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Résumé

Plusieurs sous-espéces d'dpis mellifera sont présentes en Afrique du Nord (Apis mellifera
lamarckii, Apis mellifera intermissa, Apis mellifera sahariensis et Apis mellifera major), mais
leur répartition dans la région n'est pas encore enticrement comprise et peut encore étre
considérée comme controversée. En Algérie, deux sous-especes, Apis mellifera intermissa et
Apis mellifera sahariensis, sont signalées. Apis mellifera intermissa (l'abeille tellienne) est
répandue dans la région nord et centrale du pays, tandis qu' Apis mellifera sahariensis (1'abeille
saharienne) est limitée aux oasis du sud de I'Algérie. Cependant, cette répartition est de plus en
plus perturbée en raison de la transhumance fréquente et de la migration commerciale des
colonies entre le nord et le sud, ce qui entraine une hybridation croissante de l'abeille
saharienne. L'objectif de cette étude est de fournir une caractérisation fiable de la variabilité
morphométrique et génétique des deux sous-especes algériennes afin de collecter des données

pour une stratégie efficace de conservation du patrimoine génétique.

Un total de 81 colonies a été échantillonné dans 30 localités a travers 1'Algérie, y compris
des oasis du sud qui n'ont pas été incluses dans les précédentes collectes. Les échantillons ont
¢té soumis a une analyse morphométrique standard et a une analyse de la variation de I'ADNmt
en utilisant I'amplification du fragment tRNA leu-COX-2 suivie d'une digestion par Dral. Dans
une analyse de composants principaux (ACP) des données morphométriques, les colonies ont
formé un seul groupe. Il a également révélé que la taille globale du corps était la source la plus
importante de variation entre les colonies. Une analyse hiérarchique de la structure, suivie d'une
analyse discriminante étape par étape, a classé les colonies en trois groupes distincts ;
cependant, ces groupes n'étaient pas géographiquement délimités. Cela suggere une plus grande

variation de taille chez les abeilles étudiées.

L'analyse d'ADN mitochondrial a été effectuée sur les 30 localités. Trois haplotypes
mitochondriaux, préalablement identifiés en Algérie et appartenant a la lignée mitochondriale
africaine, A, ont été identifiés : Al (n = 62), A8 (n=70), A9 (n = 15), ainsi qu'un quatrieme
haplotype, A13 (n+1), qui n'avait pas été précédemment observé en Algérie. La diversité
globale de I'haplotype était faible (h = 0,478 + 0,057). Un test chi-square d'association a été
effectué séparément entre les haplotypes et la latitude et longitude. Il y avait une association
statistiquement significative entre I'haplotype et chacune des variables et 1'association était forte

avec la latitude.

Mots-clés : Apis mellifera intermissa, Apis mellifera sahariensis, ADNmt, morphométrie, Algérie.



Abstract

Several subspecies of Apis mellifera are present in North Africa (Apis melifera lamarckii,
Apis Mellifera intermissa, Apus mellifara sahariensis and Apismellifera major), but their
distribution in the region is not yet fully understood and may still be considered controversial.
In Algeria, two subspecies, Apis mellifera intermissa and Apis Mellifera sahariensis, have been.
Apis mellifera intermissa is widespread in the northern and central region of the country, while
Apis Mellifera sahariensis (Saharan bee) is confined to the oases of southern Algeria. However,
this distribution is increasingly disturbed due to the frequent transhumance and commercial
migration of settlements between the north and the south, resulting in an increasing
hybridization of the Saharan bee. The aim of this study is to provide a reliable characterization
of the morphometric and genetic variability of the two Algerian subspecies in order to collect

data for an effective strategy for the conservation of the genetic heritage.

A total of 81 settlements were sampled in 30 locations across Algeria, including southern
oases that were not included in previous collections. The samples were subjected to standard
morphometric analysis and DNA variation analysis using leu-COX-2 tRNA fragment
amplification followed by Dral digestion. In a major component analysis (CAP) of
morphometric data, colonies formed a single group. It also revealed that overall body size was
the most important source of variation between colonies. A hierarchical analysis of the
structure, followed by a step-by-step discriminatory analysis, classified the colonies into three
distinct groups; however, these groups were not geographically delimited. This suggests a

greater size variation in the bees studied.

Mitochondrial DNA analysis was carried out in all 30 locations. Three mitochondrial
haplotypes, previously identified in Algeria and belonging to the African mitochandrial line, A,
have been identified: Al (n=62), A8 (n=70), A9 (N = 15), as well as a fourth Haplotype, A13
(n+1), which had not previously been observed in Algiers. The overall diversity of the haplotype
was low (h =0.478 + 0.057). A chi-square association test was carried out separately between
haplotypes and latitude and longitude. There was a statistically significant association between

the haplotype and each of the variables and the association was strong with latitude.

Keywords : Apis mellifera intermissa , Apis mellifera sahariensis, mtDNA , morphometry, Algeria
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