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Objectifs : 

Le virus des ailes déformées est fréquemment associé à des pertes dans les colonies d’abeilles (Genersch et al., 2010; 

vanEngelsdorp et al., 2013). Des souches plus ou moins virulentes ont été décrites (McMahon et al., 2016; Mordecai 

et al., 2015; Ryabov et al., 2014). Nous avons étudié la diversité des souches présentes en France, dans des colonies 

tolérantes à varroa ou dans des colonies traitées, en comparaison à d’autres origines géographiques. A partir des 

séquences génomiques obtenues, nous avons recherché la présence d’évènements de recombinaison impliqués dans 

l’évolution du virus. Par ailleurs, nous avons recherché les portions du génome préservées au cours de l’évolution, qui 

pourraient être importantes pour la survie du virus. 

Méthodes : 

Quarante-trois colonies d’abeilles ont été échantillonnées dans 6 régions françaises (collectes par les ADAs, auprès 

des apiculteurs) ainsi qu’en Italie, Canada et Argentine. Le séquençage complet de 2 isolats a été réalisé. Les séquences 

partielles de 22 isolats ont été comparées dans une région génomique conservée (impliquée dans la réplication du 

virus) et dans une région plus variable (non codante). Les séquences ont été comparées à celles disponibles dans les 

banques de données internationales (Genbank). Par ailleurs nous avons étudié les mutations dans les régions codantes 

du génome pour déterminer quelles régions subissent une pression de sélection.  

Résultats : 

Un des génomes complètement séquencé (issu de la colonie traitée) est très proche des souches de DWV déjà décrites. 

En revanche le génome complet de l’isolat issu d’une colonie tolérante à varroa est un génome chimère qui associe 

des fragments du DWV et du virus proche VDV-1 (Varroa destructor virus -1). Cette souche est différente des autres 

recombinants décrits à ce jour. Sur l’ensemble des séquences disponibles, neuf points de recombinaison indépendants 

ont été identifiés. Les séquences partielles suggèrent que les isolats français sont majoritairement recombinants 

(85%). En comparant les taux de substitutions synonymes (dS) et non synonymes (dN) dans les régions codantes du 

génome nous avons identifié 4 positions sous sélection positive, dont 3 dans la protéine Leader, ce qui suggère que 

cette protéine est importante pour la survie du virus. 

Conclusion : 

La fréquence observée des évènements de recombinaison montre que ces évènements sont fréquents. La 

recombinaison participe à l’adaptation du virus à son hôte (abeille) et à son vecteur (varroa). Les rôles potentiels de la 

recombinaison et des mutations du virus dans la virulence seront discutés, ainsi que l’association potentielle avec la 

tolérance à varroa. 
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