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INTRODUCTION

Le suivi des populations d’espéces a valeur cynégétique est crucial afin de déterminer
leur évolution et de détecter, le cas échéant, un déclin significatif de la population. Ces suivis
permettent ainsi de proposer des plans de gestion adaptés. Afin de pérenniser la ressource,
la taille de population est 'un des principaux déterminants du risque d’extinction (Reed &
Frankham 2003). Parallelement, une étude sur la structure et la diversité génétique d'une
population permet d’évaluer plus précisément son risque d'extinction (Frankham 2005). Une
perte de diversité génétique induit généralement une réduction, sur le long-terme, de la
capacité d’adaptation en réponse aux changements environnementaux, et, par la méme, une
augmentation de la probabilité d’extinction (Reed & Frankham 2003; Spielman et al. 2004;
Frankham 2005).

Le pigeon a couronne blanche,

Patagioenas leucocephala, est une

A,
o

5

espéce a forte valeur cynégétique et

P

"Lq.

' patrimoniale, endémique de la partie
( Nord du Bassin Caribéen (Figure 1).

AN L’'espéce utilise principalement Ia
Floride% B

mangrove et la forét marécageuse

; comme habitat de reproduction, mais
Cuba
, s’alimente aussi dans les foréts de
Porto-Rico -, Guadelowre  feyjillus situées plus a lintérieur des

Mer des Caraibes Martinique

terres. Frugivore, I'espéce consomme

des fruits de différentes espéces

A

d’arbres. Elle est ainsi un agent
important de dissémination de graines,
participant a la régénération des
communautés d’arbres tropicaux
caribéens (Strong & Bancroft 1994;
Ware 1997; Strong & Johnson 2001). Le
Figure 1: Aire de distribution du Pigeon & couronne blanche - © caractére erratique et la capacité de vol
Neotropical Birds — Cornell University

de l'espéce (150 km sans repos ;
Bancroft et al. 2000; Bancroft & Bowman 2001) favorisent aussi la dispersion des graines a
large échelle. Les principales menaces identifiées pour I'espéce a I'échelle régionale (Hay
2008) sont la destruction anthropique de I'habitat (del Hoyo et al. 1997) et la chasse, incluant

le braconnage (Hay 2008; Rivera-Milan et al. 2016).
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En Guadeloupe, le Pigeon a couronne blanche est traditionnellement chassé. Depuis
la saison de chasse 2017, un plan de gestion spécifique a I'espéce a été développé avec une
restriction des prélevements accompagnée de dispositifs de marquage pour en assurer le
contr6le, sans toutefois étre basé sur de véritables études scientifiques. Dans ce contexte, la
présente étude vise, dans un premier temps, a proposer une méthode de comptage pour
procéder a des suivis annuels de I'espéce. Pour ce faire, deux méthodes de détection ont été
comparées, la méthode dite passive qui consiste a détecter les oiseaux a partir de leurs
comportements spontanés (chants, déplacements) et la méthode dite de la repasse qui
consiste a diffuser le chant de I'espéce afin d’induire une réponse comportementale (réponses
par le chant ou par des mouvements). Chez une espéce du méme genre, le Pigeon a queue
barrée, Patagioenas fasciata fasciata, la méthode de la repasse apparait plus efficace que la
méthode passive pour détecter les individus, notamment en réduisant le probléme de fausse
absence (Kirkpatrick et al. 2007). Dans un second temps, I'étude vise a réaliser une premiére

analyse de la structure et de la diversité génétique de I'espéce.
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l. Comparaison des deux méthodes de détection

Neuf circuits de comptages ont été réalisés au niveau du Grand-Cul-de-Sac marin en
Guadeloupe (Figure 2), ou il existe une forte concentration de mangroves et de foréts

marécageuses.

&

Figure 2: Carte de Guadeloupe représentant les neufs circuits prospectés durant I'étude. Les zones vertes correspondent aux
mangroves, foréts marécageuses et prairies inondées. La zone comprise dans I'encadré jaune est grossie. 1- Welch, Sainte-
Rose ; 2- Bésia, Sainte-Rose ; 3- Darase, Le Lamentin ; 4- Blachon, Le Lamentin ; 5- Baie a chat, Baie-Mahault ; 6- Babin, Morne-
a-l'eau ; 7- Sauvia, Morne-a-l’'eau ; 8- Beautiran, Petit-Canal ; 9- Souffleur, Port-Louis.

Les comptages ont été réalisés du 1° Mai 2017 au 14 Juillet 2017. Chacun des 9
circuits était constitué de 10 points d’écoute, espacés I'un de 'autre de 300 métres (Thomas
et al. 2010). Les circuits ont été visités trois fois le matin, au lever du soleil, et trois fois I'aprés-
midi, au coucher du soleil. A chaque point d’écoute, les deux méthodes de détections ont été

utilisées successivement (Figure 3).

5 minutes 5 minutes

A A

38s 38s

Figure 3: Méthodologie pour la comparaison des méthodes de détection, le chant de pigeon a couronne blanche
est diffusé a deux reprises, symbolisées par les triangles bleus.

Les chants ont été diffusés a I'aide d’un haut-parleur nomade Bluetooth d’'une puissance de
sortie de 4 Watts (Philips BT2600). lIs provenaient d’'un CD intitulé "Oiseaux des Antilles"
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(CEBA / Fremaux et Associés) et étaient diffusés a volume maximal. Chaque Pigeon a

couronne blanche vu ou entendu a été comptabilisé.

Le nombre total de pigeons détectés en fonction de la méthode employée (59 en écoute
passive contre 134 avec repasse), le taux de détection (0.109+0.027 en écoute passive contre
0.248+0.046 avec repasse), le nombre moyen de pigeons détectés sur chaque transect
(Figure 4) et le nombre de pigeons détectés a chaque session de comptage (x* de
Friedman=26.133, d.d.l.=1, P<0.001) indiquent que la méthode de la repasse est plus efficace
gue la méthode passive pour détecter les pigeons a couronne blanche lors des comptages par
point d’écoute. De plus, cette méthode permet de détecter 'espéce quand la méthode passive
ne le permet pas (x* de Mc Nemar=10.083, d.d.l.=1, P=0.002).

Méthode de détection

== Passive
== Repasse

Nombre moyen d'individus détectés

X
B 2 . 0 . {\ . 0‘
& o) 2 B ) Cd L@ %) X
0% 5 - XN > Q8 MO
&P Q)‘é\ee & 4 e o o e N\
Circuits

Figure 4: Nombre moyen de pigeons a couronne blanche détectés sur chaque circuit de comptage en fonction la méthode de
détection employée. Les barres d’erreur correspondent a l'erreur standard.

Par conséquent, la méthode de la repasse permet de significativement détecter plus de
pigeons a couronne blanche et réduit aussi le probléme de « fausse absence ». On peut ainsi
affirmer que cette méthode améliore la détectabilité de I'espéce, c’est-a-dire notre capacité a
détecter un individu quand il est réellement présent sur le point d’écoute (Brewster & Simons

2009). Ce parametre est important pour I'estimation d’'une abondance (e.g. Bart & Earnst 2002;
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Royle & Nichols 2003; Alldredge et al. 2006, 2007; Buckland et al. 2008) et ne peut pas étre
ignoré quand l'objectif est de comparer spatialement (entre populations différentes) ou
temporellement (suivi d'une méme population au cours du temps) plusieurs abondances
(Sutherland et al. 2004; Alldredge et al. 2007), car un changement en termes de détectabilité
et un changement en termes d’abondance se traduisent quantitativement de la méme maniéere.
Négliger cet aspect peut conduire a la mise en place de protocoles de gestion de la faune
sauvage et a des prélevements cynégétiques inappropriés, ce qui peut avoir des
conséquences néfastes (Blanco et al. 2014).

[I.  Analyse de la structure et de la diversité génétique

Des échantillons biologiques ont été collectés par le SMPE (ONCFS/AFB) auprés des
chasseurs durant la saison de chasse de 2016, en Guadeloupe. Au total, 39 échantillons de
plumes et de doigts ont été prélevés. L’ADN a été préférentiellement extrait des doigts en
utilisant le kit d’extraction NucleoSpin (Macherey-Nagel, Diren, Allemagne). Par amplification
d’ADN par PCR (Polymerase Chain Reaction), deux génes mitochondriaux ont été étudiés : le
Cytochrome b (Cyt b — 852 pb) et le Cytochrome Oxydase subunit | (COl — 652 pb). Dans la
littérature scientifique, deux séquences de Cyt b provenant de pigeons originaires de Floride
(Johnson & Clayton 2000; Sorenson et al. 2003) et deux séquences de COI provenant de
Panama (Schindel et al. 2011) ont été trouvées et utilisées dans cette présente étude comme
représentant de la partie Nord de l'aire de répartition du Pigeon a couronne blanche (appelé
North-Caribbean).

Le réseau haplotypique
(Figure  5) révelent douze
haplotypes différents dont wun

e majoritaire partagé par 18 individus

L i
8 e, | de léchantillon de départ (49%).
O sainte-Rose Onze haplotypes sont
. Deshaies
@

exclusivement guadeloupéens et
Morth-Caribbean

un est exclusivement originaire de

Figure 5: Réseaux haplotypique (Minimum spanning network) construit a . s y
partir de 37 haplotypes pour une séquence d’ADN mitochondriale de 1504 pb la partie Nord Caribéenne de l'aire
(COI et Cyt b concaténées). Chaque cercle représente un haplotype et leur de répartition de l'espéce (North-
taille est proportionnelle au nombre d’individus partageant I’haplotype. Les

cercles noirs ne sont pas des haplotypes, ils indiquent le nombre de différences Caribbean). Les individus
nucléotidiques ou mutation entre deux haplotypes. En ce sens, un segment

continu correspond & une différence nucléotidique et un segment portant un guadeloupéens présentent une
cercle noir, deux différences nucléotidiques. Les couleurs correspondent a

'origine géographique des individus et leur proportion, I’abondance relative 8SS€Z haute diversité haplotypique
des individus partageant le méme haplotype et originaire de la méme zone L s
géographique. Tous les haplotypes, sauf celui en orange, sont issus de pigeons (N = 0.839) comparé a d’'autres
échantillonnés en Guadeloupe.
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espéces de colombidés endémiques de milieux insulaires plus ou moins menacées
(Tableau 1). Ces comparaisons suggérent que le Pigeon & couronne blanche n’a pas subi de
récent goulot d’étranglement et/ou d’effet de fondation. Ces premiers résultats tendent a
suggeérer que le pigeon a couronne blanche posséderait une assez haute diversité génétique

en Guadeloupe et probablement a I'échelle de 'ensemble de I'aire de répartition de I'espéce.

Tableau 1: Diversité haplotypique (h) et statut de conservation d’especes de colombidés endémiques de milieux insulaires,
comme le Pigeon a couronne blanche de cette présente étude (Colonne grisée).

Espéce Colombine Pigeon a | Pigeon simple, | Pigeon simple, | Pigeon rose, | Pigeon violet,
turvert, couronne Patagioenas Patagioenas Columba mayeri | Columba janthina
Chalcophaps blanche, inornata inornata | inornata nitens
indica Patagioenas wetmorei
leucocephala
Diversité 0.940 0.839 0.590 0.480 0.450 0.120
haplotypique (h)
Statut de | Préoccupation Quasi-menacé Quasi-menaceé Quasi-menacé En danger (EN) En danger
conservation mineure (LC) (NT) (NT) (NT) critique
(UICN) d’extinction (CR)
Evénements Goulot Goulot Goulot
biogéographique d’étranglement d’étranglement d’étranglement
S connus ) _ ) et/ou effet de | et/ou effet de | et/fou effet de
fondation fondation fondation
Auteurs Kirchman & | Cette étude Young & Allard | Young & Allard | Swinnerton et al. | Ando et al. 2014
Franklin 2007 1997 1997 2004

On peut aussi voir que I'haplotype « North-Caribbean », en orange sur la figure 5,
apparait inclus dans I'ensemble des haplotypes guadeloupéens. De plus, I'haplotype le plus
différent, c’est-a-dire le plus éloigné par rapport I'haplotype majoritaire est guadeloupéen. Ceci
suggeérerait I'existence d’'une unique population de pigeons a couronne blanche a I'échelle de
la Caraibe. Ce qui signifierait que les différentes colonies réparties sur les différentes iles de
l'aire de répartition de I'espéce échangeraient suffisamment d’individus pour homogénéiser

les génotypes (migration efficace).
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Conclusion et perspectives

La présente étude met en évidence certaines informations a prendre en compte pour

lajustement du statut de conservation, et par la méme [Iétablissement d’un plan de

gestion cohérent de I'espéce en Guadeloupe et a I'échelle caribéenne :

~

La possible existence d’une unique population a I’échelle caribéenne
montrerait qu’un plan de gestion de I'espéce ne peut pas étre totalement efficace,
si ce dernier n’est pas appliqué, de la méme maniére, dans les différents territoires
et états caribéens inclus dans I'aire de répartition de I'espéce.

Une diversité génétique relativement élevée est encourageante pour le devenir
de I'espéce mais doit encore étre confirmée a une échelle spatiale plus large.

La méthode de la repasse s’avére la plus efficace et permet d’avoir une
représentation plus juste des fluctuations démographiques au cours du temps.

Cette méthode est donc recommandée pour les futurs suivis de I'espéce.

L’étude souléve aussi d’intéressantes questions qui seront en partie abordées durant

une thése de doctorat de Christopher Cambrone intitulée « Biologie et génétique des

populations du Pigeon a couronne blanche, Patagioenas leucocephala : applications a la

gestion et la conservation de l'espéce » sous la direction d'Etienne Bezault (UMR 7208
BOREA, Université des Antilles) et Frank Cézilly (UMR 6282 Biogéosciences, Université

Bourgogne-Franche Comté). Cette thése doit étre cofinancée et soutenue par I'Office National

de la Chasse et de Faune Sauvage, la Région Guadeloupe et I'association Caribaea Initiative.

Elle comporte trois volets d’étude :

1)

2)

Estimer plus précisément |'effectif de la population caribéenne de pigeons a
couronne blanche en combinant les données démographiques et
génétiques : La taille de population est I'un des principaux déterminants du risque
d'extinction (Reed et al. 2003), qu'il convient donc de pouvoir estimer de fagon
fiable. La combinaison de données génétiques et démographiques est nécessaire
a une bonne estimation de I'effectif des populations naturelles et de ses variations
a différentes échelles spatiales et temporelles (Lande 1988, Frankham 1996, Pruett
et al. 2011, Calderon et al. 2016).

Etablir le degré de connectivité des populations via I'étude des déplacements
des individus (GPS-tracking) et du flux de génes entre populations des
différentes fles : La dispersion des individus contribue fortement a la dynamique
démographique des populations, au flux de génes entre population et a leur

persistance dans le temps et I'espace (Clobert et al. 2001). La conservation d'une
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espéce sensible comme le Pigeon a couronne blanche implique donc de
documenter les déplacements des individus au sein de l'aire de répartition de
I'espéce, d'estimer les flux de génes qui en résultent et d'établir le niveau de
structuration génétique de la population globale. Une telle démarche nécessite de
nouveau de combiner les données de suivi d'individus marqués avec les données
génétiques (Pearce & Talbot 2006, Lowe & Allendorf 2010).

3) Comparer la diversité génétique présente et passée de l'espéce: Les
avanceées dans l'extraction de I'ADN a partir de spécimens anciens conserves dans
des muséums permettent aujourd'hui d'analyser directement les changements de
diversité génétique dans I'espace mais aussi dans le temps, fournissant ainsi une
information précieuse sur I'histoire démographique de I'espéce et ses populations,
et ainsi permettre le développement de mesures de conservation efficace et,
potentiellement, de stratégies de réintroduction (Murata et al. 2004, Draheim et al.
2012, D'Elia et al. 2016).
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