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云南省东方蜜蜂线粒体16S rRNA基因的扩增及序列分析*  
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摘要  扩增、测定和分析了云南省东方蜜蜂16个地理居群线粒体16S rRNA基因部分序列，并结合从GenBank
获得的蜜蜂科3个其它种的16S rRNA序列，以离颚细蜂科的 Vanhornia eucnemidarum 为外群，利用邻

接法、最大简约法和最大似然法重构了它们的种系发生关系。结果显示，云南省东方蜜蜂16S RNA基因部分序列

很保守，不同地理居群均得到435 bp完全一致的基因序列；通过对蜜蜂科4个种的种系发生关系分析发现，东

方蜜蜂与西方蜜蜂位于一个姊妹枝，而熊蜂与无刺蜂位于一个进化枝，4个种得到了有效的区分。因此，16S 
rRNA可以作为一个理想的分子遗传标记用于蜜蜂科种间鉴定和种系发生关系分析。 
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