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摘要: 为探明贵州省东方蜜蜂 Apis cerana遗传多样性及遗传分化现状，对贵州省 9 个地级市 79 个样点采集的东
方蜜蜂样本线粒体 DNA ( mt DNA) COI-COII 序列进行扩增与测序，分析其遗传多样性、遗传结构及亲缘关系。

序列结果显示扩增后 COI-COII序列长度约为 760 bp，A + T 平均含量 ( 82. 3% ) 明显高于 C + G ( 17. 7% ) ，碱
基偏移性明显。单倍型分析共发现 33 个单倍型，其中主体单倍型 H1 为 9 个地理群体共有。单倍型多样度分析
表明平均单倍型多样度为 0. 802，其中黔南地区最高，遵义地区最低; 平均核苷酸多样度为 0. 014，其中六盘水
地区最高，黔西南及安顺地区最低。中性检验结果表明贵州省部分地区东方蜜蜂可能经历过群体扩张。9 个地区
样点的平均遗传距离介于 0. 0012 ～ 0. 0044 之间，其中毕节与黔东南地区间最大，为 0. 0044，安顺与黔南、遵义
地区间最小，均为 0. 0012。在单倍型系统进化树中，79 个样点东方蜜蜂可分为两个类群。研究结果为贵州省东
方蜜蜂遗传分化研究、种质资源保护与开发利用提供参考依据。
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Abstract: To clarify the genetic diversity and genetic differentiation of Apis cerana in Guizhou Province，
A. cerana mt DNA COⅠ-COⅡ of 79 locations from nine cities were amplified and sequenced，then
genetic diversity，genetic structure and relationship were analyzed. The results of sequence analysis
showed that the lengths of genes were 760 bp，and the base composition was obviously A + T biased，with
the averaging value 82. 3% . The haplotype analysis indicated that 33 haplotypes were found，of which
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the main haplotype H1 was shared by nine geographic groups. The nucleotide diversity indicated that the
average haplotype diversity was 0. 802，the highest in Qiannan region，the lowest in Zunyi region; and
the average nucleotide diversity was 0. 014，of which Liupanshui region was the highest，Qianxinan and
Anshun regions were the lowest. The neutral test deemed that the populations of A. cerana may have
expansion in some areas of Guizhou Province. The average genetic distance of 9 locations was 0. 0012 ～
0. 0044，and the maximum was 0. 0044 between Bijie and Qiandongnan，the minimum was 0. 0012
among Anshun，Qiannan and Zunyi. In clustering tree of haplotype，A. cerana populations of 79
locations could be clustered into two groups. The above results provided a certain reference for genetic
differentiation，protection of germplasm resources and utilization of A. cerana in Guizhou Province.
Key words: Guizhou Province; Apis cerana; mitochondrial DNA; genetic diversity; genetic distance

东方蜜蜂 Apis cerana又称中华蜜蜂 Apis cerana
cerana，是我国分布最广、数量最多及饲养量最大
的一个地理亚种，属中国独有蜜蜂品种，除新疆

外，全国各地均有分布，尤其是南方的丘陵及山

区 ( 国家畜禽遗传资源委员会，2011 ) 。东方蜜蜂
具有西方蜜蜂所不可比拟的优势，如抗寒御敌能

力强，其 7℃左右即可正常采集; 另外，东方蜜蜂
善于利用零星蜜源植物，采蜜期长，非常适合山

区饲养。近年来，国家较重视东方蜜蜂的种质遗
传资源保护，目前已划建多个保护区及保种场。
贵州省是东方蜜蜂重要分布区，近 5 年来，其蜂
群数量增至约 51 万群 ( 韦小平等，2020) 。
目前，我国东方蜜蜂有北方型、华南型、华

中型、云贵高原型、长白山型、海南型、滇南型、
阿坝型及西藏型 9 个类型 ( 国家畜禽遗传资源委
员会，2011) 。东方蜜蜂遗传分化现状是其种质资
源保护及开发利用的基础。近年来，mt DNA 被广
泛应用于东方蜜蜂遗传多样性研究。谭垦等
( 2004) 对云南及北京地区东方蜜蜂 mt DNA COⅡ
基因进行分析，发现其存在碱基差异且属于不同

类群。丁桂玲等 ( 2008) 对中国 25 个省 100 余个
样点的东方蜜蜂 mt DNA tＲNAleu-COⅡ非编码区进
行研究，获得 18 个单倍型及 12 个多态位点，并认
为西北地区单倍型数量较多，蜜蜂多样性较丰富。
刘振国等 ( 2015) 分析了我国 20 个地理种群东方
蜜蜂 mt DNA COⅡ基因遗传多样性，结果表明不
同地理种群间存在显著遗传分化。谷瑛等 ( 2016)
对重庆 139 群东方蜜蜂 mt DNA tＲNAleu-COⅡ片段
非编码区进行分析，发现不同生境种群间存在基

因交流。曹联飞等 ( 2017 ) 基于 tＲNAleu-COⅡ序
列对浙江省 94 个样点东方蜜蜂进行相关分析，发
现 20 个单倍型。李彪等 ( 2018 ) 基于 mt DNA
tＲNAleu-COⅡ非编码区对唐家河自然保护区 37 个

蜂群进行分析，发现 14 个单倍型，指出单倍型分
布与地理、气候等因素有较大关系。刘意秋等
( 2019) 基于 COⅠ片段分析了陕、甘、宁、青、
晋 5 省东方蜜蜂遗传分化状况，定义了 21 个单倍
型，并指出该地区种群总体遗传分化不显著。曹
联飞等 ( 2020) 基于 mt DNA tＲNAleu-COⅡ序列对
浙江金华地区东方蜜蜂遗传多样性分析，共发现

14 个单倍型，且发现该地区存在显著遗传分化。
贵州省地处云贵高原与湘桂丘陵之间，属温

暖湿润季风高原山地气候区，西部为高原地貌，

最典型的威宁地区，平均海拔 2 200 m以上，其气
候、植被与全省差异较大，年均气温 13℃以下，
降雨量较小，为低温少雨区，日照较丰富 ( 徐祖

荫，1986) ; 东部主要为山地和丘陵，植被茂盛、
受外界干扰小、有保存较好的东方蜜蜂资源。因
此，贵州蜜蜂资源是研究复杂地形下东方蜜蜂遗

传分化的良好对象。近年来，仅于瀛龙等 ( 2017 )
利用微卫星标记法对贵州省 9 个样点东方蜜蜂遗
传多样性进行研究，认为贵州省东方蜜蜂未发生

遗传分化。但由于涉及样点较少，贵州省东方蜜
蜂是否存在遗传分化有待进一步研究。

1 材料与方法

1. 1 样本采集
样本点选择标准: 为减少实验误差，采样在

蜜源植物丰富，种群群势较强的季节进行，并结

合海拔、经纬度及距离等因素，优先选择野生蜂
群及原始饲养蜂群，其次选择无人工育王蜂群。
共采集 79 个理想样点，具体采样信息 ( 见图 1，
表 1) ，样本采集后暂存于装有无水乙醇的 15 mL
试管中，带回实验室后更换无水乙醇并保存于

－ 20℃冰箱待用。
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图 1 东方蜜蜂样本采集信息图
Fig. 1 Information of Apis cerana sample collection

表 1 东方蜜蜂样本采集信息表
Table 1 Information of Apis cerana sample collection

样点及代码

Locations and code
来源

Source type
纬度

Latitude
经度

Longitude
海拔 ( m)
Altitude

采样日期

Collection date

花溪区 HX

HX1 人工 Manage N26. 52972° E106. 58932° 1 294 2019-09-06

HX2 野外 Field N26. 46726° E106. 68819° 1 127 2019-08-10

HX3 野外 Field N26. 43494° E106. 66845° 1 159 2019-08-23

HX4 野外 Field N26. 44958° E106. 65548° 1 142 2019-08-09

HX5 人工 Manage N26. 52972° E106. 58932° 1 294 2019-09-06

HX6 人工 Manage N26. 52972° E106. 58932° 1 294 2019-09-06

HX7 人工 Manage N26. 52972° E106. 58932° 1 294 2019-09-06

HX8 人工 Manage N26. 52972° E106. 58932° 1 294 2019-09-06

黄平县 HP

HP1 人工 Manage N26. 90554° E107. 64153° 959 2019-09-14

HP2 野外 Field N26. 89193° E107. 70794° 919 2019-09-14

HP3 人工 Manage N26. 90554° E107. 64153° 959 2019-09-14

HP4 人工 Manage N26. 97237° E107. 83237° 788 2019-07-22

HP5 人工 Manage N26. 97237° E107. 83237° 788 2019-07-22

水城区 SC

SC1 野外 Field N26. 24526° E105. 90324° 1 566 2019-09-21

SC2 人工 Manage N26. 39003° E105. 09326° 1 413 2019-09-20

SC3 野外 Field N26. 32774° E104. 95782° 1 716 2019-09-21

SC4 野外 Field N26. 26095° E104. 83896° 1 021 2019-09-21

SC5 野外 Field N26. 35959° E104. 99209° 1 435 2019-09-21

SC6 人工 Manage N26. 39003° E105. 09326° 1 413 2019-09-20

SC7 野外 Field N26. 31832° E104. 93742° 1 740 2019-09-21
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续表 1 Continued table 1

样点及代码

Locations and code
来源

Source type
纬度

Latitude
经度

Longitude
海拔 ( m)
Altitude

采样日期

Collection date

六盘水 LPS LPS 野外 Field N26. 33251° E104. 95361° 1 724 2019-09-21

盘州市 PZ

PZ1 野外 Field N26. 15811° E104. 63007° 2 664 2019-09-21

PZ2 野外 Field N26. 16084° E104. 63264° 2 541 2019-09-21

PZ3 野外 Field N26. 15965° E104. 63822° 2 513 2019-09-21

PZ4 野外 Field N25. 47551° E104. 41399° 2 093 2019-09-21

PZ5 野外 Field N25. 48587° E104. 49238° 2 173 2019-09-21

惠水县 HS
HS1 人工 Manage N26. 03914° E106. 59813° 1 006 2019-09-09

HS2 人工 Manage N26. 03914° E106. 59813° 1 006 2019-09-09

湄潭县 MT
MT1 人工 Manage N27. 71584° E107. 47766° 1 010 2019-09-13

MT2 人工 Manage N27. 71584° E107. 47766° 1 010 2019-09-13

普安县 PA

PA1 野外 Field N25. 73671° E104. 90372° 1 708 2019-09-22

PA2 野外 Field N25. 75990° E104. 90049° 1 723 2019-09-22

PA3 野外 Field N25. 82334° E104. 95489° 1 315 2019-09-22

PA4 野外 Field N25. 90060° E104. 98844° 1 581 2019-09-22

平坝区 PB

PB1 野外 Field N26. 17168° E105. 85823° 1 342 2019-09-20

PB2 野外 Field N 26. 4097° E106. 36948° 1 228 2019-03-18

PB3 野外 Field N26. 42910° E106. 21067° 1 450 2019-03-18

安顺市 AS
AS1 野外 Field N26. 24316° E105. 97940° 1 369 2019-3-18

AS2 野外 Field N26. 01203° E106. 02862° 1 251 2019-05-23

黔西市 QX

QX1 人工 Field N27. 03536° E106. 21888° 1 275 2019-09-10

QX2 野外 Field N27. 10099° E105. 98518° 1 296 2019-03-21

QX3 人工 Manage N27. 03536° E106. 21888° 1 275 2019-09-10

大方县 DF

DF1 野外 Field N27. 20758° E105. 92193° 1 668 2019-03-19

DF2 野外 Field N27. 30142° E105. 64920° 1 653 2019-03-19

DF3 野外 Field N27. 41084° E105. 64128° 1 527 2019-03-20

威宁县 WN

WN1 野外 Field N26. 86844° E104. 29879° 2 325 2019-06-27

WN2 野外 Field N26. 90547° E104. 08696° 2 521 2019-06-27

WN3 野外 Field N26. 90698° E104. 08662° 2 408 2019-06-27

WN4 野外 Field N26. 87004° E104. 30100° 2 527 2019-06-27

WN5 野外 Field N26. 97614° E104. 03900° 2 139 2019-06-27

WN6 野外 Field N26. 97606° E104. 03874° 2 137 2019-06-28

WN7 野外 Field N26. 86800° E104. 29900° 2 322 2019-09-28

WN8 野外 Field N26. 87310° E104. 28503° 2 184 2019-09-28

WN9 野外 Field N26. 87801° E104. 28305° 2 217 2019-09-29

WN10 野外 Field N26. 84215° E104. 17187° 2 165 2019-09-29

WN11 野外 Field N26. 85989° E104. 25979° 2 283 2019-07-13
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续表 1 Continued table 1

样点及代码

Locations and code
来源

Source type
纬度

Latitude
经度

Longitude
海拔 ( m)
Altitude

采样日期

Collection date

修文县 XW
XW1 野外 Field N26. 84259° E106. 58845° 1 250 2019-03-30

XW2 野外 Field N26. 80241° E106. 59500° 1 329 2019-03-30

石阡县 SQ
SQ1 野外 Field N27. 51681° E108. 21979° 638 2019-07-18

SQ2 野外 Field N27. 32367° E108. 14991° 810 2019-07-19

思南县 SN SN 野外 Field N27. 94169° E108. 24879° 685 2019-07-20

余庆县 YQ
YQ1 野外 Field N27. 21885° E107. 90096° 1 043 2019-07-18

YQ2 野外 Field N27. 15559° E107. 82963° 667 2019-07-21

瓮安县 WA WA 野外 Field N27. 06471° E107. 47371° 1 303 2019-07-17

从江县 CJ CJ 野外 Field N25. 89064° E109. 10629° 263 2019-10-10

榕江县 ＲJ
ＲJ1 野外 Field N25. 92838° E108. 52129° 260 2019-10-10

ＲJ2 野外 Field N25. 94932° E108. 53122° 259 2019-10-11

丹寨县 DZ
DZ1 野外 Field N26. 20185° E107. 78478° 852 2019-08-08

DZ2 野外 Field N26. 29154° E107. 78961° 754 2019-08-08

台江县 TJ TJ 野外 Field N26. 66987° E108. 31780° 1 086 2019-07-27

剑河县 JH JH 野外 Field N26. 73147° E108. 43673° 629 2019-07-28

雷山县 LS
LS1 野外 Field N26. 37576° E108. 08229° 1 077 2019-07-23

LS2 野外 Field N26. 38691° E108. 08763° 2 178 2019-07-24

黎平县 LP
LP1 野外 Field N26. 23437° E109. 13243° 406 2019-08-09

LP2 野外 Field N25. 96013° E109. 29503° 438 2019-08-09

贞丰县 ZF
ZF1 野外 Field N25. 38948° E105. 64676° 748 2019-06-29

ZF2 野外 Field N25. 36900° E105. 58859° 716 2019-06-29

1. 2 试验方法
1. 2. 1 总 DNA提取
每群随机抽取 1 头无水乙醇保存的蜜蜂样本，

取其胸部，尽量除去外表几丁质，置于 1. 5 mL 离
心管中加入 TL Buffer 后充分研磨，添加 OB 蛋白
酶后 55℃水浴 4 h。具体方法及步骤参照动物基因
组 DNA快速提取试剂盒 DP302 ( 天根生化科技有
限公司) 。
1. 2. 2 序列扩增与测序
依据东方蜜蜂 mt DNA 全基因组 ( Genbank

Acession No: GQ162109 ) 设计 COI-COII 片段的引
物 ( Tan et al. ，2016 ) 。具体引物信息为 Ｒ: 5'-
CTATACCTCGACGATACTCAG-3'， F: 5'-TCAGGG
TATTCATAGGATC-3'，并对 mt DNA COI-COII序列
进行扩增。PCＲ 反应体系为 20 μL，其中 2 × Taq

MasterMix 10 μL，引物 F 及引物 Ｒ 各 1 μL，DNA
模板 2 μL，ddH2O 6 μL。反应程序为: 94℃ 5 min
( 预变性) 、95℃ 30 s ( 变性) 、54℃ 30 s ( 退火) 、
64℃ 30 s ( 延伸) 、34 个循环，72℃ 5 min ( 终延
伸) 。PCＲ产物送生工生物工程股份有限公司进行
双向测序。
1. 2. 3 数据分析
以地级市行政区划为单位，将贵州省 79 个样

点分为 9 个地区样点，包括毕节地区 ( BJ) 、六盘
水地区 ( LPS) 、黔西南地区 ( QXN) 、黔南地区
( QN) 、黔东南地区 ( QDN ) 、铜仁地区 ( TＲ ) 、
遵义地区 ( ZY ) 、贵阳地区 ( GY ) 、安顺地区
( AS) 。
使用Mega 6. 05 ( Kumar et al. ，2016) 对 9 个

地区样点进行比对、计算碱基组成、统计保守位
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点及变异位点、计算 Kinura2-Parameter ( K2P) 平
均遗传距离等; 运用 DNAsp 5. 0 ( Ｒozas et al. ，
2017) 检测并统计单倍型数目及分布，进而计算单
倍型多样度及核苷酸多样度; 然后使用 DNAsp 5. 0
依据 Tauna＇s值 ( D) 及 Fu＇s Fs 值 ( Fs) 进行中性
检验，当两者均呈一个相对较大的负值时，表明

种群可能经历过群体扩张; 分别采用Mega 6. 05 和
Network 4. 61 ( Bandelt et al. ，1999) 软件 ML法构
建单倍型系统发育树及单倍型网络中介图。

2 结果与分析

2. 1 核苷酸碱基组成及变异位点
对贵州省 9 个地区样点东方蜜蜂 mt DNA COI-

COII序列测序校正后，获得片段长度约 760 bp，
碱基 A、 T、C、G 平均含量分别为 39. 2%、
43. 1%、11. 0%、 6. 7%， A + T 平 均 含 量 为
82. 3%，C + G平均含量为 17. 7%，表现出明显的
A + T偏移性。该片段中发现简约信息位点 19 个
及单突变位点 14 个，共 33 个变异位点，其中变异
位点 A /G 有 10 个，T /A 有 7 个，T /C 有 8 个，
C /T 有 6 个，C /A有 1 个，T /G有 1 个。
2. 2 单倍型分析
贵州省 9 个地区样点共检测到 33 种单倍型，

分别命名为 H1-H33。其中，共享单倍型 11 个
( H1、 H2、 H3、 H4、 H5、 H11、 H13、 H14、
H16、H21、H23 ) ，占全部单倍型的 33. 33% ; 独
有单倍型 22 个，占所有单倍型的 66. 67% ( 见
表 2) 。在 9 个地区样点中，从单倍型出现的种类
及数量来看，毕节地区最多，包括 H1、H11、
H14、H19、H20、H21、H22、H23、H24、H25、
H26 11 种单倍型，11 种单倍型分布在 17 个样点;
其次为黔东南地区，包括 H1、H3、H5、H6、H7、
H8、H28、H30、H31、H32 10 种单倍型，分布在
19 个样点。

11 个共享单倍型中，H1 广泛分布在 9 个地
区。从其出现频率来看，H1 分布最多，其中六盘
水地区分布 4 个样点 ( SC1、PZ1、PZ4、PZ5 ) 、
毕节地区分布 5 个样点 ( QX1、DF3、QX2、WN9、
WN10) 、黔东南地区分布 8 个样点 ( CJ、ＲJ1、
ＲJ3、DZ1、JH、LP1、LP2、ZF1 ) 等 9 个地区共

分布 33 个样点; 其次为 H3，分布在六盘水地区
( SC4、 LPS ) 、黔 南 地 区 ( HS1 ) 、贵 阳 地 区
( HX5) 共分布 4 个样点; H4、H11 及 H14 均分布
在 2 个样点，H4 分布在贵阳地区 ( HX8 ) 及六盘
水地区 ( SC5 ) ; H11 分布在六盘水地区 ( SC3 )
及毕节地区 ( WN11 ) ; H14 分布在黔南地区
( HS2) 及毕节地区 ( WN2 ) 。部分单倍型出现次
数较多，但仅存在相邻较近样点，如 H5 仅分布在
黔东南地区 ( HP3、DZ2、SS、LS2 ) 4 个较近样
点，H13 分布在六盘水地区 ( PZ2、PZ3 ) 2 个较
近样点，H16、H21 及 H23 均分布在相邻样点。

22 个独有单倍型主要分布在毕节、黔东南、
贵阳等地区，其中毕节地区有 H19、H20、H22、
H24、H25、H26 6 种，分布在 QX3、DF1、WN3、
WN4、WN1、WN8 6 个样点; 黔东南有 H6-H8、
H28、H30-H32 7 种，分布在 HP2、HP4、HP5、
TJ、CG、LS1 7 个样点; 六盘水地区有 H9、H10、
H12 3 种，分布在 SC2、SC6 及 SC7 3 个样点; 安
顺地区有 H17、H18 2 种，分布在 PB1 及 AS2 2 个
样点; 贵阳、铜仁、遵义及黔西南地区均有 1 种，
分别为 H27、H29、H15、H33，分别分布在 XW2、
SN、MT1、ZF1 4 个样点; 黔南地区未发现独有单
倍型。
2. 3 核苷酸多样度及中性检验
总体平均单倍型多样度为 0. 802，其中黔南

地区最高，为 1. 000，遵义地区最低，为 0. 500;
总体平均核苷酸多样度为 0. 014，其中六盘水地区
最高，为 0. 102，黔西南及安顺地区最低，均为
0. 002 ( 表 3) 。
中性检验结果显示，黔东南、黔南、安顺、

毕节地区的 Tauna＇s值 ( D) 及 Fu＇s Fs值 ( Fs) 均
为负数，分别为 － 0. 162 和 － 1. 330、 － 0. 797 和
－ 1. 514、 － 1. 048 和 － 0. 186、 － 0. 707 和 －
0. 227，表明上述地区东方蜜蜂可能经历过种群扩
张，其余地区均有正有负 ( 表 3) 。
2. 4 遗传距离分析

9 个地区样点间平均遗传距离介于 0. 0012 ～
0. 0044 之间，其中毕节与黔东南地区间最大，为
0. 0044; 安顺与黔南、遵义地区间最小，均为
0. 0012 ( 表 4) 。
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表 2 33 个单倍型分布情况

Table 2 Distribution of 33 haplotypes

单倍型

Haplotype

样点 Location

BJ LPS QXN QN QDN TＲ ZY GY AS

总数

Total number

H1 5 4 3 1 8 1 3 5 3 33

H2 － － － － － － － 2 － 2

H3 － 2 － 1 － － － 1 － 4

H4 － 1 － － － － － 1 － 2

H5 － － － － 4 － － － － 4

H6 － － － － 1 － － － － 1

H7 － － － － 1 － － － － 1

H8 － － － － 1 － － － － 1

H9 － 1 － － － － － － － 1

H10 － 1 － － － － － － － 1

H11 1 1 － － － － － － － 2

H12 － 1 － － － － － － － 1

H13 － 2 － － － － － － － 2

H14 1 － － 1 － － － － － 2

H15 － － － － － － 1 － － 1

H16 － － 2 － － － － － － 2

H17 － － － － － － － － 1 1

H18 － － － － － － － － 1 1

H19 1 － － － － － － － － 1

H20 1 － － － － － － － － 1

H21 2 － － － － － － － － 2

H22 1 － － － － － － － － 1

H23 2 － － － － － － － － 2

H24 1 － － － － － － － － 1

H25 1 － － － － － － － － 1

H26 1 － － － － － － － － 1

H27 － － － － － － － 1 － 1

H28 － － － － 1 － － － － 1

H29 － － － － － 1 － － － 1

H30 － － － － 1 － － － － 1

H31 － － － － 1 － － － － 1

H32 － － － － 1 － － － － 1

H33 － － 1 － － － － － － 1

注: “－”表示此处数字为“0”，下同。Note: “－”meant the number here was“0”，the same below.
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表 3 核苷酸多样度及中性检验结果

Table 3 Nucleotide diversity and neutral test results

种群

Population

单倍型

多样度

Haplotype

diversity

核苷酸

多样度

Nucleotide

diversity

Tauna＇s D

Fu＇s

Fs值

Fs

GY 0. 844 0. 003 0. 068 － 1. 637

QDN 0. 801 0. 005 － 0. 162 － 1. 330

LPS 0. 910 0. 102 － 2. 402 6. 591

QN 1. 000 0. 003 － 0. 797 － － 1. 514

ZY 0. 500 0. 006 － 0. 612 0. 172

QXN 0. 733 0. 002 － 0. 676 0. 540

AS 0. 700 0. 002 － 1. 048 － 0. 186

BJ 0. 897 0. 003 － 1. 529 － 5. 139

TＲ 0. 833 0. 003 0. 798 0. 461

平均值

Average
0. 802 0. 014 － 0. 707 － 0. 227

2. 5 基于单倍型系统进化分析
基于 ML 法构建 33 个单倍型系统发育树，结

果显示所有单倍型聚为 2 个大类群。一个类群包
括 H6、H15、H18 及 H23 4 种单倍型，另外一大
枝除 3 个小枝 ( H22 及 H25 为一枝、H27 及 H28
为一枝、H4 及 H29 为一枝) 外，均各自单独聚类
在一起 ( 图 2) 。
2. 6 单倍型网络中介图
构建 9 个地区样点中 33 个单倍型网络中介

图，其中 H1 面积最大，颜色类型最多，表明 H1

图 2 基于 ML法构建的单倍型系统发育树
Fig. 2 Construction of haplotype phylogenetic tree

based on ML method

表 4 9 个地区样点间的 K2P平均遗传距离
Table 4 Average genetic distance of K2P among 9 sampling locations of Apis cerana

GY QDN LPS QN ZY QXN AS BJ TＲ

GY － － － － － － － － －

QDN 0. 0043 － － － － － － － －

LPS 0. 0027 0. 0038 － － － － － － －

QN 0. 0023 0. 0037 0. 0017 － － － － － －

ZY 0. 0028 0. 0037 0. 0019 0. 0018 － － － － －

QXN 0. 0031 0. 0039 0. 0024 0. 0022 0. 0019 － － － －

AS 0. 0022 0. 0030 0. 0013 0. 0012 0. 0012 0. 0016 － － －

BJ 0. 0033 0. 0044 0. 0026 0. 0022 0. 0026 0. 0030 0. 0019 － －

TＲ 0. 0032 0. 0042 0. 0024 0. 0023 0. 0023 0. 0027 0. 0016 0. 0031 －
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出现次数最多，分布最广，存在贵州省 9 个地区
样点群体中，黔东南群体中分布最丰富，H1 为最
原始单倍型，其余单倍型均起源于此。同时可根
据单倍型起源情况，将其分为 3 个大类，第一类

包括 H6、H15、H18、H23 及 H19，此大类和单倍
型进化树基本一致; 第二类包括 H22、H25、H27-
28 及 H14; 其余单倍型为第三类 ( 图 3) 。

图 3 单倍型网络中介图
Fig. 3 Haplotype network mediation diagram

注: 通过单倍型网络中介图可直观看出 33 个单倍型之间的亲缘关系，不同颜色代表不同样点种群，圆圈面积代表
所含样本数量大小。Note: The relationship among 33 haplotypes could be obtainedby the haplotype network intermediary
diagram. Different colors represented different geographical populations，and the circle area represented the number of
samples.

3 结论与讨论

3. 1 遗传多样性分析
本研究基于 COⅠ-COⅡ片段对采自贵州省

9 个地区样点东方蜜蜂进行遗传多样性分析，结果
表明，东方蜜蜂 mt DNA序列在 9 个地区样点间存
在一定变异。
碱基组成分析表明 COⅠ-COⅡ序列中，A + T

平均含量为 82. 3%，此片段为 A + T富集区，该结
果与前人研究结果相似，该序列碱基偏移性明显。
Tan等 ( 2011) 研究表明亚洲地区东方蜜蜂该片段
A + T平均含量为 77. 5% ; 冯毅楠等 ( 2016) 指出
云南地区东方蜜蜂 COⅠ-COⅡ片段 A + T平均含量
为 82. 4% ; 徐国威等 ( 2014 ) 指出四川省东方蜜
蜂 COⅠ-COⅡ片段 A + T 平均含量为 82. 8%。综
上可知，贵州省与云南省、四川省东方蜜蜂的

mt DNA COⅠ-COⅡ片段 A + T 平均含量相近。张
卓等 ( 2015 ) 研究发现黑带食蚜蝇 Episyrphus
balteatus CO Ⅰ-CO Ⅱ 序列 A + T 平均含量为
70. 3%，其含量明显低于东方蜜蜂。
单倍型分析表明，9 个地区样点中 COⅠ-

COⅡ基因共存在 33 个单倍型，11 个为共享单倍
型，22 个为独有单倍型，平均总体单倍型多样度
为 0. 802，其中遵义地区单倍型多样度为 0. 500，
在所有样点中相对偏低，王俊杰 ( 2018 ) 研究发
现遵义地区单倍型多样度在所有样本中也相对偏

低，为 0. 400，可见该地区的东方蜜蜂种群与外界
交流相对较少，也有学者认为这可能是东方蜜蜂

与该地区特殊地理气候相适应而产生的一种结果

( 田嵩浩，2014 ) 。黔西南地区单倍型多样度也相
对较低，其余 7 个样点单倍型遗传多样度均大
于 0. 800。
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3. 2 遗传距离分析
9 个地区样点间平均遗传距离介于 0. 0012 ～

0. 0044 之间，其中黔东南地区与其它 8 个地区平
均遗传距离相对较大，均大于 0. 0030; 安顺地区
与其它 8 个地区平均遗传距离相对较小，均小于
0. 0030。徐国威等 ( 2014 ) 研究表明四川省东方
蜜蜂平均遗传距离介于 0. 0018 ～ 0. 0049 之间; 冯
毅楠等 ( 2016 ) 研究表明云南地区东方蜜蜂平均
遗传距离介于 0. 0004 ～ 0. 0012 之间。综上，贵州
省东方蜜蜂平均遗传距离大于云南省，略小于四

川省。在实际距离上，毕节地区与黔东南地区相
离最远，而遗传距离也最大; 黔西南、贵阳与黔
东南相离较远，其遗传距离也相对较大。黔东南
地区与其它地区整体遗传较大，这可能与人为措

施有关，如蜂群引进、人工育王、放蜂普遍等因
素 ( 张明华等，2019; 徐祖荫，2019 ) 。安顺地区
位于贵州省中部，其实际距离与其它地区相对较

近，与其它地区遗传距离也最小。综上，贵州省
东方蜜蜂各样点种群间遗传距离与实际距离可能

存在一定相关性。
3. 3 系统发育关系分析
单倍型系统发育树显示，33 个单倍型聚为

2 个大类，第一大类包含 H6、H15、H18 及 H23
4 种单倍型，分别对应黔东南州黄平县纸坊乡、遵
义市湄潭县云贵山、安顺市唐家湾、毕节市威宁
县观风海样点; 其余种群均包含在第二类群中。
综上，东方蜜蜂种群未能按照相应地理区域聚类，

这可能与盲目引种、放蜂等有关，张明华等
( 2019) 调查发现每年初春两广及福建地区华南型
中蜂被引入贵州地区，徐祖荫 ( 2019 ) 调查发现
贵州地区有引进越南东方蜜蜂的现象，徐祖荫
( 2019) 研究表明盲目引种，会导致当地蜂种混乱
及退化，生产性能降低等现象。

33 个单倍型网络图显示，单倍型 H1 扩散最
广，出现频率最高，分布于以地级市为单位划分

的所有样点，其次为 H14，出现在毕节、黔南、铜
仁及贵阳 4 个样点。根据逆祖理论 ( Gyllensten，
1991) ，可将 H1 认定为起源单倍型或祖先单倍型。
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