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Cette petite goutte
contient le fruit de 18 mois
de travaux: l'information
génétique de 239 arbres
de Capurodendron
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Les genres Capurdendron, Tsebona et Bemangidia, constituent

un groupe de Sapotaceae (famille d’arbres tropicaux) endé-
miques de Madagascar, la tribu des Tseboneae. Contrairement aux
deux autres qui ne contiennent a priori qu’une espéce, le genre
Capurodendron est extrémement riche, avec 26 espéces décrites
mais un nombre supposé avoisinant les 40. Vraisemblablement
originaires des foréts denses humides de la cote Est, ces espéces
ont conquis la plupart des biomes, jusqu’aux climats subarides du
sud-ouest.

Pour mieux connaitre et protéger le genre Capurodendron, un
projet a démarré aux CJBG en octobre 2016 avec un finance-
ment du FNRS. Il a pour but de réviser le genre a 'aide des outils
morphologiques, anatomiques et génétiques, et d’aboutir a la
publication des catégories de menace selon les critéres I[UCN
pour chacune des espéces, qu’elles soient déja décrites ou nou-
velles pour la science. En effet, de multiples menaces pésent sur
Capurodendron: les arbres grandissent lentement et se caracté-
risent par un bois dur, trés apprécié pour ses qualités en char-
penterie et en construction. Poussant dans les foréts primaires,
il est l'objet de coupes illégales dans les réserves lorsque les
autres essences précieuses, telles le bois de rose et les palis-
sandres (Dalbergia), ou 'ébéne (Diospyros), ont tous été coupés.
Ainsi, trois nouvelles espéces que nous avons décrites en 2018
ont d’ores et déja été évaluées comme étant en danger critique
d’extinction.
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Une course contre la montre a donc com-

mencé pour décrire ces espéces et éva-
luer leur catégorie de menace afin a pou-
voir émettre des recommandations de
protection. La premiére étape a consisté a
parcourir le sud-ouest aride (février-mars
2017), le nord sec (avril 2017) et le nord-est
humide (janvier-mars 2018) pour compléter
léchantillonnage disponible dans les her-
biers. Parmi les 1100 échantillons a disposi-
tion, nous en avons sélectionné 239 sur les-
quels nous avons prélevé un fragment de
feuille pour en séquencer '’ADN. La méthode
utilisée, nommée capture de génes, per-
met de travailler sur des échantillons d’her-
bier, méme anciens et en mauvais état. Elle
consiste a séquencer en mélange plus de
790 génes, ce qui constitue un saut quan-
titatif énorme par rapport aux technologies
précédentes de séquencage gene par géne.
Ce travail, effectué a la fin de 'année passée
estactuellementen cours d’analyse. La suite
consistera a utiliser des algorithmes mathé-
matiques pour délimiter des groupes d’in-
dividus apparentés a l'aide des séquences
ADN, a valider ces regroupements (espéces?
sous-espéces?) a laide de la morphologie,
de l'écologie ou de l'anatomie. Une fois les
espéces bien délimitées, il sera alors temps
de les cartographier, de calculer leur aire
potentielle et d’intégrer toutes ces données
pour établir la catégorie de menace de cha-
cune. La superposition des cartes de distri-
bution permettra ultimement de définir des
aires prioritaires de protection.



