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En France, la sous-espéce endémique Apis mellifera mellifera a souvent été remplacée par des
hybrides entre A. m. caucasica, A. m. ligustica et A. m. mellifera, ou par d’autres variétés telle
que I’abeille Buckfast™™, afin d’améliorer la productivité. Le programme SeqApiPop vise a
mieux connaitre le génome des populations Frangaises d’abeilles présentes chez les
apiculteurs, par I’approche du séquencgage de génomes de males haploides, a raison d’un male
par colonie analysée.

Plusieurs centaines d’échantillons provenant de producteurs de reines et de la station de
testage de 'ITSAP ont été analysés. Ils ont été complétés par des échantillons de groupes
témoins correspondant a des conservatoires et des régions d’Europe ayant potentiellement
contribu¢ a la génétique francaise. Les résultats montrent que le séquencage de males permet
un génotypage fiable a un colit raisonnable pour de la recherche, avec plusieurs millions de
SNP (Single Nucleotide Polymorphism) détectés. Des régions chromosomiques différenciées
entre des populations ont été détectées, vraisemblablement en réponse a de la sélection
artificielle sur des caractéres comme la production de miel ou de gelée royale, mais aussi a
cause d’autres événements inconnus tels que la pression des pathogénes et d’autres variables
environnementales. Des degrés variables d’ « admixture » (mélanges entre génotypes) entre
A. m. melllifera et d’autres sous-especes ont été observés.

En plus de ses résultats propres, ce programme a permis de poser les bases de programmes de
recherche sur la résistance génétique a I’acarien Varroa destructor.



