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L’objectif du séquencage de populations d’abeilles est de connaitre la réponse du génome aux
pressions de sélection qui se sont exercées au cours des générations. Des génes ou des régions
chromosomiques importants pour I’adaptation a I’environnement pourront étre mis en
évidence, permettant d’obtenir d’une part une meilleure connaissance de mécanismes
biologiques et d’autre part de fournir des marqueurs de sélection.

La séquence d’un individu de I’espece Apis mellifera a été publiée en 2006, ce qui la
positionne parmi les premieres des espéces domestiques séquencées et a permis de
comprendre quelques particularités de son génome. Plus récemment, grace aux baisses du
cotit des technologies de séquengage, des premiers résultats de re-séquencage d’un total de
plus de 150 ouvriéres ont été publiés (Harpur et al., 2014 ; Wallberg et al., 2014), permettant
maintenant de commencer a analyser les pressions de sélection subies par des génes exprimés
chez les ouvrieres ou les reines. Ces premiers résultats concernent des échantillons des quatre
haplotypes mitochondriaux majeurs connus au niveau mondial.

Le programme SeqApiPop vise & mieux connaitre le génome des populations Francaises
d’abeilles par I’approche du séquencage de génomes de drones, avec un objectif a terme d’un
millier d’individus analysés. Actuellement, une soixantaine d’individus provenant de deux
populations différentes ont été séquencés. Ces résultats préliminaires permettent de
positionner ces populations en regard des populations séquencées par Harpur et al. (2014), et
de repérer quelques régions subissant une pression de sélection.

La poursuite du programme en augmentant le nombre de populations étudiées permettra de
mieux comprendre la génétique des populations d’abeilles Francaises.
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