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îles  des  Caraïbesÿ;

des  pressions  de  sélection  différentes  en  raison  d'influences  

anthropiques,  biotiques  ou  abiotiques  contrastées  entre  les  îles  

(Clegg  et  al.  2002 ;  Illera  et  al.  2007 ;  Hoeck  et  al.  2010).

Christopher  Cambrone  a,b,c,  Frank  Cézilly  b,c,d,  Rémi  Wattier

La  définition  de  telles  unités  est  primordiale  pour  évaluer  le  risque  

d'extinction,  hiérarchiser  les  actions  de  conservation  et  identifier  les  

échelles  spatiales  et  temporelles  pertinentes  auxquelles  elles  doivent  

être  menées  (Haig  et  al.  2011).

En  outre,  les  espèces  endémiques  insulaires  sont  souvent  

caractérisées  par  une  gamme  d'habitats  restreinte  et  des  tailles  de  

population  plus  petites,  ce  qui  entraîne  une  plus  faible  diversité  

génétique  que  les  espèces  continentales,  de  sorte  qu'elles  sont  plus  

exposées  à  la  dépression  de  consanguinité  et,  en  fin  de  compte,  

font  face  à  un  risque  plus  élevé  d'extinction  (Frankham  1998 ,  2005ÿ;  Brooks  et  al.

Cela  est  particulièrement  vrai  pour  les  espèces  présentes  dans  les  lagos  

de  l'archipel,  pour  lesquelles  différentes  populations  peuvent  être  confrontées

,  Cyril  Eraude  et  Etienne  Bezault  a,c

2002).  Par  conséquent,  les  perturbations  écologiques  et  les  

changements  environnementaux  qui  se  produisent  à  l'échelle  

mondiale,  tels  que  la  déforestation,  l'urbanisation,  les  agents  

pathogènes  introduits  et  les  pressions  de  concurrence  et  de  prédation  

des  espèces  envahissantes,  affectent  particulièrement  les  espèces  

endémiques  insulaires  (Walsh  et  al.  2012 ;  Treglia  et  al.  2013 ;  

Ferrer-  Sánchez  et  Rodríguez-Estrella  2014ÿ;  Ortega  et  al.  2015ÿ;  

Dornburg  et  al.  2016ÿ;  Palmas  et  al.  2017ÿ;  Turvey  et  al.

2017).  Cela  est  particulièrement  vrai  pour  les  espèces  d'oiseaux,  80  

%  de  toutes  les  espèces  aviaires  ayant  disparu  depuis  1600  étant  

endémiques  des  îles  (Manne  et  al.  1999).  le

Il  est  désormais  largement  admis  que  la  diversité  génétique  est  

cruciale  pour  la  persistance  des  populations  d'animaux  sauvages,  

car  une  faible  diversité  entraîne  à  la  fois  une  faible  condition  physique  

individuelle  et  une  capacité  d'adaptation  réduite  des  populations  face  

aux  changements  environnementaux  (Frankham  2005 ;  Evans  &  

Sheldon  2008).  Ainsi,  au  cours  des  30  dernières  années,  les  outils  

moléculaires  et  conceptuels  issus  de  la  génétique  des  populations  

et  de  la  phylogéographie  ont  été  de  plus  en  plus  utilisés  en  biologie  

de  la  conservation  (Soulé  &  Mills  1998 ;  Hedrick  2001 ;  Russello  et  

al.  2020).  La  génétique  des  populations  et  la  phylogéographie  sont  

particulièrement  utiles  pour  déterminer  les  limites  évolutives  et  

géographiques  des  espèces,  sous-espèces  et  populations  (Haig  et  

al.  2006,  2011 ;  Garnett  &  Christidis  2007 ;  Haig  &  D'Elia  2010).
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Les  espèces  de  columbidés  endémiques  des  îles  sont  particulièrement  vulnérables  à  la  dégradation  de  
l'environnement,  aux  événements  climatiques  extrêmes  et  aux  interactions  avec  les  espèces  exotiques.  La  
situation  pourrait  être  encore  plus  critique  dans  le  cas  des  espèces  exploitées,  où  la  chasse  légale  et  le  
braconnage  peuvent  gravement  affecter  la  dynamique  des  populations.  Nous  documentons  ici  pour  la  première  
fois  la  structure  génétique  du  Pigeon  à  nuque  écailleuse,  Patagioenas  squamosa,  une  espèce  de  columbide  
endémique  des  Caraïbes  d'intérêt  cynégétique,  sur  une  grande  partie  de  son  aire  de  répartition.  En  utilisant  à  
la  fois  l'ADN  mitochondrial  et  des  marqueurs  nucléaires  (microsatellites),  nous  avons  étudié  le  flux  de  gènes,  
la  diversité  génétique  et  la  structure  génétique  de  quatre  populations  insulaires  originaires  de  Porto-Rico,  de  
Guadeloupe,  de  Martinique  et  de  la  Barbade.  Nous  avons  trouvé  des  preuves  d'une  différenciation  génétique  
significative  uniquement  entre  la  Barbade  et  les  trois  autres  populations,  ce  qui  correspond  au  fait  que  la  
population  de  la  Barbade  provenait  de  quelques  individus  captifs  échappés  d'une  volière  sur  le  toit  à  Bridgetown  il  y  a  environ  100  ans.
Compte  tenu  de  l'absence  de  différenciation  génétique  entre  Porto  Rico  et  les  Antilles  françaises,  nos  résultats  
suggèrent  qu'en  dehors  de  la  Barbade,  l'espèce  pourrait  être  principalement  constituée  d'une  seule  grande  
population  homogène.  Nous  discutons  de  la  pertinence  de  nos  conclusions  par  rapport  aux  questions  de  
gestion  et  de  conservation.

Pigeon  à  nuque  écailleuse,  Patagioenas  squamosa :  implications  pour  la  conservation
Niveaux  de  différenciation  génétique  et  flux  de  gènes  entre  quatre  populations  de  la

ABSTRAIT

MOTS  CLÉS

ÉTUDES  SUR  LA  FAUNE  NÉOTROPICALE  ET  L'ENVIRONNEMENT  

https://doi.org/10.1080/01650521.2021.1878765

HISTORIQUE  DES  ARTICLES

©  2021  Informa  UK  Limited,  opérant  sous  le  nom  de  Taylor  &  Francis  Group

Machine Translated by Google

https://doi.org/10.1080/01650521.2021.1878765


Matériels  et  méthodes

Les  espèces  endémiques  de  columbidés  peuvent  jouer  un  rôle  

écologique  important  dans  les  écosystèmes  insulaires  grâce  à  leur  

capacité  à  disperser  les  graines  sur  de  longues  distances  (Shanahan  

et  al.  2001 ;  Bucher  &  Bocco  2009).  Cependant,  ils  sont  

particulièrement  vulnérables  à  la  dégradation  de  l'environnement,  

aux  événements  climatiques  extrêmes,  à  la  prédation  et  à  la  

pression  de  la  chasse  (Walker  2007 ;  Carvalho  et  al.  2015 ;  Collar  

2015 ;  Stirnemann  et  al.  2018).  La  préservation  et  la  restauration  

des  habitats  forestiers,  la  pérennité  de  la  pression  de  chasse  et  le  

contrôle  des  prédateurs  introduits  sont  donc  les  principales  priorités  

pour  la  gestion  des  espèces  de  columbidés  insulaires  (Walker  2007).  

Cependant,  à  l'échelle  régionale,  des  informations  sur  le  degré  de  

connectivité  entre  les  différentes  populations  insulaires  sont  

également  nécessaires  pour  comprendre  la  structure  des  populations  

(Young  &  Allard  1997 ;  Monceau  et  al.  2013),  les  déplacements  

(Strong  &  Bancroft  1994)  et  le  rôle  des  columbidés  dans  le  transfert  

intra-  et  inter-îles  des  graines  et  le  fonctionnement  des  écosystèmes  

(McConkey  et  al.  2004 ;  Buelow  et  al.  2018).

A  partir  d'échantillons  de  foie  et  d'orteil,  l'extraction  d'ADN  a  été  

réalisée  à  partir  de  petits  morceaux  (environ  1  cm2)  de  tissus.  Dans  

le  cas  des  échantillons  de  plumes,  la  pointe  du  calamus  (2  à  3  mm  

de  longueur)  a  été  utilisée.  Pour  chaque  échantillon  de  sang,  100  

µL  ont  été  centrifugés  à  4000  rpm,  à  4°C,  pendant  une  minute  afin  

de  séparer  le  plasma  (le  surnageant)  des  globules  rouges.

Amplification  et  séquençage  de  l'ADN  mitochondrial

2002ÿ;  Acevedo  et  Restrepo  2008).  Selon  Raffaele  et  al.  (1998),  

l'espèce  a  largement  décliné  aux  Antilles,  sauf  à  Porto-Rico  grâce  à  

la  régénération  de  forêts  secondaires  à  partir  de  terres  agricoles  

abandonnées  (mais  voir  Case  &  Hughes  2011).  En  outre,  le  

changement  climatique  dans  les  Caraïbes,  avec  une  augmentation  

probable  des  événements  climatiques  extrêmes,  tels  que  les  

ouragans  (O'Brien  et  al.  1992ÿ;  Wiley  &  Wunderle  1993ÿ;  Boose  et  

al.  2004)  et  une  réduction  globale  des  précipitations  (Bhardwaj  et  

al .  2018),  pourrait  également  mettre  l'espèce  en  péril  dans  un  

proche  avenir.  Par  conséquent,  en  utilisant  à  la  fois  des  fabricants  

mitochondriaux  et  nucléaires,  nous  évaluons  l'étendue  de  la  

différenciation  génétique  et  celle  du  flux  de  gènes  entre  quatre  îles  

différentes  réparties  sur  l'aire  de  répartition  géographique  de  

l'espèce.  De  plus,  nous  comparons  nos  résultats  avec  des  

estimations  antérieures  de  la  structure  génétique  d'autres  espèces  

de  columbidés  de  statut  de  conservation  contrasté.

Selon  les  îles,  différents  types  d'échantillons  biologiques  ont  été  

prélevés  sur  des  individus  vivants  (sang,  plumes)  ou  sur  des  

individus  abattus  par  les  chasseurs  locaux  (foie,  pattes).  Les  

échantillons  de  foie  et  de  sang  ont  été  placés  dans  un  tampon  de  

stockage  (70ÿ%  d'éthanol  et  30ÿ%  de  tampon  Tris-EDTA  pH  8),  

tandis  que  les  pattes  ont  été  congelées  et  les  plumes  ont  été  

stockées  dans  des  enveloppes  avec  du  gel  de  silice.

Nous  avons  amplifié  un  gène  d'ADN  mitochondrial  (ADNmt)  codant  

pour  la  sous-unité  Cytochrome  c  Oxidase

perte  et  fragmentation  de  l'habitat  (Wiley  1985;  Brooks  et  al.

Prélèvement  d'échantillons  et  extraction  d'ADN

Des  échantillons  biologiques  ont  été  obtenus  entre  2009  et  2012  

sur  quatre  îles  différentes :  Porto-Rico  (PR),  Guadeloupe  (GUA),  

Martinique  (MAR)  et  Barbade  (BAR)  (Figure  1  et  Tableau  S1).  Les  

oiseaux  de  GUA  et  MAR  n'ont  été  collectés  que  pendant  la  saison  

de  chasse,  de  sorte  que  les  oiseaux  n'étaient  pas  nécessairement  

des  reproducteurs  locaux.Ici,  nous  documentons  l'étendue  de  la  structure  génétique  et  du  

flux  de  gènes  chez  le  Pigeon  à  nuque  écailleuse  (Patagioenas  

squamosa)  endémique  des  Caraïbes  en  utilisant  à  la  fois  l'ADN  

mitochondrial  et  des  marqueurs  nucléaires  (microsatellites).  L'aire  

de  répartition  naturelle  de  l'espèce  comprend  à  la  fois  les  Grandes  
et  les  Petites  Antilles  et  s'étend  jusqu'à  la  Floride  au  nord  et  

jusqu'aux  îles  au  large  des  côtes  du  Venezuela  au  sud  (Del  Hoyo  et  

al.  1997).  Bien  que  l'espèce  soit  résidente  toute  l'année  dans  une  

grande  partie  de  son  aire  de  répartition  (Nellis  et  al.  1984;  Levesque  

et  al.  2011;  García–Quintas  &  Isada  2014;  Rodríguez  Batista  et  al.  

2014;  Madden  et  al.  2015),  elle  se  produit  seulement  de  façon  

saisonnière  sur  certaines  îles  (Paice  &  Speirs  2010)  et  est  un  

vagabond  en  Jamaïque.  De  plus,  les  individus  peuvent  se  déplacer  

entre  les  îles,  notamment  suite  à  des  événements  climatiques  

extrêmes  (Rivera-Milán  1995).  Le  Pigeon  à  nuque  écailleuse  a  été  

introduit  à  la  Barbade  au  début  du  XXe  siècle,  après  qu'environ  25  

individus  se  soient  échappés  d'une  volière  sur  le  toit  à  Bridgetown  

(Buckley  et  al.  2009).  Ce  pigeon  arboricole  et  frugivore  a  une  

alimentation  diversifiée  et  est  censé  jouer  un  rôle  important  dans  la  

régénération  des  forêts  (Pérez-Rivera  1978).  Bien  que  l'espèce  soit  

actuellement  considérée  comme  la  moins  préoccupante  dans  la  

liste  rouge  de  l'UICN,  les  données  sur  la  taille  de  la  population,  les  

tendances  démographiques  et  les  mouvements  d'individus  entre  les  

îles  sont  rares.  Néanmoins,  l'espèce  est  exposée  à  une  pression  de  

chasse  intensive  sur  une  grande  partie  de  son  aire  de  répartition  et  

est  sous  la  menace  d'une

la  situation  pourrait  être  encore  plus  critique  dans  le  cas  des  espèces  

exploitées,  où  la  chasse  légale  et  illégale  peut  gravement  affecter  la  

dynamique  des  populations  (Juillet  et  al.  2012 ;  Carvalho  et  al.  

2015).  Dans  ce  contexte,  les  informations  génétiques,  y  compris  la  

diversité  génétique  et  la  structure  génétique,  sont  d'une  importance  

primordiale  pour  délimiter  des  unités  de  gestion  significatives  et  

élaborer  en  conséquence  des  politiques  de  conservation  pertinentes  

pour  les  espèces  d'oiseaux  insulaires  considérés  comme  gibier.

I  (COI)  de  111  pigeons  à  nuque  écailleuse,  en  utilisant

Ensuite,  tous  les  échantillons  ont  été  incubés  pendant  une  nuit  avec  

200  µL  de  tampon  de  lyse  Queen  (Tris  10  mM,  EDTA  10  mM,  NaCl  

10  mM,  n-lauroylsarcosine  1  % ;  Seutin  et  al.  1991)  et  5  µL  de  
protéinase  K  à  55  °C.  L'ADN  a  ensuite  été  extrait  selon  une  méthode  

standard  au  phénol-chloroforme,  comme  décrit  par  Hillis  et  al.  (1996).
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Figure  1.  Carte  de  l'archipel  des  Caraïbes,  avec  les  îles  échantillonnées  en  noir.  Les  noms  des  îles  sont  suivis  de  leur  acronyme  utilisé  dans  la  présente  

étude  et  les  parenthèses  incluent  les  tailles  d'échantillonnage  pour  les  analyses  d'ADNmt  et  de  microsatellites,  respectivement.

(2007)ÿ:  BirdF1  (5ÿ-TTTCCCAACCACAAAGACATT  
GGCAC-3ÿ)  et  VertebrateR1  (5ÿ-TAGACTTCTGG  

GTGGCCAAAAGAATCA-3ÿ).  Le  mélange  PCR  de  50  
µL  contenait  200  µmol/L  de  dNTP,  1X  Buffer  
(HotMasterTM  Taq  Buffer,  5  PRIME),  0,25  U  Taq  
(HotMasterTM  Taq  DNA  Polymerase,  5  PRIME)  et  200  
nmol/LR  et  les  amorces  F.  La  réaction  de  PCR,  réalisée  
dans  un  cycleur  thermique  Biorad  DNA  Engine  Peltier  
(Bio-Rad  Laboratories,  Inc.),  a  commencé  par  une  
dénaturation  initiale  à  94°C  pendant  1  min.  30  s,  suivi  
de  34  cycles  thermiques  composés  de :  94°C  pendant  
30  s  53°C  pendant  45  s,  et  65°C  pendant  45  s,  terminés  
par  une  extension  finale  à  65°C  pendant  10  min.  La  
qualité  des  amplifications  a  été  évaluée  sur  gel  
d'électrophorèse  d'agarose  2  %.  Par  la  suite,  les  
produits  de  PCR  ont  été  purifiés  en  ajoutant  deux  
enzymes :  l'Exonucléase  I  (EXOI)  à  une  concentration  
finale  égale  à  2  U  par  produit  de  PCR,  et  la  Shrimp  Alkaline  Phosphatase  (SAP)  à  une  concentration  finale.

Au  total,  128  individus  ont  été  génotypés  sur  sept  loci  
microsatellites  développés  spécifiquement  pour  P.  
squamosa  (Barker  et  al.  2011) :  PsA130,  PsC11,  
PsC101,  PsC120,  PsC128,  PsD2  et  PsD5.  Le  mélange  
PCR  de  10  µL  consistait  en  200  µmol/L  de  dNTP,  1X  
Buffer  (HotMasterTM  Taq  Buffer,  5  PRIME),  0,25  U  
Taq  (HotMasterTM  Taq  DNA  Polymerase,  5  PRIME),  
200  nmol/LR  et  F  primers,  et  200  nmol/L  de

Amplification  microsatellite  et  génotypage

concentration  égale  à  1  U  par  produit  PCR.  Ces  
enzymes  ont  été  incubées  pendant  une  heure  à  37°C  
pour  être  activées,  et  ont  été  désactivées  par  une  
incubation  à  80°C  pendant  10  min.  Tous  les  échantillons  
ont  été  séquencés  en  externe  par  Macrogen  Inc.  
(République  de  Corée)  sur  un  séquenceur  Applied  
Biosystems  3730xl  DNA  Analyzer  (Applied  Biosystems),  
réalisé  selon  un  protocole  de  Big  Dye  Sequencing.

les  amorces  antisens  et  sens  décrites  par  Kerr  et  al.
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La  structure  de  la  population  a  également  été  visualisée  à  l'aide  

d'une  méthode  de  regroupement  bayésienne  basée  sur  les  individus,  

telle  qu'implémentée  dans  STRUCTURE  2.2.3  (Pritchard  et  al.  2000),  

et  en  utilisant  l'analyse  des  coordonnées  principales  (PCoA),  telle  

qu'implémentée  dans  GENALEX  6.41  (Peakall  &  Smouse  2006). .  

STRUCTURE  répartit  les  individus  en  K  groupes  de  régions  optimales  

en  fonction  de  leur  similarité  génétique.  À  cette  fin,  et  pour  déterminer  

le  nombre  optimal  de  grappes  de  génotypes  (K),  nous  avons  effectué  

des  simulations  à  l'aide  des  modèles  de  fréquences  d'allèles  

mélangés  et  corrélés  en  programmant  dix  exécutions  indépendantes  

pour  des  valeurs  de  K  allant  de  1  à  6  et  une  durée  de  rodage  de  30  

000  suivis.  par  100  000  chaîne  de  Markov  Monte  Carlo.

MICROCHECKER  2.2.3  a  été  utilisé  pour  identifier  les  erreurs  de  

génotypage  potentielles  dues  aux  allèles  nuls,  les  erreurs  de  notation  

dues  au  bégaiement  et  les  abandons  alléliques  importants,  en  

utilisant  10  000  itérations  et  la  correction  de  Bonferroni  (Van  

Oosterhout  et  al.  2004).  Le  nombre  d'allèles  par  locus  (Na),  

l'hétérozygotie  observée  (H0),  l'hétérozygotie  attendue  à  l'équilibre  

de  Hardy-Weinberg  (HE;  Nei  1978)  et  l'écart  à  l'équilibre  de  Hardy-

Weinberg  (HWE;  Guo  &  Thompson  1992)  ont  été  réalisés  avec  

Arlequin  3.5 ,  en  considérant  1  000  000  chaîne  de  Markov

Par  la  suite,  le  nombre  optimal  de  groupes  de  génotypes  (K)  a  été  

estimé  à  l'aide  du  package  R  (version  3.6.2 ;  R  Core  Team  2019)  

CORRSIEVE  (version  1.6-8 ;  Campana  et  al.  2011)  en  suivant  la  

méthode  statistique  ad  hoc  ÿK  décrite  par  Evanno  et  al.  (2005).

étapes  et  100  000  étapes  de  démémorisation.  Le  coefficient  de  

consanguinité  (FIS)  a  été  calculé  dans  FSTAT  2.9.3  (Goudet  1995)  

en  prenant  indépendamment  chaque  île  et  à  l'échelle  régionale.  Étant  

donné  que  certains  locus  incluaient  des  allèles  nuls  (tableau  S2),  la  

valeur  FST  paiwise  des  îles  a  d'abord  été  calculée  à  l'aide  de  

FREENA  (Chapuis  &  Estoup  2007).  Cependant,  les  valeurs  corrigées  

de  FST  par  paires,  qui  excluaient  les  allèles  nuls,  n'étaient  pas  

significativement  différentes  de  celles  qui  les  incluaient  (tableau  S3).

Analyse  des  données  mitochondriales

Analyse  des  données  microsatellites

Les  valeurs  non  corrigées  de  FST  par  paires  ont  donc  été  utilisées  

pour  visualiser  la  différenciation  des  îles  par  paires,  en  utilisant  

FSTAT  2.9.3.  Le  seuil  de  signification  nominal  (5ÿ%)  a  été  ajusté  

avec  la  correction  de  BY.

Les  séquences  ont  été  alignées  manuellement  à  l'aide  du  logiciel  

MEGA  5  (Tamura  et  al.  2011).  Les  indices  de  diversité  moléculaire  

tels  que  la  diversité  des  haplotypes  (h),  le  nombre  moyen  de  

différences  de  nucléotides  entre  les  haplotypes  (ÿ),  le  nombre  de  

sites  polymorphes  (S),  la  diversité  des  nucléotides  (k)  et  la  

différenciation  des  îlots  par  paires  (ÿST)  ont  été  estimés  avec  le  

logiciel  ARLEQUIN  3.5  ( Excoffier  &  Lischer  2010).  ÿst  est  un  

analogue  FST  pour  les  séquences  d'ADNmt  et  correspond  à  la  

distance  moléculaire  entre  les  populations  basée  sur  le  nombre  de  

différences  par  paires  entre  les  haplotypes.  Ces  valeurs  ont  été  

estimées  avec  50  000  permutations  et  le  niveau  nominal  de  5ÿ%  a  

été  ajusté  pour  des  comparaisons  multiples  avec  la  procédure  

d'intensification  de  Benjamini  Yekutieli  (BYÿ;  Benjamini  &  Yekutieli  

2001ÿ;  Narum  2006),  ce  qui  a  donné  ÿBY  =  0,0204.  Un  réseau  

couvrant  minimum  a  été  construit  grâce  au  logiciel  POPART  1.7  

(Bandelt  et  al.

1999ÿ;  Leigh  &  Bryant  2015)  basé  sur  les  distances  absolues  par  

paires  entre  les  haplotypes.  Des  tests  de  neutralité  et  d'histoire  

démographique  tels  que  le  test  D  de  Tajima  (Tajima  1989)  et  le  test  

FS  de  Fu  (Fu  &  Li  1993)  ont  été  effectués,  ainsi  que  la  statistique  

des  différences  carrées  plus  conservatrice  (SSD,  distribution  des  

décalages),  pour  comparer  la  distribution  observée  de  le  nombre  de  
différences  de  nucléotides  entre  les  paires  d'haplotypes  par  rapport  

à  celui  attendu  sous  l'hypothèse  nulle  d'expansion  soudaine,  en  

utilisant  10ÿ000  bootstraps  (Rogers  &  Harpending  1992ÿ;  Harpending  

et  al.  1993ÿ;  Fahey  et  al.  2012).  Ces  analyses  ont  également  été  

réalisées  avec  ARLEQUIN  3.5.

Fluochrome  700  ou  800.  La  condition  thermique  PCR  consistait  en  

une  période  de  dénaturation  initiale  à  94°C  pendant  5  min.,  suivie  de  

35  cycles  thermiques  comprenant :  94°C  pendant  40  s,  53°C  pendant  

30  s  et  65°C  pendant  1  min.,  terminée  par  une  extension  finale  à  
65°C  pendant  5  min.  Les  allèles  microsatellites  ont  été  visualisés  sur  

des  gels  d'acrylamide  à  6,5  %  de  25  cm  de  long  et  de  0,25  mm  

d'épaisseur  sur  un  LICOR  4000  L  automatisé.

séquenceur.

Les  clusters  ont  finalement  été  visualisés  à  l'aide  de  DISTRUCT  1.1  

(Rosenberg  2004).

Polymorphisme  mitochondrial

Les  pigeons  à  nuque  écailleuse  n'étaient  pas  historiquement  

présents  à  la  Barbade  mais  ont  été  importés  par  des  colombophiles  

locaux  (Buckley  et  al.  2009).  Par  conséquent,  nous  avons  utilisé  

BOTTLENECK  1.2.02  (Piry  et  al.  1999)  pour  détecter  les  distorsions  

dans  la  distribution  des  fréquences  des  allèles  dues  à  un  effet  

fondateur  récent  (Luikart  et  al.  1998),  en  considérant  le  modèle  de  

mutation  en  une  seule  étape  (SSM). ,  connu  pour  être  plus  approprié  

pour  les  locus  microsatellites  (Di  Rienzo  et  al.  1994;  Piry  et  al.  1999).

Nous  avons  obtenu  des  séquences  COI  de  624  pb  pour  les  111  

échantillons  de  Pigeon  à  nuque  écailleuse,  révélant  cinq  types  

d'haplo  (H1  –  H5)  associés  à  un  polymorphisme  à  quatre  nucléotides  

uniques  (tableaux  1  et  tableaux  2).  Les  diversités  d'haplotypes  et  de  

nucléotides  à  l'échelle  locale  et  régionale  sont  présentées  dans  le  

tableau  2.  Le  réseau  haplotypique  (Figure

Résultats
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HR  

N

NS  h  ±  sd  

ÿ  ±  sd  k  ±  

sd  (x  10ÿ3)

Ho  

He  

Fis

Le  résultat  PCoA  était  basé  sur  les  premier  et  deuxième  axes  qui,  

respectivement,  expliquaient  22,66ÿ%  et  21,23ÿ%  de  la  variance  
globale  des  données  microsatellites.

Polymorphisme  microsatellite

Nous  avons  d'abord  réalisé  des  tests  de  scénarios  

démographiques  indépendants  pour  les  îles  présentant  un  

polymorphisme  (GUA  et  MAR),  puis  nous  avons  réalisé  les  mêmes  
tests  à  l'échelle  régionale.  Les  résultats  de  ces  tests  étaient  conformes  aux

2)  présente  la  relation  entre  les  cinq  haplotypes  mitochondriaux  

différents  détectés  sur  les  111  pigeons  étudiés.  GUA  avait  la  plus  

grande  richesse  en  haplotypes  (HR  =  4),  suivi  de  MAR  (HR  =  3).  

PR  et  BAR  ne  présentaient  qu'un  seul  haplotype  (H1),  qui  était  le  

plus  abondant  à  l'échelle  locale  et  régionale  (tableaux  1  et  tableaux  

2  et  figure  2).  Des  haplotypes  exclusifs  ont  été  trouvés  à  la  fois  

dans  GUA  (H3  et  H4)  et  MAR  (H5).  H2,  trouvé  à  la  fois  dans  GUA  

et  MAR,  était  le  deuxième  haplotype  le  plus  fréquent  (tableau  1  et  

figure  2).  Les  valeurs  ÿST  de  l'ADNmt  insulaire  par  paires  (tableau  

3)  ont  révélé  une  différenciation  entre  BAR  et  GUA  et  MAR,  et  

entre  MAR  et  PR.

une  stabilité  démographique  pour  MAR  (D  de  Tajima  =  ÿ0,0697,  

P  =  0,239 ;  FS  de  Fu  =  ÿ0,6240,  P  =  0,224  et  SSD  =  0,00870,  P  =  

0,046).  Pour  GUA,  les  résultats  du  test  FS  de  Fu  étayaient  une  

expansion  démographique  au  sein  de  l'île  (Fu'FS  =  ÿ2,194,  P  =  

0,021),  alors  que  les  tests  D  de  Tajima  et  de  discordance  étaient  

en  accord  avec  la  stabilité  démographique  (D  de  Tajima  =  ÿ1,350 ,  

P  =  0,069  et  SSD  =  0,00228,  P  =  0,032).  Tous  les  scénarios  

démographiques  testent  clairement

Le  génotypage  de  128  individus  a  donné  un  total  de  73  allèles  

(Moyenne  ±  ET :  10,429  ±  3,359  allèles  par  locus),  avec  une  

moyenne  d'hétérozygotie  observée  égale  à  0,731  ±  0,145  sur  tous  

les  loci  et  à  l'échelle  régionale  (Tableau  2).  Nous  n'avons  trouvé  

aucune  différence  en  termes  de  nombre  d'allèles  (Friedman-ÿ2  =  

2,766,  df  =  3,  P  =  0,429),  de  richesse  allélique  (Friedman-ÿ2  =  6,6,  

df  =  3,  P  =  0,086)  et  d'hétérozygotie  observée  entre  les  populations  

(Friedman  -ÿ2  =  3,514,  df  =  3,  P  =  0,319ÿ;  Tableaux  2  et  S4).  Le  

FIS  global  a  été  estimé  à  -0,0560.  Les  statistiques  récapitulatives  

de  base  de  la  variation  génétique  au  sein  des  différentes  îles  sont  

présentées  dans  le  tableau  supplémentaire  S4.

Toutes  les  valeurs  FST  insulaires  par  paires  pour  BAR  étaient  

significativement  différentes  de  zéro  (FST  allant  de  0,0496  à  

0,0594),  alors  que  toutes  les  autres  valeurs  ne  l'étaient  pas,  
suggérant  un  niveau  modéré  de  différenciation  entre  BAR  et

soutenu  une  expansion  démographique  à  l'échelle  régionale  (D  

de  Tajima  =  ÿ1,544,  P  =  0,015;  FS  de  Fu  =  ÿ4,919,  P  =  0,001  et  

SSD  =  0,000322,  P  =  0,101).

trois  autres  îles  (tableau  3).  Ce  résultat  était  conforme  aux  

résultats  basés  sur  l'analyse  STRUCTURE  (Figure  3)  et  PCoA  

(Figure  4).  Dans  les  deux  analyses,  GUA,  MAR  et  PR  semblaient  

former  un  groupe  homogène,  tandis  que  BAR  semblait  être  

génétiquement  isolé.

Sur  la  base  de  l'analyse  BOTTLENECK,  nous  avons  constaté  

que  BAR  présentait  un  déficit  significatif  d'hétérozygotie  dans  le  

modèle  de  mutations  en  une  seule  étape  (test  de  classement  de  

Wilcoxonÿ:  P  =  0,  0391ÿ;  tableau  4).  A  l'échelle  régionale,  aucun  

excès  ou  déficit  d'hétérozygotie  n'a  été  mis  en  évidence.

Tableau  1.  Occurrences  et  pourcentage  d'haplotypes  COI  révélés  dans  

chaque  île  (HR  =  nombre  total  d'haplotypes  par  îleÿ;  N  =  taille  de  

l'échantillon).  Les  séquences  d'haplotypes  sont  disponibles  dans  la  
base  de  données  GenBank  (codes  d'accès :  MW411793-97).

Tableau  2.  Caractéristiques  génétiques  des  îles  échantillonnées,  basées  sur  la  séquence  COI  de  l'ADNmt.  Voir  la  figure  1  pour  les  acronymes  des  

îles.  Les  variables  sontÿ:  la  taille  de  l'échantillon  (N),  le  nombre  de  sites  polymorphes  (S),  la  diversité  haplotypique  (h),  le  nombre  moyen  de  

différences  de  nucléotides  entre  les  haplotypes  (ÿ),  la  diversité  des  nucléotides  (moyenne  sur  les  locus,  k),  (Nÿa)  moyenne  le  nombre  d'allèles  par  

loci  microsatellite,  l'hétérozygotie  observée  et  attendue  (Ho  et  He,  respectivement)  et  le  coefficient  de  consanguinité  (Fis)ÿ;  sd  =  écart  type.

RP

0,252

0,731  ±  0,145

0,056

MER

1  (0,90  %)-

-

-

36  

8,286  ±  3,251  

0,758  ±  0,200  

0,777  ±  0,160  

0,0162

MER

Polymorphisme  microsatellite

0,154  ±  0,0456

RP

-

S2  3  (10,34  %)  3  (17,65  %)

-

111

17  

2  

0,404  ±  0,130  

0,426  ±  0,405  

0,683

4

32  

7,714  ±  3,352  

0,766  ±  0,174  

0,783  ±  0,134  

0,0181

10,429  ±  3,359

1  (0,90  %)

Toutes  les  îles

-

4  29

Toutes  les  îles

LA  GROTTE

-
6  (5,41%)

-

LA  GROTTE

28  

0  

0  

0  

0

32  

7,143  ±  1,773  

0,683  ±  0,135  

0,695  ±  0,122  

0,0244

128

0,774  ±  0,137

H4  1  (3,45  %)

-

1  (5,88  %)  

3  17

28  

8,000  ±  2,380  

0,718  ±  0,205  

0,769  ±  0,173  

0,0691

N  

Na  ±  sd

S1  28  (100  %)  24  (82,76  %)  13  (76,47  %)  37  (100  %)  102  (91,89  %)

5

-

1  37

29  

3  

0,313  ±  0,106  

0,330  ±  0,341  

0,529

Polymorphisme  mitochondrial
111

S3  1  (3,45  %)

0,157  ±  0,219

BAR

1  28

1  (0,90  %)

-

BAR

37  

0  

0  

0  

0
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Diversité  génétique

Ces  valeurs  sont  encore  faibles  par  rapport  à  ce  qui  a  été  

signalé  précédemment  pour  d'autres  espèces  de  columbidés,  
mais  conformément  à  Zenaida  Dove,  Zenaida  aurita,  

endémique  des  Caraïbes  et  «moins  préoccupante» (h  =  

0,404;  calculé  à  partir  de  Monceau  et  al.  2013)  pour  lequel  le  

même  gène  d'ADNmt  a  été  utilisé.  Un  schéma  similaire  était  

également  visible  à  partir  de  la  diversité  moyenne  des  

nucléotides  entre  les  loci  et  du  nombre  moyen  de  différences  

de  nucléotides  entre  les  haplotypes  (Young  &  Allard  1997ÿ;  

Kirchman  &  Franklin  2007ÿ;  Goldberg  et  al.  2011ÿ;  Ando  et  

al.  2014).  L'absence  de  polymorphisme  d'haplotype  à  la  

Barbade  était  conforme  à  ce  que  nous  attendions  (influence  
de  l'effet  fondateur,  voir  ci-dessous),  mais  moins  pour  Porto-

Rico,  qui  est  connu  pour  abriter  une  importante  population  

avec  plus  de  260  000  pigeons  à  nuque  écailleuse  (Rivera-  

Milan  et  al.  2014).  Ce  manque  de  diversité  dans  les  

échantillons  de  Porto  Rico  pourrait  avoir  été  influencé  par  le  fait  que  les  captures  ont  été  effectuées  dans

Sur  la  base  de  l'analyse  de  l'ADNmt,  nous  avons  trouvé  une  

diversité  globale  d'haplotypes  relativement  faible  (h  =  0,  154)  

dans  les  quatre  populations  insulaires  des  Caraïbes,  par  

rapport  aux  autres  espèces  de  columbidés  endémiques  

insulaires  estimées  à  l'aide  du  gène  de  la  région  de  contrôle.  

Ces  espèces  comprennent  la  sous-espèce  de  Pigeon  ramier  

à  tête  rouge  «  en  danger  critique  d'extinction  »,  Columba  

janthina  nitens  (h  =  0,12 ;  Ando  et  al.  2014),  le  Pigeon  rose  «  

en  voie  de  disparition  »  Nesoenas  mayeri  (h  =  0,45 ;  

Swinnerton  et  al.  2004),  les  deux  sous-espèces  du  Pigeon  
des  plaines  "quasi  menacé" (P.  inornata  wetmorei  avec  h  =  

0,48  et  P.  i.  inornata  avec  h  =  0,59ÿ;  Young  &  Allard  1997),  le  "quasi  menacé"  Nouveau

le  Pigeon  de  Nouvelle-Zélande  Hemiphaga  novaeseelandiae  

(h  =  0,623ÿ;  Goldberg  et  al.  2011)  et  la  Tourterelle  émeraude  

Chalcophaps  indica  «  la  moins  préoccupanteÿ» (h  =  0,94ÿ;  

Kirchman  et  Franklin  2007).  Le  niveau  de  diversité  des  

haplotypes  à  travers  les  îles  a  été  influencé  par  l'absence  de  

polymorphisme  de  l'ADNmt  à  la  Barbade  et  à  Porto-Rico.  En  

effet,  les  valeurs  de  diversité  des  haplotypes  pour  la  

Guadeloupe  et  la  Martinique  étaient  h  =  0,313  et  h  =  0,404,  respectivement.

Discussion

10  échantillons

1  échantillon

Tableau  3.  Valeurs  ÿst  de  l'ADNmt  insulaire  par  paires  (au-dessous  de  la  

diagonale)  et  valeurs  Fst  du  microsatellite  (au-dessus  de  la  diagonale)  du  

Pigeon  à  nuque  écailleuse  pour  quatre  îles  des  Caraïbes.  Les  valeurs  

significatives  compte  tenu  de  la  correction  de  BY  (ÿBY  =  0,0204)  sont  en  

gras  (NS  =  non  significatif ;  *  =  P  <  0,0204 ;  =  P  <  0,000408).=  P  <  0,00408ÿ;

Figure  2.  Réseau  couvrant  minimum  de  111  haplotypes  pour  des  séquences  de  624  pb  d'ADNmt  COI.  Chaque  cercle  représente  un  
haplotype  et  sa  taille  est  proportionnelle  au  nombre  d'individus  partageant  cet  haplotype.  Un  segment  continu  représente  une  différence  
nucléotidique.  Les  couleurs  indiquent  l'origine  des  individus  et  sa  proportion,  l'abondance  relative  des  individus  partageant  le  même  haplotype  
et  originaires  du  même  lieu.

*****
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Contrairement  à  la  diversité  de  l'ADNmt,  la  diversité  
génétique  basée  sur  les  sept  marqueurs  microsatellites  était  en  accord

danser  avec  ce  que  nous  attendions.  Toutes  les  îles  ont  

montré  des  valeurs  similaires  d'hétérozygotie  observée,  la  Barbade

montrant  la  valeur  la  plus  basse  (PR :  HO  =  0,77,  GUA :  HO  =  

0,76,  MAR :  HO  =  0,72  et  BAR :  HO  =  0,68).  De  plus,  

l'hétérozygotie  moyenne  observée  sur  les  quatre  îles  (0,731)  

était  conforme  à  son  statut  de  conservation  UICN,  puisque  

assez  similaire  à  la  valeur  rapportée  pour  la  tourterelle  Zenaida  

(0,725 ;  Monceau  et  al.  2013).  En  revanche,  cette  valeur  était  

nettement  supérieure  à  celle  trouvée  pour  le  Pigeon  ramier  à  

tête  rouge  en  danger  critique  d'extinction  (HO  =  0,04 ;  Ando  et  

al.  2014).

une  zone  restreinte  à  l'intérieur  de  l'île  (c'est-à-dire  deux  sites  

séparés  distants  de  8  km,  communes  de  Cidra  et  Comerio),  

augmentant  ainsi  la  probabilité  de  recueillir  des  individus  

apparentés,  dans  le  cas  d'une  population  géographiquement  

structurée.

Figure  3.  Structure  génétique  des  populations  de  Pigeon  à  nuque  écailleuse  utilisant  l'inférence  bayésienne  par  l'analyse  STRUCTURE.  (a)  et  

(b)  représentent  des  résultats  de  simulation  pour  déterminer  le  nombre  optimal  de  grappes  de  génotypes  (K)  selon  la  méthode  décrite  par  Evanno  

et  al.  (2005).  Les  barres  d'erreur  représentent  les  écarts-types  sur  dix  exécutions.  (c)  représente  les  résultats  de  l'analyse  STRUCTURE  réalisée  

avec  le  maximum  de  vraisemblance  centré  sur  K  =  2  groupes  de  génotypes.  Chaque  individu  est  représenté  par  une  seule  barre  verticale,  

partitionnée  en  K  segments  colorés  qui  représentent  ses  fractions  estimées  d'appartenance  à  la  population.  Les  individus  sont  regroupés  par  
population  sur  l'axe  des  abscisses.  Les  codes  de  population  sont  donnés  à  la  figure  1.
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Guadeloupe  et  Martinique  sur  la  base  des  fréquences  

d'haplotypes  (0,112  et  0,242,  respectivement).  En  revanche,  
la  Barbade  n'était  pas  différenciée  de  Porto-Rico,  puisque  les  

deux  populations  étaient  exclusivement  constituées  du  même  

haplotype  (H1).  Pour  la  même  raison,  Porto  Rico  a  été  

différencié  de  la  Martinique,  alors  qu'à  l'aide  de  marqueurs  

microsatellites,  une  différenciation  n'a  été  observée  qu'entre  
la  Barbade  et  les  autres  îles.  Ce  schéma  était  conforme  aux  

résultats  obtenus  avec  STRUCTURE  et  les  analyses  PCoA,  à  

partir  desquelles  deux  groupes  génétiques  ont  été  identifiés,  

séparant  les  individus  de  la  Barbade  de  ceux  de  la  Martinique,  

de  la  Guadeloupe  et  de  Porto-Rico.  Cette  structure  génétique  

pourrait  s'expliquer  par :  (i)  l'émergence  de  la  population  de  la  

Barbade  à  partir  de  quelques  individus  importés  par  les  

colombophiles  locaux  (effet  fondateur),  (ii)  le  contexte  

géographique  de  l'île  de  la  Barbade,  relativement  isolée  par  

rapport  à  d'autres  îles  de  l'arc  antillais  (c'est-à-dire  un  flux  de  

gènes  restreint)  et  (iii)  la  dérive  génétique,  qui  peut  être  

amplifiée  par  les  deux  phénomènes  précédents.

Les  métriques  de  diversité  génétique  basées  à  la  fois  sur  

l'ADNmt  et  les  marqueurs  nucléaires  étaient  indicatives  d'un  

épuisement  génétique  à  la  Barbade  par  rapport  aux  trois  

autres  populations  étudiées,  suggérant  que  cette  population  

a  connu  un  événement  démographique  historique  récent  tel  

qu'un  goulot  d'étranglement  ou  un  événement  fondateur,  un  

événement  à  plus  ou  moins  long  terme.  l'isolement  

géographique  ou  une  combinaison  de  ces  phénomènes.  Cette  

hypothèse  a  été  étayée  par  l'analyse  BOTTLENECK  (réalisée  

à  l'aide  du  modèle  de  mutation  par  étapes),  qui  a  mis  en  

évidence  un  déficit  en  hétéro  zygosité,  évocateur  dans  le  cas  

présent,  d'un  effet  fondateur.  Cet  événement  démographique  

historique  récent  a  largement  expliqué  la  structure  génétique  observée.

En  revanche,  la  Martinique,  la  Guadeloupe  et  Porto  Rico  

n'étaient  ni  différenciées  ni  structurées,  ce  qui  suggère  que  

ces  îles  pourraient  être  interconnectées  par  des  migrations  

effectives  et  des  mouvements  réguliers.  Ce  modèle  contraste  
dans  une  certaine  mesure  avec  ce  qui  a  été  observé  chez  

deux  autres  espèces  de  columbidés  endémiques  des  Caraïbes.  Dans

Structure  génétique

En  effet,  la  Barbade  se  distinguait  fortement  de
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Figure  4.  Analyse  des  coordonnées  principales  (PCoA)  basée  sur  la  matrice  de  distance  génétique  construite  à  travers  sept  marqueurs  microsatellites  

de  128  Pigeons  à  nuque  écailleuse.  Les  diagrammes  sur  le  côté  droit  et  en  haut  représentent  la  densité  et  la  distribution  des  points  selon  l'axe  des  y  

(coord.  1)  et  l'axe  des  x  (coord.  2),  respectivement.

Tableau  4.  Test  de  rang  signé  de  Wilcoxon  pour  l'équilibre  mutation-
dérive  estimé  sur  la  base  de  sept  locus  microsatellites  pour  évaluer  une  

variation  en  terme  d'hétérozygotie  (H)  due  à  des  événements  
démographiques  tels  qu'un  goulot  d'étranglement  ou  un  effet  fondateur.
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•  Effet  fondateur  significatif  dans  la  population  de  la  

Barbade,  cohérent  avec  son  origine  introduite.À  l'échelle  des  temps  géologiques,  les  résultats  des  analyses  

démographiques  historiques  suggèrent  une  expansion  

démographique  récente  de  la  population  de  Pigeons  à  nuque  

écailleuse  à  l'échelle  régionale.  Le  pigeon  à  nuque  écailleuse  

aurait  pu  avoir  une  aire  de  répartition  restreinte  pendant  les  

maxima  glaciaires,  tandis  que  la  population  s'est  développée  

après  le  dernier  maximum  glaciaire.  Le  même  modèle  d'expansion  a  été  trouvé

L'utilisation  de  telles  méthodes  serait  en  effet  utile  pour  détecter  

la  migration/dispersion  contemporaine  due,  par  exemple,  aux  

perturbations  anthropiques  actuelles  (Esteban  et  al.  2016).

Par  conséquent,  si  les  mouvements  d'individus  entre  les  îles  

sont  fréquents  et  que  la  philopatrie  est  faible,  il  est  possible  que  

l'ensemble  de  l'espèce  soit  en  fait  constitué  d'une  seule  grande  

population.

•  Peut-être  une  grande  population  de  Pigeon  à  nuque  

écailleuse  à  l'échelle  régionale  des  Caraïbes.

Le  Pigeon  à  nuque  écailleuse  fait  face  à  plusieurs  menaces  

telles  que  la  perte  d'habitat,  la  chasse  légale  et  illégale,  les  

prédateurs  exotiques  et  le  changement  climatique.  Il  y  a  une  

pression  de  chasse  relativement  élevée  dans  son  aire  de  

répartition,  mais  les  données  de  surveillance  font  défaut  
(Raffaele  et  al.  1998 ;  Latta  et  al.  2010 ;  Latta  2012 ;  Rivera-

Milán  et  al.  2014).  À  Porto-Rico,  où  les  études  sont  

particulièrement  concentrées,  il  a  été  avancé  que  l'espèce  

nécessite  le  développement  d'une  stratégie  de  récolte  durable  

au  niveau  local  (Case  &  Hughes  2011).  Cependant,  compte  

tenu  de  nos  résultats  et  de  la  forte  capacité  de  vol  des  

Columbiformes,  la  Caraïbe  insulaire  (à  l'exception  peut-être  de  

la  Barbade)  pourrait  être  considérée  comme  une  unité  

évolutivement  significative  (UES)  ou  unité  de  gestion  (MU ;  

Moritz  1994 ;  Paetkau  1999 ;  Zink  2004) ,  soulignant  la  nécessité  
d'entreprendre  des  efforts  de  conservation  à  l'échelle  régionale  

plutôt  qu'à  l'échelle  locale.  À  cette  fin,  d'autres  échantillonnages  

pourraient  être  effectués  dans  d'autres  îles  des  Caraïbes  pour  

confirmer  la  structure  génétique  de  l'espèce  à  l'échelle  régionale  

mise  en  évidence  dans  la  présente  étude.  De  plus,  d'autres  

méthodes  pourraient  être  utilisées  pour  faire  la  distinction  entre  

le  flux  génétique  historique  et  contemporain,  et  pour  identifier  la  

population  récemment  divergente  pour  une  gestion  efficace  de  

la  conservation  de  l'espèce  (Paetkau  1999ÿ;  Palsboll  et  al.  
2006ÿ;  Whitehead  2010ÿ;  Esteban  et  al.  2016) .  Par  exemple,  

Paetkau  (1999)  a  critiqué  l'utilisation  unique  des  données  

génétiques  pour  la  reconnaissance  des  UM  et  a  conseillé  de  
les  combiner  avec  des  données  de  mouvement  telles  que  le  

marquage-recapture,  la  télémétrie  ou  les  données  de  suivi  GPS.

Zenaida  Dove,  un  flux  génétique  limité  a  été  observé  entre  huit  

îles  de  la  Caraïbe,  même  à  très  courte  distance  comme,  par  

exemple,  entre  la  Martinique  et  Sainte-Lucie  (Monceau  et  al.  

2013).  Fait  intéressant,  cette  dernière  étude  a  également  

observé  une  forte  divergence  entre  la  Barbade  et  les  autres  

îles.  Chez  le  congénère  Pigeon  ordinaire,  P.  inornata,  un  flux  

de  gènes  restreint  a  été  observé  entre  Porto-Rico  et  la  

République  dominicaine,  bien  que  l'étendue  de  la  différenciation  

génétique  entre  les  deux  populations  suggère  qu'elles  pourraient  

correspondre  à  deux  sous-espèces  (Young  &  Allard  1997) .  

Cependant,  le  patron  de  structure  génétique  observé  est  en  

accord  avec  plusieurs  autres  études  sur  les  columbidés,  qui  ont  
mis  en  évidence  l'aspect  particulier  de  l'évolution  de  cette  

famille  dans  un  contexte  biogéographique  d'insularité  (Santiago-

Alarcon  et  al.  2006 ;  Kirchman  &  Franklin  2007 ;  Seki  et  al.  

2007ÿ;  Goldberg  et  al.  2011ÿ;  Ando  et  al.  2014).  En  effet,  la  

plupart  des  espèces  de  columbidés  ont  conservé  une  forte  

capacité  de  vol  contrairement  à  la  plupart  des  autres  oiseaux  

terrestres  insulaires  endémiques  (Bollmer  et  al.  2005 ;  Petren  

et  al.  2005 ;  Kawakami  et  al.  2008).  Par  exemple,  la  Pigeon  à  

couronne  blanche,  P.  leucocephala,  l'espèce  phylogénétiquement  

la  plus  proche  du  Pigeon  à  nuque  écailleuse  (Johnson  et  al.  

2010),  est  connue  pour  effectuer  des  déplacements  quotidiens  

entre  les  zones  de  reproduction  et  les  sites  d'alimentation  en  

survolant  plus  de  50  km. ,  et  peut  voler  jusqu'à  150  km  au-

dessus  de  l'eau  pour  atteindre  une  autre  île  des  Caraïbes  afin  
de  suivre  les  ressources  alimentaires  et/ou  les  conditions  

environnementales  appropriées  (Wiley  1979 ;  Wiley  &  Wiley  

1979 ;  Rivera  Milán  1992 ;  Bancroft  et  al.  2000 ;  Strong  &  

Johnson  2001 ;  Meyer  &  Zimmerman  2006 ;  Florida  Fish  and  

Wildlife  Conservation  Commission  2013),  comme  pour  éviter  
les  ouragans  (Wiley  &  Wunderle  1993 ;  Ries  et  al.  2018).  Les  

ouragans  sont  connus  pour  affecter  la  communauté  aviaire  et  
la  dynamique  des  populations  en  perturbant  principalement  les  

habitats  d'alimentation  et  de  reproduction  (Rittenhouse  et  al.  

2010 ;  Jenouvrier  2013).  En  raison  de  la  forte  capacité  inhérente  
à  voler  de  la  plupart  des  Columbidae,  la  fréquence  élevée  des  

ouragans  dans  la  région  des  Caraïbes  peut  induire  des  

mouvements  d'individus,  homogénéisant  potentiellement  le  

pool  allélique  sur  les  différentes  populations  insulaires,  comme  

observé  dans  la  présente  étude.

Guadeloupe  et  Martinique.

Implications  pour  la  gestion  de  l'espèce

•  Pas  de  différenciation  génétique  entre  Porto-Rico,

pour  le  pigeon  néo-zélandais  (Wallis  &  Trewick  2009;  Goldberg  

et  al.  2011).
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