


No27 | Printemps-Eté 2018 | 33

PROJET

32 | CNRS | Dépasser les frontières

PROJET

Les virus…un troisième larron ?

En tant que prédateurs, les frelons s’exposent à
deux nombreux agents pathogènes, tels que des
virus, portés par leurs proies. En particulier, les
abeilles, qui font parties des proies préférées des
frelons, sont porteuses de nombreuses maladies.
A ce jour, plus de vingt espèces de virus d’abeille
ont été découverts.

L’apport de virus pathogènes dans les colonies
de frelons par les ouvrières pourrait entraîner
des problèmes sanitaires dans ces colonies : di-
minution du taux de survie des individus et par
conséquent diminution des capacités reproduc-
tives des frelons. Cet aspect, plutôt positif dans
un cadre de lutte contre cette espèce invasive
problématique en Europe, peut poser toutefois
un problème notable pour les autres insectes,

Le projet TEVAH

Une étude préliminaire réalisée en Chine (aire d’origine de V. velutina) et en
France (aire d’invasion) a montré que les frelons V. velutina peuvent abriter

différents virus d’abeilles. Nous avons en effet retrouvé dans des frelons cap-
turés en milieu naturel les virus IAPV (« Israelite Acute Paralysis Virus »), DWV
(« Deformed Wing Virus ») et SBV (« Sacbrood Bee Virus »), trois virus parmi
les plus pathogènes et donc dommageables pour l’apiculture. Suite à ces pre-
miers résultats, le projet TEVAH (« Transmission and Evolution of honeybee Vi-
ruses between Apis bees and Hornet ») associant des chercheurs spécialistes
des virus et d’autres spécialistes des insectes sociaux, notamment d’espèces
invasives comme V. velutina, a été initié en 2018.

Cette collaboration entre chercheurs français et chinois vise à analyser la prévalence
et la transmission de virus entre les abeilles et le frelon V. velutina par des analyses
phylogénétiques sur des gènes viraux spéciÙques. Cette étude intercontinentale se
fera sur deux espèces d’abeilles, une ayant coévoluée avec V. velutina (Apis cerana
en Chine) et une autre au contact avec ce prédateur depuis peu de temps (A. mellifera
introduit au siècle dernier en Chine, en contact avec une population native du frelon,
et A. mellifera en France, au contact d’une population invasive du frelon).

Les résultats de cette étude permettront demieux comprendre les interactions entre les
colonies d’abeilles et V. velutina, l’impact du frelon sur la santé des colonies d’abeilles,
si celui-ci passe en parti par des échanges d’agents pathogènes, comme des virus, et
au Ùnal, quels risques V. velutina représente réellement sur les colonies d’abeilles. z

comme les abeilles.

En effet, si les frelons peuvent abriter, transporter voire multiplier des virus, ils pourraient servir de
réservoirs et de nouveau vecteur de ces virus entre les colonies d’abeilles et entre différents ruchers.
Ces transferts viraux pourraient ainsi être un nouveau paramètre avec un fort impact négatif sur la
santé des colonies d’abeilles, et par conséquent sur les activités apicoles.

Virus AmFV («Apis mellifera filamentous virus») retrouvé chez les abeilles 
et les frelons.

Forêt  Changbai (1700m)
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Taxinomie  :  é tude  de  la c ommunauté  de s  s ols     
for e s t ie r s  e n Chine

Le projet de coopération PRC entre le
CNRS et la NSFC intitulé « Utilisation

des traits morphologiques comme mar-
queurs des changements dans la struc-
ture fonctionnelle des communautés des
sols forestiers »2 se propose d’étudier les
changements dans la structure des com-
munautés d’arthropodes du sol, aÙn de
tester certaines hypothèses relatives à la
variation des traits morphologiques et fonc-
tionnels sur un gradient altitudinal. Le projet
est dirigé par le prof. WU Donghui du Key
Laboratory of Wetland Ecology and Envi-
ronment, au NEIGAE à Changchun (Jilin) et
Christine Rollard de l’Institut de Systéma-
tique, Evolution, Biodiversité (ISYEB - UMR
7205) du Muséum National d’Histoire Natu-
relle à Paris.

Le site de travail est le point culminant
(2744 m) de la chaîne de Chang Bai Shan,
qui s’étend sur des centaines de kilomètres
le long de la frontière orientale de la Chine,
de la Corée à la Russie. La région, sou-
mise à un climat tempéré-continental, est
couverte de vastes forêts naturelles de
700 à 1700 m, puis de toundras et landes
jusqu’au sommet. Ce gradient altitudinal et
la qualité des forêts rendent ce site parti-
culièrement favorable à l’étude de l’impact
de l’altitude sur la diversité des sols pour
la région paléarctique orientale. La faune
du sol a fait l’objet de recherches récentes,
menées en collaboration avec le laboratoire
du prof. WU, et qui ont permis une bonne
connaissance de la taxonomie des arthro-
podes locaux.

Plusieurs patrons de changements dans la
diversité des organismes sur un gradient alti-
tudinal ont été décrits. Le plus fréquent est un
pic de diversité aux altitudes intermédiaires,
mais les données pour la faune du sol restent
extrêmement rares, alors même qu’elle est
beaucoup plus sensible aux changements alti-
tudinaux que la faune de surface, en raison de
capacités de dispersion inférieures.

Notre projet contribuera à combler cette la-
cune, en considérant la diversité des grands
traits adaptatifs dans le but de caractériser et
comprendre les changements fonctionnels
des communautés au long du gradient. Nous
prendrons comme marqueurs les collemboles
et les araignées, qui sont parmi les groupes les
plus importants de décomposeurs et de préda-
teurs dans les sols de la région étudiée, avec
l’avantage d’être manipulables taxonomique-
ment. Une partie de l’échantillonnage a déjà été
réalisée dans le cadre de projets antérieurs et
sera complétée à l’occasion du présent projet.1UMR7205 ISYEB MNHN Paris

2Using morphological traits to infer changes in functional 
structure of soil communities in forest habitats
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