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Accouplement naturel : en vol, 10-30 m dans les airs, 100s à 1000s de mâles (faux-bourdons)

des km environnants

L’accouplement des abeilles mellifères

→ origine des faux-bourdon inconnue

Fig. 1: Aire de congregation d’accouplement

@Université Laval/CRSAD
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I. Contexte II. III. IV. V.
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Maîtrise de l’accouplement

- Insémination artificielle: 
contrôle complet

- Isolement géographique : origine génétique 
restreinte et connue des reines productrices de 
faux-bourdons dans une aire géographique

@ Sesamelc project 4

I. Contexte II. III. IV. V.
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...

x10.000s

x10-20
Origine?

...

...

Mâles
Oeufs non 
fécondés

Femelles
Oeufs
fécondés

spermathèque

Particularités des abeilles 
mellifères

+

+
Pseudo-père

Coefficient d’apparentement : 𝟎. 𝟐𝟓 à 𝟎. 𝟕𝟓

Génétiques : 

haplo-diploidïe

accouplement précoce définitif 
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sperme clonalReproductives :

polyandrie,
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Pseudo-père
effet génétique direct

Phénotype de la colonie

(prod miel, douceur…)

Caractères d’intérêt
Mesurés à l’echelle 
de la colonie

yi

Matrice d’apparentement 
spécifiques aux abeilles

Reine

effet génétique direct

Reine

effet génétique maternel

(ponte, phéromones…)

Groupe d’ouvrières
effet génétique direct

(butinage, soin au couvain)
x10.000s

+Mreine i+ഥAgroupe ouvrières i= + eibi

Modèle colonie
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II. III.
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→ Optimiser le gain génétique tout en préservant la diversité génétique

Question générale de recherche :

Comment concevoir des plans de sélection apicole efficaces au long terme ?

Compte tenu de moyens limités : 

populations petites, accès limité à la maîtrise des accouplements

I. Question II. III. IV. V.
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→ Fécondation dirigée ou naturelle?
- A reporter dans le pedigree

- En nombres suffisants
- Suivre chaque descendant 
(attribuer des identifiants 
individuels, à consigner 
dans le pedigree)

- Utilisation du pedigree et des 
phénotypes pour prédire les 
valeurs génétiques estimées pour 
chaque critère de sélection et tous 
les individus du pedigree.

- Mesure réalisable et fiable
→ Quand ? Quelle fréquence ?
Sur quelles candidates ?

 Répartir les colonies en assurant une bonne connexion 
génétique entre les groupes de contemporains.

Diffusion 
en-dehors 

du noyau de 
sélection

Accouplement 
des nouvelles 

candidates

(re)définition 
de l’objectif de 

sélection
& des critères 
de sélection 

associés

Collecte 
des 

phénotypes

Prédiction du 
mérite 

génétique des 
candidates

Sélection 
des 

meilleures 
candidates

Elevage de 
nouvelles 

candidates sur 
mères 

sélectionnées
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- Classez les candidats selon un indice de mérite qui combine 
les EBV de tous les critères de sélection afin de maximiser le 
gain génétique pour l'objectif d'élevage.
→ Combien de parents de chaque sexe faut-il sélectionner ?
→ Imposer des restrictions sur la parenté des parents ?

Moyenne des candidates à la sélection

Moyenne des sélectionnées

S: Différentiel de sélection

Progrès génétique = héritabilité x différentiel de sélection
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Etude par simulation de l’effet d’un 
phénotypage limité à des caractères précoces 
permettant une sélection anticipée (à 1 an) 
réduisant l’intervalle de génération maternel, 
en sélection sur valeurs génétique prédites

Suivi habituel et approximatif
de l’origine des faux-bourdons : 
peut biaiser fortement les 
estimations de paramètres 
génétiques

Etude par simulation : 
l’insémination des reines 
candidates à la sélection 
avec 1 seul faux-bourdon 
n’a pas ou peu d’intérêt en 
sélection

Attentes sur nouveaux 
caractères, peu ou pas 
étudiés jusqu’à présent 
mais jugés importants par 
une forte majorité

Production de miel et 
caractères de résilience : 
bons potentiel de réponse à 
la sélection
Certains caractères d’intérêt 
habituels : héritabilité faible 
ou nulle

Diffusion 
en-dehors 

du noyau de 
sélection

Accouplement 
des nouvelles 

candidates

(re)définition 
de l’objectif de 

sélection
& des critères 
de sélection 

associés

Collecte 
des 

phénotypes

Prédiction du 
mérite 

génétique des 
candidates

Sélection 
des 

meilleures 
candidates

Elevage de 
nouvelles 

candidates sur 
mères 

sélectionnées
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Contributions originales
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Diapositives supplémentaires
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Varroa

Sélection génétique
sur plusieurs générations 

Quels objectifs?

1 2

Quel potentiel d’évolution?
Quels synergies/antagonismes?

3

Population 
initiale

Population 
améliorée

Cy
cl

es
desélection

Quels plans de sélection?
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Abeilles et sélection?

Les programmes de sélection sont-ils habituels ? → Non, mais ils émergent mondialement

Les apiculteurs manquent de références et 

de méthodes pour structurer and optimiser 

leurs démarches de sélection
13

I. Contexte II. III. IV. V.

Caractères d’intérêt habituels :

- production de miel

- facilité de visite : douceur, tenue au cadre

- volonté d’essaimage

Caractères d’intérêt émergent :

- résistance au maladies

- autonomie alimentaire

Fig. 1: ouvrière aux ailes déformées avec varroas
@MAAREC

Varroa
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  Progrès génétique   = héritabilité x différentiel de sélection

