ensuite été reconstituées 
par des plantations et des opérations de gestion sylvicole (ONF 
2014). Suite à ces séquelles, elles présentent aujourd’hui un 
peuplement homogène principalement constitué de futaie de 
Chêne pédonculé Quercus robur L. et de Chêne sessile Quercus 
petraea (Matt.) Liebl. Ces forêts possèdent aussi la particula-
rité d’être traversées par un important réseau de cours d’eau 
constituant des habitats favorables au bon déroulement du 
cycle biologique de diverses espèces et permettant en outre la 
présence de nombreux passages à faune, ciblés pour cette étude.

Méthode d’échantillonnage

Pour répondre aux défis liés à l’étendue des zones d’étude ainsi 
qu’aux contraintes matérielles et logistiques qui ne permettaient 
pas d’assurer un suivi exhaustif du Chat forestier sur l’ensemble 
des deux stations étudiées, les boisements ont été divisés en 
mailles de un kilomètre de côté. Un échantillonnage aléatoire 
simple a permis de sélectionner 10 mailles pour chacune des 
forêts étudiées (Fig. 3). Un piège photographique associé à 
un piège à poils a été déployé pour chaque maille et placé en 
son centroïde, conformément au protocole de la méthode 
classique (Steyer et al. 2012) et en accord avec l’Office natio-
nal des Forêts. Pour les mailles « partielles », situées en bord 
de la zone d’étude de la forêt domaniale de l’Abbé-Val-Joly, 

Fig. 2. — Localisation des forêts étudiées: A, forêt de Mormal; B, forêt de l’Abbé-Val-Joly. Réalisation : GON (2025). Sources de données : CORINE LAND COVER 
(CLC2012), SANDRE.

Fig. 3. — Localisation des mailles et zones d’étude. Réalisation : GON (2025). 
Sources de données : OSM, SANDRE. 
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le dispositif de pièges a été placé au centre de ces dernières 
en restant au sein du périmètre strict de la forêt domaniale. 
De plus, un affluent du lac du Val-Joly (le Voyon) sépare 
une maille en deux entités distinctes. En effet, nous consi-
dérons que cet affluent constitue une barrière naturelle pour 
le Chat forestier, permettant par conséquent de caractériser 
deux mailles distinctes. Durant la phase de récolte, les pièges 
photographiques et les pièges à poils étaient relevés tous les 
15 jours. Lorsqu’un piège photographique s’avérait négatif 
(absence de chat) pendant une période d’un mois consécutif 
(= deux relevés), il était systématiquement déplacé sur une 
maille de réserve sélectionnée également aléatoirement. Cet 
évènement s’est produit à trois reprises, uniquement sur la 
forêt domaniale de Mormal.

Dix pièges photographiques ont été utilisés pour couvrir 
dix mailles en simultané. Les modèles utilisés étaient des 
Cuddeback® C1 (5) et des Browning® Advantage (5 ; Fig. 4A), 
les deux modèles étant complémentaires. Chaque duo piège 
photographique / piège à poils était disposé à l’endroit le plus 
susceptible de rencontrer un chat : tronc ou branche couché 
au sol ou surplombant un ruisseau. 

Conformément à l’amélioration de la méthode par Belaud 
et al. (2021), le piquet en bois traditionnellement utilisé a 
été remplacé par une brosse métallique à manche en bois et 
à fil d’acier dur. Cette dernière est préalablement enduite 
d’un macérât huileux à base de Valériane officinale Valeriana 
officinalis L., puis vissée à très faible hauteur sur un support 
naturel (Fig. 4B). La Valériane officinale est un attractif puis-
sant sur les Chats forestiers (Monterroso et al. 2011), grâce au 
rejet d’allomones dont les profils chimiques seraient proches 
des hormones émises par les femelles (Hill et al. 1976). Ces 
substances sémiochimiques suscitent également des com-
portements de frottement, notamment en période de rut 
(Hupe & Simon 2007). D’après nos observations ainsi que 
celles de Belaud et al. (2021), le Chat forestier se frotte plus 
volontiers à faible hauteur et la texture de la brosse semble 
avoir un effet attracteur et collecteur plus important qu’un 
piquet en bois. Des morceaux de racine de Valériane officinale 
sont ensuite disposés au pied de la brosse afin d’augmenter le 
pouvoir attractif de l’appât. 

À chaque passage, toutes les photos et vidéos obtenues sont 
téléchargées et inspectées directement sur le terrain afin de véri-
fier l’absence ou la présence de chat. Les échantillons de poils, 
lorsqu’ils sont présents, sont collectés de manière standardisée 
à l’aide d’une pince puis mis dans un tube d’échantillonnage 
avec de l’éthanol à 95 % (un tube = un piège à poils positif 
dans les 15 jours précédant la collecte) afin d’être envoyé au 
laboratoire de génétique de la conservation. La brosse est 
ensuite stérilisée à l’aide d’un chalumeau en vue d’un prochain 
passage de chat et l’appât odorant est renouvelé. 

Analyses des photos/vidéos

Un évènement de captures d’images a été défini comme cor-
respondant à l’ensemble des photos/vidéos récoltées durant 
le passage d’un individu ou d’un groupe d’individus dans 
un intervalle de temps inférieur ou égal à 30 minutes. Pour 
chaque événement de capture, l’espèce a été identifiée et 
le comportement face au leurre a été analysé (indifférence, 
défiance, curiosité, frottage).

En complément, pour chaque évènement de capture de 
chat, une analyse phénotypique a été réalisée. Elle repose sur 
un système de notation du pelage défini par Kitchener et al. 
(2005) et divisé en deux scores : le Seven Pelage Score (7PS) 
complété par le Eight additional Pelage Characters (8PC). 
En fonction des scores de pelage, les chats sont classés comme 
« Chat forestier », « Chat hybride », « Chat domestique » ou 
« Chat indéterminé » lorsqu’il n’y a pas assez de critères visibles. 
Le comportement et les proportions du corps sont également 
pris en compte afin d’émettre une hypothèse sur le sexe de 
l’individu. 

Analyses génétiques

L’ADN des échantillons de poils a été extrait à l’aide du 
QIAamp® DNA Mini Kit (Qiagen), selon les recommanda-
tions du fabricant. Deux panels distincts de 96 SNPs (Single 
Nucleotide Polymorphism – types de marqueurs utilisés) ont 
été utilisés pour les analyses moléculaires. Un panel de SNPs 
désigne un ensemble de polymorphismes nucléotidiques utilisés 
comme marqueurs génétiques pour détecter des différences 
génétiques entre individus ou populations. Le premier panel, 

Fig. 4. — Relevé d’un piège photographique (A) et piège à poils fixé sur une souche (B). Crédits photos : Théo Treels.

A B
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développé par Nussberger et al. (2014a), est optimisé pour 
détecter les hybrides entre chats domestiques et chats forestiers, 
en estimant précisément les niveaux d’introgression. Le second 
panel, conçu par Von Thaden et al. (2020), se base sur une 
sélection de SNPs plus informatifs pour explorer la structure 
de population et la diversité des lignées génétiques chez le 
Chat forestier. Ce dernier panel permet de distinguer des 
groupes génétiques régionaux avec une meilleure résolution. 

Les échantillons présentant plus de 30 % de données man-
quantes ont été exclus des analyses pour assurer la qualité des 
données. Deux marqueurs SNP ont été utilisés pour le sexage 
des individus. Afin de détecter d’éventuelles recaptures, le 
script ConGenR (Lonsinger & Waits 2015) sous RStudio 
(Version 3.4.0) a été appliqué, considérant comme identiques 
les échantillons présentant un maximum de six différences 
sur les 96 loci. L’assignation des individus à une catégorie 
génétique a été effectuée sur base des résultats du premier 
panel (Nussberger et al. 2014a), avec le logiciel NewHybrids 
V1.1 (Anderson & Thompson 2002), avec un seuil de pro-
babilité ≥ 0,90 pour valider l’affectation à une classe. Six 
catégories génétiques ont été considérées : Chat forestier pur, 

Chat domestique pur, hybride de première génération (F1, 
issu d’un croisement direct entre un chat forestier pur et un 
chat domestique pur), hybride de seconde génération (F2, 
descendant du croisement entre deux individus F1), rétro-
croisement vers le Chat forestier (descendant d’un hybride 
croisé avec un individu forestier pur), et rétro-croisement 
vers le Chat domestique (descendant d’un hybride croisé 
avec un domestique pur). 

Sur base des résultats du second panel (Von Thaden et al. 
2020), la structuration génétique de la population a été 
analysée à l’aide du logiciel STRUCTURE v2.3.4 (Pritchard 
et al. 2000), qui repose sur une approche bayésienne de clus-
tering génétique. Cette méthode permet d’estimer la proba-
bilité d’appartenance de chaque individu à un ou plusieurs 
groupes génétiquement différenciés, tout en identifiant une 
éventuelle structuration locale. Elle a également été utilisée 
ici pour évaluer l’affiliation des individus aux principales 
lignées génétiques françaises connues chez le Chat forestier. 
Les simulations ont été réalisées avec une phase de burn-in 
de 50 000 itérations, suivie de 500 000 itérations de Monte 
Carlo par chaînes de Markov (MCMC), pour des valeurs 

Fig. 5. — Pourcentage du nombre total d’évènements de capture des différentes espèces identifiées (N = 1407).
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de K (nombre de groupes génétiques) variant de un à dix. 
Le nombre de clusters le plus probable (K optimal) a été 
déterminé à l’aide de la méthode d’Evanno et al. (2005), 
basée sur la détection du changement du taux de variation 
de la vraisemblance entre les différentes valeurs de K.

La diversité génétique et la consanguinité ont été évaluées 
à partir des génotypes SNP issus du panel développé par Von 
Thaden et al. (2020), sur les échantillons identifiés comme 
Chat forestier pur uniquement. Les analyses ont été menées à 
l’aide du package diveRsity (Keenan et al. 2013) sous RStudio 
(version 2021.09.0). Les indices calculés incluent :

– indice de consanguinité (Fis), indiquant l’excès ou le 
déficit d’hétérozygotes par rapport à l’attendu sous Hardy-
Weinberg ; il peut être interprété comme un proxy indirect 
de la consanguinité ;

– richesse allélique (Ar) : proxy du nombre d’allèles uniques 
observés par locus dans chaque groupe, utilisé comme indi-
cateur de diversité génétique ;

– flux de gènes (G’st) : mesure de différenciation génétique 
normalisée entre deux populations. Une valeur proche de 0 
indique une faible différenciation (donc des flux de gènes 
importants), tandis qu’une valeur proche de 1 signale un 
isolement fort.

Les comparaisons ont été réalisées entre deux groupes cor-
respondant aux deux forêts étudiées : la forêt domaniale de 
Mormal (n = 19) et la forêt de l’Abbé-Val-Joly (n = 13). Il est 
important de noter que l’interprétation des résultats est limi-
tée par la taille relativement faible et inégale des échantillons. 

RÉSULTATS

Au total, 23 mailles ont été prospectées durant cette étude, 
comprenant dix mailles en forêt domaniale de Mormal (addi-
tionnées de trois mailles de secours) et dix mailles en forêt 
domaniale de l’Abbé-Val-Joly. Les prospections ont eu lieu sur 
deux périodes, du 2 février 2022 au 2 mai 2022, soit 90 jours, 
pour la forêt domaniale de Mormal, puis du 19 décembre 2022 
au 28 février 2023, soit 72 jours, pour la forêt domaniale de 
l’Abbé-Val-Joly. Le total de jours-pièges (nombre total de jours 

de piégeage permettant d’évaluer l’effort de piégeage, calculé 
comme suit : n jours d’étude × n pièges) sur l’ensemble de 
l’étude s’élève à 1620 jours-pièges.

Un total de 1407 évènements de capture a été obtenu durant 
l’étude dont près de 21,8 % concernent des chats. Au moins 
12 espèces de mammifères sauvages (hors micromammifères 
regroupés sous le même groupe), trois espèces de mammifères 
domestiques et 23 espèces d’oiseaux ont été identifiées (Fig. 5). 
Le nombre de passages humains a également été comptabilisé. 

Taux de capture et frottage

Les photos/vidéos obtenues à l’aide des pièges-photos nous 
permettent de constater que les chats réagissent dans la grande 
majorité (61 %) à la brosse en se frottant généralement de 
manière abondante (Fig. 6), laissant au passage une quantité 
de poils allant de quelques unités à quelques centaines d’unités 
(Fig. 7) suivant l’intensité du frottage.

Pour la forêt domaniale de Mormal, sur un total de 900 jours-
pièges, nous avons obtenu 55 évènements de captures d’image 
de chats phénotypés forestiers sur 86 évènements de capture 
d’image de chats. Le taux de capture d’image de chats phéno-
typés forestiers s’établit à 6,10 évènements de capture d’image 
pour 100 jours-pièges. En prenant en compte l’ensemble des 
évènements de capture de chats, ce taux d’élève à 9,56. 

Sur les 55 évènements de capture de chats phénotypés 
forestiers, au moins 22 ont donné lieu à un comportement 
de frottage, permettant la récolte d’un échantillon de poils. 
Le taux de frottage s’établit donc à 0,4, avec un taux de capture 
de poils de 2,44 pour 100 jours/pièges. Sur les 86 évènements 
de capture d’image de chats, ce taux s’élève à 0,49, avec un 
taux de capture de poils de 4,67 pour 100 jours/pièges. 

Pour la forêt domaniale de l’Abbé-Val-Joly, sur un total 
de 720 jours-pièges, nous avons obtenu 133 évènements 
de captures d’image de chats phénotypés forestiers sur 
221 évènements de capture d’image de chats. Le taux de 
capture d’image de chats phénotypés forestiers s’établit à 
18,47 évènements de capture d’image pour 100 jours-pièges. 
En prenant en compte l’ensemble des évènements de capture 
de chats, ce taux d’élève à 30,69. 

Fig. 6. — Exemple de Chat forestier Felis silvestris silvestris Schreber, 1777 se 
frottant abondamment sur un piège à poils en forêt domaniale de l’Abbé-Val-
Joly. Crédit photo : Baptiste Boutilleux. Fig. 7. — Brosse sur laquelle le Chat forestier Felis silvestris silvestris Schreber, 

1777 s’est frotté abondamment. Crédit photo : Théo Treels.
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Sur les 133 évènements de capture de chats phénotypés 
forestiers, au moins 105 ont donné lieu à un comportement 
de frottage, permettant la récolte d’un échantillon de poils. 
Le taux de frottage s’établit donc à 0,79, avec un taux de capture 
de poils de 14,58 pour 100 jours/pièges. Sur les 221 évène-
ments de capture d’image de chats, ce taux s’élève à 0,67, avec 
un taux de capture de poils de 20,28 pour 100 jours/pièges. 

Ainsi pour l’ensemble des deux sites d’étude (Tableau 1), 
le taux de capture d’image de chats phénotypés forestiers 
s’établit à 11,60 pour 100 jours-pièges. En prenant en 
compte l’ensemble des évènements de captures de chats, 
ce taux s’élève à 18,95. Le taux de frottage pour les chats 
phénotypés forestiers s’établit à 0,68 et s’élève à 0,61 pour 
l’ensemble des évènements de capture de chats. Enfin, le 
taux de capture de poils pour les chats phénotypés forestiers 
s’établit à 7,84 pour 100 jours-pièges et s’élève à 11,60 pour 
l’ensemble de captures de chats. 

Échantillons pour analyses génétiques

La campagne de piégeage a permis de récolter 51 échantillons 
de poils (29 en forêt domaniale de Mormal et 22 en forêt 
domaniale de l’Abbé-Val-Joly). Les analyses ont été réalisées 
par le laboratoire de Génétique de la Conservation de l’uni-
versité de Liège (Belgique) et ont fait l’objet d’un rapport 
(Beaumariage & Michaux 2024). 

Hybridation, sexage et recaptures

Les analyses d’hybridation, de sexage ainsi que des recaptures 
ont été réalisées sur bases des données obtenues avec le panel 
SNP de Nussberger et al. (2014a). Le sexage repose sur deux 
SNPs ciblant les chromosomes sexuels. Parmi les 51 échantil-
lons analysés, 32 ont été identifiés comme des Chats forestiers 

purs sans signe d’hybridation, tandis que trois correspondaient 
à des Chats domestiques et un à un hybride de deuxième 
génération (F2) (Tableau 2). Sachant que les échantillons cor-
respondant aux chats domestiques ainsi qu’à l’hybride F2 ont 
tous été prélevés dans la forêt de Mormal. Quinze individus 
ont été exclus des analyses ultérieures en raison d’une absence 
de signal pour au moins 30 % des SNPs ou d’une probabilité 
d’appartenance inférieure à 90 % à l’une des catégories. Par 
ailleurs, 64,7 % des individus identifiés étaient des mâles, 
tandis que les autres n’ont pas pu être sexés par absence de 
signal génétique pour ces marqueurs sexuels. Enfin, aucune 
recapture d’individu n’a été détectée.

En comparant les résultats avec les analyses des photos/
vidéos, la plupart des échantillons étaient en accord avec 
les diagnostics phénotypiques, à quelques exceptions près. 
Quatre individus ont été identifiés comme des femelles de 
Chat forestier, mais les analyses génétiques indiquent en réa-
lité des mâles de Chat forestier. Ces divergences pourraient 
s’expliquer par l’âge des individus. 

Structuration génétique

L’analyse bayésienne de structuration génétique réalisée avec le 
logiciel STRUCTURE, sur la base des 96 SNPs sélectionnés 
par Von Thaden et al. (2020), met en évidence une organisation 
en deux grands groupes génétiques. Ces groupes correspondent 
aux deux principales lignées génétiques historiques décrites 
chez Felis silvestris silvestris en France : la lignée pyrénéenne 
(Sud) et la lignée lorraine (Nord). Ces lignées ont été pré-
cédemment identifiées sur la base de travaux comparatifs à 
large échelle (J. M., comm. pers.) et reflètent probablement 
des patrons de divergence biogéographique. Dans notre jeu 
de données, l’ensemble des individus de l’Avesnois, tout 
comme ceux provenant du Luxembourg et de la Belgique, 
montrent une forte appartenance à la lignée Nord (Fig. 8: 
bâtonnets violets). Cette structuration est cohérente avec 
leur localisation géographique actuelle dans la partie nord-
orientale du bassin parisien. 

À une échelle plus locale, une structure plus fine est détectée 
(Fig. 9) dans l’Avesnois. Les individus des forêts domaniales 
de Mormal et de l’Abbé-Val-Joly tendent à former deux sous-
groupes génétiques partiellement différenciés, correspon-
dant globalement aux deux forêts étudiées. Toutefois, cette 

Tableau 1. — Synthèse des résultats de captures de l’étude.

Effort de piégeage
(en jours-pièges) 

Taux de capture 
image (pour 100 
jours-pièges) Taux de frottage

Taux de capture poils 
(pour 100 jours-
pièges)

Forêt domaniale de 
Mormal

Chats phénotypés 
forestiers

900 6,1 0,44 2,44

Total Chats 9,56 0,49 4,67
Forêt domaniale de 

l’Abbé-Val-Joly
Chats phénotypés 

forestiers
720 18,47 0,79 14,58

Total chats 30,69 0,67 20,28
Ensemble de l’étude Chats phénotypés 

forestiers
1620 11,6 0,68 7,94

Total chats 18,95 0,61 11,6

Tableau 2. — Résultats de l’identification des hybrides et des catégories pures 
de Chats forestiers Felis silvestris silvestris Schreber, 1777, avec le sexage.

Identification Sexe Effectifs

F. silvestris silvestris Mâle 30
Indéterminé 2

F. catus Linnaeus, 1758 Mâle 3
Hybride F2 Mâle 1
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différenciation n’est pas absolue : plusieurs individus prélevés 
à Mormal présentent un profil génétique plus proche de celui 
du groupe de l’Abbé-Val-Joly, et inversement. D’autres indi-
vidus présentent un profil admixé, traduisant une affiliation 
mixte. Ces résultats suggèrent qu’un flux de gènes persiste 
entre ces deux forêts, malgré la structuration observée. Ce flux 
pourrait s’expliquer par l’existence de corridors écologiques 
ou de passages boisés résiduels dans le paysage bocager de 
l’Avesnois. La détection de cette structuration locale, super-
posée à l’appartenance commune à la lignée Nord, met en 
évidence une hiérarchie des niveaux de structuration génétique : 
un patron profond (Nord/Sud à l’échelle nationale) et un 

patron plus récent et local (entre forêts). Cette organisation 
est typique d’espèces forestières à populations fragmentées 
et territoriales comme le chat forestier, pour lesquelles la 
dynamique spatiale et les interactions de voisinage façonnent 
la structure génétique à plusieurs échelles.

Diversité génétique, consanguinité et flux de gènes

Les analyses de diversité génétique, de consanguinité et 
de flux de gènes ont également été réalisées sur la base 
des 96 SNPs sélectionnés par Von Thaden et al. (2020), 
sur les échantillons identifiés comme chat forestier pur 
uniquement. La richesse allélique moyenne (Ar) est plus 

Fig. 8. — Probabilité d’appartenance aux deux lignées génétiques de Chats forestiers Felis silvestris silvestris Schreber, 1777. Chaque bâtonnet représente 
la portabilité d’appartenance d’un échantillon aux deux lignées. Abréviations : BE, Belgique ; GON, groupe ornithologique et naturaliste ; LUX, Luxembourg ; 
Sud_FR, Sud de la France. 

Fig. 9. — Représentation de l’affiliation moyenne de chaque échantillon à chacun des deux groupes génétiques. Chaque camembert représente le pourcentage 
d’appartenance aux deux groupes, d’après les résultats de l’analyse STRUCTURE. Source : OpenStreetMap. Crédit : Anaïs Beaumariage, 2024. 
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élevée à Mormal (1,54) qu’à l’Abbé-Val-Joly (1,18), ce qui 
suggère une diversité génétique légèrement supérieure dans 
la forêt de Mormal. L’indice de consanguinité (Fis) est légè-
rement plus élevé à l’Abbé-Val-Joly (0,217 ; intervalle de 
confiance : – 0,077 ; 0,446) qu’à Mormal (– 0.093 ; intervalle 
de confiance : – 0,26 ; 0,048), bien que cette différence ne 
soit pas statistiquement significative. Concernant les flux 
de gènes, l’indice G’st entre les deux forêts est de 0,15, ce 
qui indique une différenciation modérée et suggère que 
des échanges génétiques entre les deux forêts sont encore 
possibles. Ces données sont cohérentes avec l’observation 
d’individus génétiquement admixés dans les deux sites 
(Fig. 9), traduisant une certaine perméabilité du paysage.

DISCUSSION

Efficacité et complémentarité des méthodes de suivi

Une méthode de détection couplant piégeage photographique 
et collecte de poils grâce à un appât odorant a été développée 
en Allemagne et fait aujourd’hui référence (Hupe & Simon 
2007 ; Steyer et al. 2012 ; Sforzi & Viviani 2024). Cette 
méthode a montré son efficacité sur les populations à forte 
densité en Europe de l’Ouest (Hartmann et al. 2013), bien 
que le nombre de poils dans les échantillons collectés s’avère 
parfois insuffisant pour les analyses génétiques (Steyer et al. 
2012). En revanche, elle montre ses limites sur des popula-
tions aux densités faibles (Sforzi & Viviani 2024) et s’avère 
même totalement inefficace sur certaines populations de 
Chat forestier européenne, même à forte densité, pour les-
quelles l’appât olfactif ne semble pas provoquer d’attraction 
particulière (Kilshaw & Macdonald 2011 ; Anile et al. 2012 ; 
Carotenuto et al. 2014 ; Monterroso et al. 2014 ; Cascini 

et al. 2021 ; Viviani 2022). Les Chats forestiers de l’Avesnois 
n’échappent pas à cette inefficacité et apparaissent particulière-
ment non réceptifs au premier abord (Beaudoin 2017). Suite 
à la parution d’une amélioration de la méthode des appâts 
olfactifs réalisée en Montagne noire (Belaud et al. 2021) per-
mettant d’accroître significativement les résultats de capture, 
le Groupe ornithologique et naturaliste (agrément Hauts-de-
France) a décidé de réaliser à l’instar de cette dernière, une 
étude appliquant cette nouvelle méthode à la population de 
l’Avesnois afin de tester la réelle efficacité de celle-ci face à une 
population jusqu’alors non réceptive. Depuis, cette méthode 
améliorée a également été mise en place avec succès en Italie 
(Viviani et al. 2024) mais aussi ailleurs en France (Bourges 
2022 ; Ricci 2023 ; Parc naturel régional de l’Aubrac 2024). 

De nombreuses études font état de la grande variabilité dans 
l’efficacité et l’applicabilité de la Valériane officinale comme 
appât olfactif (Hupe & Simon 2007 ; Steyer et al. 2012 ; 
Kilshaw et al. 2014 ; Velli et al. 2015, 2021). Cependant, 
comme l’ont montré Belaud et al. (2021), il est prématuré 
d’affirmer que certaines populations de Chat forestier d’Europe 
sont insensibles à la Valériane officinale. Comme suggéré 
par ces auteurs, en réitérant l’expérience sur les individus de 
la forêt domaniale de Mormal (Beaudoin 2017) et ceux de 
l’Abbé-Val-Joly, en appliquant leur méthode améliorée, nous 
obtenons des résultats très intéressants. En effet, comme en 
témoigne la comparaison de nos résultats avec ceux obtenus 
au cours d’études similaires en Europe (Tableau 3 d’après 
Sforzi & Viviani 2024), nous avons obtenu des taux de 
capture d’image et de poils bien au-delà de ces dernières, en 
particulier en forêt domaniale de l’Abbé-Val-Joly. 

Il convient de préciser que la quantité de poils collectés par 
une brosse lors d’un évènement de frottage était également 
relativement importante (Fig. 6), comme pour Belaud et al. 

Tableau 3. — Synthèse des résultats de capture obtenus sur différentes études menées sur le Chat forestier d’Europe Felis silvestris silvestris Schreber, 1777 en 
Europe (d’après Sforzi & Viviani 2024). Abréviation : nr, non renseigné. 

Référence Pays Type
Effort de 

piégeage
Taux de capture 

d'image
Taux de 

frottage
Taux de 

capture poils

Hupe & Simon 2007 Allemagne Teinture Valériane 7680 nr nr 0,31
Weber et al. 2008 Suisse Teinture Valériane 48100 nr nr 1,09
Pirr et al. 2011 Luxembourg Teinture Valériane 11638 nr nr 1,05
Anile et al. 2012 Italie Teinture Valériane 1080 4,1 0 0
Steyer et al. 2012 Allemagne Huile Valériane 35300 nr nr 0,09
Hartmann et al. 2013 Allemagne Huile Valériane 17100 nr nr 0,4
Kilshaw et al. 2014 Écosse Teinture Valériane 500 0,4 0 0
Littlewood et al. 2014 Écosse Teinture Valériane 7499 0,8 nr 0,16
Monterosso et al. 2014 Espagne Valériane + Urine de Lynx nr nr 0 0
Nussberger et al. 2014b Suisse Teinture Valériane 9450 nr nr 0,96
Carotenuto et al. 2014 Italie Teinture Valériane 6200 0,08 0 0
Velli et al. 2015 Italie Teinture Valériane 8415 3,1 nr 0,23
Brix et al. 2016 Roumanie Extrait Valériane 8200 nr nr 1,16
Dietz et al. 2016 Allemagne Teinture Valériane 11500 nr nr 0,43
Beutel et al. 2017 Allemagne Huile Valériane 880 0,06 nr 1,02
Belaud et al. 2021 France Huile Valériane 2128 2,7 0,3 0,8
Cascini et al. 2021 Italie Teinture Valériane 1416 0,07 0 0
Catello et al. 2021 Italie Teinture Valériane 727 0,8 nr 0,83
Gerngross et al. 2021 Autriche Teinture Valériane 5725 2,5 nr 0,56
Velli et al. 2021 Italie Teinture Valériane 4170 3,1 nr 0,94
Viviani 2022 Italie Huile Valériane 1370 0,7 0 0
Viviani et al. 2024 Italie Valériane + Herbe à chat 2602 1,04 0,19 nr
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(2021), tandis qu’elle peut s’avérer limitante en terme de 
nombres d’échantillons collectables par la méthode classique 
(Steyer et al. 2012). Il s’agit d’une variable importante car plus 
le nombre de poils est élevé, meilleurs sont les rendements 
d’extraction ADN, eux-mêmes directement liés à la qualité 
des génotypes et au nombre d’échantillons conservés pour les 
analyses bio-informatiques. L’effet attracteur de la Valériane 
officinale sur les Chats forestiers est clairement démontré lors 
de notre étude, bien que ce ne soit pas le cas partout, notam-
ment sur les populations méditerranéennes (Sforzi & Viviani 
2024). Cet effet est notamment renforcé grâce à la solution 
huileuse permettant de fixer l’odeur sur le support. Et bien 
que moins impressionnant qu’en période de rut (forêt doma-
niale de l’Abbé-Val-Joly), la Valériane semble également avoir 
de l’effet hors saison de reproduction comme l’attestent les 
résultats obtenus sur la forêt domaniale de Mormal, contrai-
rement à ce qu’avaient démontré Hupe & Simon (2007). Une 
réaction à l’appât olfactif a également été observé chez d’autres 
espèces notamment chez le Renard roux Vulpes vulpes (Lin-
naeus, 1758) et la Martre des pins avec des comportements 
de marquage. Un comportement similaire a été observé en 
Italie (Viviani et al. 2024) mais aussi en Suisse (Weber et al. 
2008) où une méthode similaire a ensuite été utilisée pour 
détecter la présence de Martre des pins (Burki et al. 2010).

Alors que nous avons un grand effectif de « chats indéter-
minés » par l’utilisation des pièges photographiques (pouvant 
être améliorés en systématisant l’utilisation du piégeage vidéo), 
l’échantillonnage génétique non invasif peut surmonter ces 
limites de l’identification phénotypique, en fournissant des 
informations génétiques sur les populations étudiées tout 
en augmentant le nombre d’observations certaines. Ces 
méthodes permettent d’obtenir des données précises sur 
une population sauvage sans nécessiter de capture ou de 
manipulation des individus (Hupe & Simon 2007). Elles 
sont particulièrement adaptées aux espèces rares ou difficiles 
à identifier sur le terrain (Burki et al. 2010), comme le Chat 
forestier d’Europe (Sforzi & Viviani 2024).

Hybridation, structuration et santé génétique 
Un seul individu hybride F2 (c’est-à-dire de seconde géné-
ration) a été détecté, ce qui confirme un taux d’hybridation 
extrêmement faible, comparable à celui relevé ailleurs en 
Europe (Steyer et al. 2016 ; Beugin et al. 2020 ; Tiesmeyer et al. 
2020 ; Nussberger et al. 2023). L’absence d’hybrides F1 ou de 
rétro-croisements (backcross) suggère que les flux génétiques 
entre Chat domestique et Chat forestier sont très limités, voire 
sporadiques (Tiesmeyer et al. 2020). Ces résultats doivent 
néanmoins être interprétés avec précaution en raison d’un biais 
sexuel probable dans la détection. Les mâles semblent plus 
enclins à interagir avec les dispositifs de piégeage non invasif, 
notamment les pièges à poils odorants. Ce phénomène a déjà 
été observé dans d’autres études menées par le laboratoire de 
Génétique de la conservation (données non publiées). Une 
hypothèse classique pour expliquer ce biais sexuel est liée au 
comportement de marquage territorial plus fréquent et plus 
intense chez les mâles, notamment par frottements et dépôts 
d’urine, ce qui les rend plus susceptibles d’entrer en contact 

avec les dispositifs attractifs. Une autre hypothèse repose sur 
les différences de comportement spatial entre les sexes : chez 
de nombreuses espèces, dont le Chat forestier, les mâles ont 
des domaines vitaux plus étendus et sont plus mobiles, ce qui 
augmente mécaniquement leur probabilité de rencontre avec les 
pièges (Liberg et al. 2000). Ensuite, les femelles, particulière-
ment lorsqu’elles ont des jeunes, adoptent des comportements 
plus discrets, ce qui peut entraîner une sous-représentation 
dans les données collectées. Enfin, la sensibilité aux odeurs 
utilisées comme appâts pourrait également varier entre sexes et 
individus (Kitchener 1991 ; Steyer et al. 2012), ce qui ajoute 
un biais comportemental potentiellement non aléatoire dans 
les schémas de détection. Ce biais méthodologique rappelle 
l’importance de dispositifs de suivi mieux équilibrés entre sexes 
et classes d’âge. Une sous-détection systématique de certains 
groupes (par exemple, les femelles ou les subadultes) pourrait 
déséquilibrer les résultats. Il est donc essentiel de concevoir 
des dispositifs de suivi équilibrés entre sexes et classes d’âge.

Nos analyses révèlent que les chats forestiers dans l’Avesnois 
appartiennent majoritairement à la grande lignée génétique 
Nord (ou lignée lorraine), conformément aux structurations 
génétiques décrites à l’échelle nationale (J. M., comm. pers.). 
Cette lignée s’étend largement au nord de la France, en Belgique, 
au Luxembourg et dans certaines zones du Massif Central, 
contrairement à la lignée pyrénéenne, plus méridionale. Ces 
deux lignées principales pourraient représenter des schémas 
de divergence vraisemblablement hérités de la fragmentation 
postglaciaire. Cette hypothèse est appuyée par le fait que les 
grands groupes biogéographiques européens se sont différen-
ciés à la fin du Pléistocène ou au début de l’Holocène, et que 
nos deux lignées s’inscrivent dans le groupe d’Europe centrale 
identifié par Mattucci et al. (2015). 

Notre étude constitue également un apport nouveau, 
notamment en documentant pour la première fois la structure 
génétique locale du Chat forestier dans le nord de la France, à 
une échelle infra-régionale. En effet, les analyses bayésiennes 
de STRUCTURE ont permis de détecter une structuration 
fine entre les individus issus de la forêt domaniale de Mormal 
et ceux de la forêt de l’Abbé-Val-Joly, suggérant l’existence de 
sous-populations partiellement différenciées. 

La diversité génétique est légèrement plus élevée et l’indice 
de consanguinité (Fis) plus faible chez les individus de la forêt 
de Mormal que chez ceux de la forêt de l’Abbé-Val-Joly. Bien 
que ces différences ne soient pas significatives sur le plan sta-
tistique, elles apportent des éléments de réflexion intéressants 
quant aux dynamiques démographiques et paysagères propres 
à chaque forêt. Les résultats doivent être interprétés avec pru-
dence en raison des limites méthodologiques, notamment 
la taille réduite et inégale des échantillons conservés pour 
cette analyse (N = 19 pour Mormal, N = 13 pour l’Abbé-
Val-Joly). La richesse allélique, par exemple, est sensible à 
la taille de l’échantillon et peut donc être sous-estimée dans 
le groupe de l’Abbé-Val-Joly. Néanmoins, la diversité plus 
élevée observée à Mormal pourrait refléter une dynamique 
de dispersion accrue dans un paysage plus morcelé, favori-
sant localement le brassage génétique par des individus en 
mouvement, notamment les jeunes en phase de dispersion. 
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À l’inverse, la plus faible diversité génétique et le Fis plus 
élevé à l’Abbé-Val-Joly pourraient indiquer une population 
moins dynamique. Concernant les flux de gènes entre les 
deux forêts, le G’st de 0,15 suggère que des échanges géné-
tiques sont encore possibles entre les deux populations, bien 
qu’ils soient probablement limités. L’observation de plusieurs 
individus présentant des profils génétiques intermédiaires ou 
admixés entre les deux groupes (Fig. 9) confirme l’existence 
d’un flux génétique bidirectionnel. Ce flux semble suffisant 
pour prévenir une isolation génétique complète entre les 
deux populations. Toutefois, cette connectivité reste fragile et 
pourrait se détériorer rapidement sans politiques de gestion 
paysagère appropriées. Les indices de diversité génétique sur 
un nombre d’échantillon plus élevé pourraient apporter des 
informations sur une réduction potentielle de connectivité 
écologique. La diversité génétique étant connue pour provo-
quer une érosion génétique menaçant la viabilité à long terme 
des populations (Frankham et al. 2011). La persistance de 
flux génétiques pourrait être permise par des échanges ponc-
tuels via des corridors écologiques résiduels (bocage, haies, 
bandes boisées) ou par des déplacements à longue distance, 
notamment chez les mâles. Cette dynamique évoque un 
fonctionnement de type métapopulation, où la connectivité 
partielle retarde l’érosion génétique. Notre travail fournit 
donc un point de référence pour suivre l’évolution de ces 
paramètres génétiques dans l’Avesnois à l’avenir.

Impacts pour la conservation du Chat forestier 
dans l’Avesnois

Dans cette région du nord de la France et d’après nos résultats, 
l’hybridation semble un phénomène rare à ce jour. En revanche, 
il convient de noter que le risque d’hybridation pourrait être 
plus élevé dans les populations de Chats forestiers en expansion, 
particulièrement sur le front d’expansion de l’espèce (Nussberger 
et al. 2018). Du point de vue spatial, l’unique individu clairement 
classé comme hybride F2 a été détecté dans la forêt domaniale de 
Mormal, ainsi que les trois échantillons identifiés génétiquement 
comme Chats domestiques. Cette localisation spatiale conjointe 
pourrait témoigner d’une zone de contact potentielle entre les 
deux espèces dans cette forêt. En effet, plusieurs facteurs pour-
raient expliquer cette asymétrie apparente par rapport à la forêt 
de l’Abbé-Val-Joly. D’une part, le morcellement prononcé de 
Mormal fragmente les habitats forestiers continus et augmente 
la probabilité de contacts avec les zones agricoles et urbaines. 
D’autre part, cette forêt est entourée de communes rurales avec 
une densité urbaine plus importante dans les communes péri-
phériques (Bavay, Locquignol) et potentiellement, une présence 
plus élevée de chats errants ou domestiques libres. Par ailleurs, des 
échantillons présentant des profils génétiquement admixés entre 
les deux groupes forestiers ont également été majoritairement 
retrouvés dans Mormal, ce qui pourrait refléter une perméabilité 
écologique plus forte, facilitant les flux de gènes à la fois intra-
forestiers et potentiellement exogènes. À l’inverse, la forêt de 
l’Abbé-Val-Joly bénéficie d’une meilleure connectivité forestière, 
étant intégrée dans un corridor biogéographique continu vers le 
massif ardennais, ce qui pourrait expliquer une moindre exposi-
tion aux facteurs de mélange génétique.

En dehors des interactions avec le Chat domestique, les 
principales menaces pesant sur la conservation du Chat fores-
tier dans la zone étudiée sont la mortalité routière (Bastianelli 
et al. 2021), le braconnage (Lozano & Malo 2012 ; Bastianelli 
et al. 2021) et la fragmentation de l’habitat (Anile et al. 2019 ; 
Gil-Sanchez et al. 2020), qui nuisent au flux génétique. 
Le secteur d’étude n’échappe pas aux pressions anthropiques 
affectant la connectivité écologique, comme en témoignent les 
cartes anciennes révélant un paysage forestier historiquement 
plus continu à l’époque de la Révolution française. La forêt 
domaniale de Mormal, par exemple, bien qu’étendue, est 
aujourd’hui isolée des grands massifs forestiers de l’Est et de 
l’Ardenne, et cet isolement géographique régional constitue une 
contrainte majeure pour le maintien de flux génétiques à large 
échelle. En interne, cette forêt est subdivisée en 101 parcelles 
(Dubois 1973 ; ONF 2014) et traversée par plusieurs routes 
forestières et infrastructures liées à l’exploitation. Si ces éléments 
ne semblent pas constituer des barrières infranchissables, en 
particulier pour une espèce aussi mobile que le Chat forestier, 
ils peuvent toutefois engendrer des effets plus subtils, notam-
ment une augmentation du risque de collisions routières, des 
perturbations comportementales, ou encore une modification 
des dynamiques de dispersion, en particulier pour les jeunes 
individus. Il est vrai que certains aménagements, comme les 
chemins de débardage, peuvent créer des lisières favorables à 
l’abondance de proies (e.g., micromammifères) et ainsi loca-
lement favoriser l’habitat du Chat forestier. Néanmoins, leur 
effet positif potentiel doit être mis en balance avec les risques 
qu’ils posent en termes de dérangement, de pollution sonore 
et de modification des cycles d’activité. En outre, l’effet cumu-
latif de la fragmentation écologique, du recul du bocage, de 
l’intensification agricole et de l’urbanisation croissante dans 
l’Avesnois reste préoccupant à moyen terme (Dumouch 2010). 
Ainsi, bien que des échanges génétiques soient encore observés 
entre les deux zones d’étude, la connectivité fonctionnelle 
reste fragile et probablement insuffisante pour compenser à 
long terme l’isolement régional de la forêt de Mormal. Ces 
constats appellent à une gestion intégrée du paysage visant 
à maintenir les continuités écologiques à plusieurs échelles. 
Ce phénomène d’insularisation écologique ne semble cepen-
dant pas encore concerner la forêt de l’Abbé-Val-Joly, qui fait 
partie du massif forestier de la Fagne de Trélon, lui-même 
intégré dans le vaste corridor forestier du massif ardennais, 
bénéficiant ainsi d’une connectivité paysagère plus favorable. 

Implications pour la gestion des habitats

L’intensification agricole et l’homogénéisation du paysage 
impactent directement le comportement spatial du Chat 
forestier d’Europe, en augmentant significativement la taille 
de son domaine vital (Villar et al. 2022). Par conséquence, 
l’augmentation des déplacements dans des habitats inadaptés 
pourrait également augmenter la mortalité (Bastianelli et al. 
2021). Les hybrides apparaissent d’ailleurs comme plus flexibles 
dans leur choix d’habitat que les Chats forestiers (Germain 
et al. 2008). Ces différences pourraient influencer l’ampleur 
du phénomène d’hybridation et d’introgression. En outre, il 
apparait nécessaire d’acquérir une meilleure connaissance des 
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axes de dispersion de l’espèce dans la zone étudiée, par un 
effort de surveillance supplémentaire, notamment dans les 
boisements périphériques des forêts étudiées, afin de mieux 
préciser les connectivités paysagères entre-elles dans l’objectif 
de concevoir une stratégie de conservation appropriée. Dans 
cette perspective, élargir l’étude à d’autres massifs environnants 
permettrait de mieux cerner la structuration génétique et les 
flux de gènes à l’échelle régionale. Une analyse approfondie 
de l’état de santé génétique des populations locales apporterait 
des informations précieuses sur leur résilience face aux pres-
sions environnementales et sur la viabilité sur le long terme de 
population locale. Un suivi sur plusieurs années permettrait 
également de mieux comprendre l’évolution des populations 
et les effets de la fragmentation de l’habitat à long terme.

La prise en compte des caractéristiques linéaires du paysage 
(routes et rivières) est importante car elle détermine le flux géné-
tique chez cette espèce (Hartmann et al. 2013 ; Westekemper 
et al. 2021). Le maintien d’un réseau fonctionnel de continuités 
boisées, d’une mosaïque d’habitats hétérogènes (Monterroso 
et al. 2009 ; Jerosch et al. 2018 ; Portanier et al. 2022), ainsi 
que la présence d’abris, principaux paramètres déterminants le 
flux génétique du Chat forestier (Portanier et al. 2022) permet-
trait de limiter l’isolement de la forêt de Mormal. Les massifs 
forestiers de l’Avesnois sont par ailleurs mentionnés dans les 
continuités écologiques d’importance nationale pour les milieux 
boisés (Poirson & Dutilleul 2014). Dès lors, les espaces boisés 
(hors peupleraies) et les connexions entre eux par un système 
bocager sont autant d’éléments à préserver et à valoriser sur le 
territoire pour que le Chat forestier se maintienne localement 
(Sordello 2012). Concrètement, plusieurs actions peuvent être 
mises en place pour améliorer la connectivité entre les massifs 
forestiers : restaurer et entretenir les haies bocagères, dévelop-
per des trames vertes facilitant le déplacement des individus et 
aménager des passages à faune pour limiter la mortalité liée aux 
infrastructures. Par ailleurs, l’implication des acteurs locaux, 
notamment les agriculteurs et les gestionnaires d’espaces natu-
rels, est essentielle pour promouvoir des pratiques de gestion 
favorisant la conservation de l’espèce.

CONCLUSION

Cette étude constitue, à notre connaissance, la première sur-
veillance génétique du Chat forestier d’Europe dans le nord de 
la France en dehors des analyses sur les individus victimes de 
collision routière (OFB). Grâce à une méthodologie combinant 
pièges photographiques et pièges à poils avec appâts olfactifs 
à base de Valériane, nous avons obtenu des résultats de cap-
tures prometteurs, surpassant les performances de nombreuses 
études similaires en Europe. Un grand nombre d’individus 
de Chat forestier a été identifié, sans aucune recapture, ce 
qui révèle non seulement une population bien établie mais 
aussi une connectivité génétique dans l’Avesnois. Si cet état 
des lieux offre un espoir à court terme pour la pérennité de 
cette population, la sécurité à long terme du Chat forestier 
dépendra impérativement de l’implémentation d’une straté-
gie de conservation basée notamment sur l’identification, le 

maintien, voire la restauration des corridors écologiques. Une 
surveillance continue de cette population serait nécessaire pour 
mettre à jour les connaissances sur l’évolution de sa distribu-
tion, détecter d’éventuelles hybridations et approfondir notre 
compréhension des dynamiques de connectivité. Ce suivi 
devra constituer la pierre angulaire des efforts de conservation 
pour garantir un avenir durable au Chat forestier, tant dans 
l’Avesnois qu’au-delà.
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