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L’intérêt pour les études traitant des plantes et de 

leurs pollinisateurs s’est considérablement accru ces 

dernières années auprès de tous les publics (Hall & 

Steiner, 2019 ; Wignall et al., 2019).  

De manière classique, les études scientifiques dans 

le domaine de l’écologie des pollinisateurs et de 

leurs relations avec les plantes utilisent des 

protocoles de types « filets fauchoirs » ou 

« coupelles colorées » (Westphal et al., 2008), des 

méthodes partiellement voire complétement létales 

selon la résolution taxonomique désirée par les 

auteurs et coûteuses en moyens humains (Gay, 2023 

; Hopkins & Freckleton, 2002). Ces méthodes de 

piégeage sont aujourd’hui décriées : la méthode des 

coupelles colorées est indéniablement létale pour 

les insectes – y compris non cibles – et la méthode 

des filets l’est aussi lorsque les espèces en présence 

sont trop complexes à déterminer à vue – ce qui 

implique souvent que ces espèces soient rares 

(Barrett et al., 2023 ; McCravy, 2018). Bien que ces 

méthodes létales ne semblent pas affecter la 

structure de la communauté des pollinisateurs en 

termes d'abondance, de richesse spécifique et de 

composition des groupes fonctionnels (à hauteur 

d’un échantillonnage toutes les deux semaines avec 

des bols colorés et des filets ; Gezon et al., 2015), la 

question du bien-être animal reste centrale (Barrett 

et al., 2023). C’est pourquoi des études similaires 

mais utilisant d’autres méthodes d’échantillonnage 

sont nécessaires.  

 

 

De nombreux scientifiques cherchent à présent à 

adopter des méthodes plus éthiques (Montero-

Castaño et al., 2022 ; Tepedino & Portman, 2021), à 

travers le développement de nouvelles méthodes 

d’échantillonnage via la technologie (Curran et al., 

2020). L’expérience de l’observateur, la 

documentation photographique des individus 

(MacPhail et al., 2019), l’utilisation de méthodes 

dommageables mais pas létales pour identifier les 

individus (par ex. prélèvement de bout d’antenne 

soumis ensuite à des identifications d’ADN ; Packer 

& Darla-West, 2021) sont autant de méthodes 

possibles pour se passer des méthodes létales. Il en 

est une qui prend une place de plus en plus 

importante dans la littérature scientifique : le 

metabarcoding moléculaire (Bohmann et al., 2014 ; 

Bruce et al., 2021 ; Thomsen & Willerslev, 2015).  

Il est par exemple possible de connaître le spectre 

alimentaire d’une espèce de pollinisateur grâce aux 

traces d’ADN porté ce pollinisateur, et ainsi la 

communauté végétale en présence dans le milieu de 

vie de l’insecte (Davis et al., 2020 ; Lowe et al., 2022). 

À l’heure actuelle, apilab dispose de données 

robustes pour confirmer son efficacité sur nos sites 
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d’études, grâce aux suivis de l’abeille domestique 

Apis mellifera. Pour en faire une méthode non 

invasive pour ces abeilles domestiques, apilab 

utilise des prélèvements de miel et les fait analyser 

pour déterminer les ressources florales de la ruche 

– une méthode validée par les chercheurs 

universitaires (Bruni et al., 2015 ; De Vere et al., 2017 

; Hawkins et al., 2015).  

 

… 

 

L’utilisation de l’ADN environnemental n’a pas 

vocation à remplacer les échantillonnages de terrain 

classiques et reste inadaptée pour certaines études, 

notamment lorsque ces dernières requièrent des 

données telles que l’âge ou le sexe d’un individu, 

mais elle n’en reste pas moins un complément très 

utile. Ainsi, ses applications sont très larges dans le 

domaine de l’écologie des pollinisateurs : 

 Au-delà de déterminer les fleurs visitées par un 

insecte, elle peut aussi servir à identifier quel(s) 

pollinisateur(s) a(ont) visité une fleur donnée 

grâce au prélèvement de fleurs sur site et à leur 

analyse en laboratoire, comme démontré dans 

la littérature scientifique (Johnson et al., 2013 ; 

Newton et al., 2023 ; Thomsen & Sigsgaard, 

2019 ; Yoneya et al., 2023). 

 Bien que la plupart des études se concentrent 

sur l’abeille domestique Apis mellifera, il existe 

à présent des méthodes pour récupérer le 

pollen sur d’autres espèces de pollinisateurs 

telles que les bourdons Bombus sp. 

(Bontšutšnaja et al., 2021 ; Eckerter et al., 2020; 

Somme et al., 2015) ou les autres abeilles 

sauvages (Piko et al., 2021 ; Potter et al., 2019) 

en récoltant le pollen sur les individus. Il est 

aussi possible de collecter les résidus de pollen 

laissés dans les cocons avortés des abeilles 

sauvages, notamment dans les tubes d’hôtels à 

insectes qui leur servent de nids (Fernandes et 

al., 2022 ; Keller et al., 2013 ; Sickel et al., 2023 

; Voulgari‐Kokota et al., 2019). 

 

 

Au-delà de l’obtention d’une liste d’espèces 

présentes dans le milieu échantillonné, c’est aussi 

l’interprétation qui en est faite qui permet d’avoir des 

conclusions sur l’environnement étudié. Décrire la 

biologie des espèces recensées à travers des 

recherches bibliographiques permet de mieux 

comprendre les communautés végétales et animales 

qui peuplent le milieu, dans le but de mieux les 

préserver.
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