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摘要：【目的】从线粒体水平上探讨中国境内不同地理型东方蜜蜂的系统发育关系，为东方蜜蜂亚种分化的

研究及我国境内东方蜜蜂资源的保护与合理开发利用提供基础资料。【方法】采用公开的 E2、H2 引物对 11 个不

同地理型东方蜜蜂线粒体 DNA tRNA
leu
～COⅡ基因进行了 PCR 扩增、测序，并利用相关软件和网站进行了序列比较

分析。【结果】该序列长度为 471bp；序列中共有 9 个位点发生变异；序列相似性均在 99%以上；限制性酶切分析

表明：云南保山东方蜜蜂缺少一个 SwaⅠ酶切位点；部分编码蛋白序列比对表明，海南海口和吉林安图东方蜜蜂

各有一个氨基酸发生变异。与 GeneBank 上公开登录的国内外有关东方蜜蜂相关序列的比较表明，单纯利用非编码

区序列对比，不能把日本蜜蜂同中国大陆的东方蜜蜂区别开来；COⅡ基因部分序列对比显示，东方蜜蜂的线粒体

类型包括：日本-韩国型、中国大陆型、中国台湾型、马来西亚沙巴州-印度黑色蜜蜂型、中国海南型、印度黄色

蜜蜂型、泰国南部型和印度黑色蜜蜂型。【结论】中国境内不同地理型东方蜜蜂存在着较明显的遗传分化，其中海

南东方蜜蜂由于长期的海岛隔离形成了一个独特的类群，支持了通过形态学认定的海南东方蜜蜂为东方蜜蜂的一

个新亚种的观点。本研究部分测序结果已在美国国家生物信息中心（NCBI）网站 GeneBank 上登录，登录号为：

DQ385854，DQ388602～DQ388609。 

关键词：东方蜜蜂；线粒体 DNA；非编码区；细胞色素氧化酶Ⅱ；序列分析 
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Abstract: 【Objective】 This paper studied the phylogenetic relationship of different geographic Apis cerana in China as 
inferred from mitochondrial DNA. In order to provide the basic datum for study of the divergence among Apis cerana subspecies as 
well as to protect and rationally develop the Apis cerana resources in China. 【Method】 The mitochondrial DNA tRNAleu～COⅡ

gene of 11 different geographic Apis cerana was amplified using the reported primer pair E2/H2 and sequenced. The alignments were 
performed using related softwares or online. 【Result】 The length of PCR product was 471 bp. There were nine variation loci in all 
sequences and their similarity were more than 99%. The restriction endonuclease map showed that one SwaⅠsite was absent in 
Baoshan sample. The alignment of the encoding protein sequence indicated that there was one amino acid mutation in Haikou and 
Antu sample respectively. Compared with the reported alignments of Apis cerana inside and outside of GeneBank concluded that 
using the sequence of the non-coding region alone was unable to discriminate Japanese bees from the bees of the mainland China. 
Based on the analysis of the encoding sequence of COⅡ gene, the mtDNA of Asian Apis cerana can be divided into eight types: 
Japan-Korean type, Mainland of China type, Chinese Taiwan type, Malysia Sabah-India black morph type, Chinese Hainan type, 
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India yellow morph type, South Tailand type and India black morph type. 【Conclusion】There were quite apparent hereditary 
divergence among different geographic Apis cerana in China. The bees of Hainan Island formed a distinct group gradually due to the 
island isolation. The result was consistent with the available morphologic appraisal that Hainan bee was a new subspecies of Apis 
cerana. Some of the sequence products have been submitted to GeneBank of NCBI and the access numbers are DQ385854, 
DQ388602～DQ388609. 
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0  引言 

【研究意义】在西方蜜蜂引入中国之前，分布在

中国境内的东方蜜蜂是唯一可以进行人工饲养而获得

产品的蜜蜂，它的传粉作用对形成中国独特的植被体

系起了重要作用，其生产的蜂蜜、蜂蜡、蜂子、蜂毒

等对丰富民族食谱、中医药用等具有不可磨灭的功

绩[1]。然而，由于种间竞争处于劣势，再加之数十年

来自然生态条件的不断恶化，部分地区的东方蜜蜂面

临着频危的境地，保护与合理开发利用这一宝贵的蜂

种资源势在必行。【前人研究进展】国内外学者就东

方蜜蜂的分类存在诸多争议。Ruttner[2]将亚洲的东方

蜜蜂划分为 4 个亚种，即中华蜜蜂、印度蜜蜂、日本

蜜蜂及喜马拉雅蜜蜂。其中中华蜜蜂分布于中国、北

越、阿富汗、巴基斯坦和北印度[2]。而中国学者认为，

分布于中国境内的东方蜜蜂就有 5 个亚种，它们是中

华亚种、藏南亚种、阿坝亚种、海南亚种和印度亚

种 [1,3]。但他们均是以形态特征和地理分布为主要依

据。近年来，分子遗传标记尤其是线粒体 DNA 标记

方法在东方蜜蜂的分类、系统演化等方面得到了广泛

的应用[4~14]。研究的方法从最初的探测东方蜜蜂样本

的整个线粒体基因组的限制性酶切位点，到 PCR 扩增

线粒体基因组的片段，用限制性酶切位点或序列探寻

变异，目前蜜蜂 mtDNA 的多个基因区域已被广泛用

于分析蜜蜂不同分类水平的系统发育关系，其中非编

码区（non-coding region or D-loop）和细胞色素氧化酶

Ⅱ（CO Ⅱ）基因的应用频率最高。【本研究的切入

点】迄今为止，这些研究所使用的样本主要来自南亚

的印度、斯里兰卡，东南亚的泰国、菲律宾、马来西

亚、印度尼西亚，以及东亚的日本、韩国和中国的台

湾、香港等国家和地区，缺乏来自广大的中国大陆的

东方蜜蜂样本。【拟解决的关键问题】本研究采用公

开的 E2、H2 引物对中国境内不同地理型东方蜜蜂

mtDNA tRNAleu～COⅡ基因进行了 PCR 扩增、测序及

序列分析，为亚洲东方蜜蜂的分类研究及中国东方蜜

蜂资源的保护与合理开发利用提供基础资料。 

1  材料与方法 

1.1  材料 
1.1.1  东方蜜蜂样本  本实验所用东方蜜蜂样本采

自中国 9 个省市 12 个地点（表），除福建、广东、江

西和北京的样本取自人工饲养的标准蜂箱外，其他均

为旧法饲养的自然蜂群。每个点采 1～5 群蜂不等，每

群随机采 50～100 只，放入无水乙醇（分析醇）中，

置－18℃的冰箱保存至 DNA 提取。 
1.1.2  主要仪器  PTC200型 PCR扩增仪；MAXIMA
型超纯净水系统； DYY-Ⅲ-12B 型三恒多用电泳仪；

SBD50 恒温水浴摇床；DYY-Ⅲ型电泳槽； Z233MK-2
型微型台式冷冻离心机；凝胶成像系统（USA）。  
1.1.3  主要试剂  三羟甲基氨基甲烷（Tris）、乙二

胺四乙酸二钠（EDTA）、十二烷基磺酸钠（SDS）、

溴酚兰、二甲苯腈：购自华美生物工程公司；Tris 饱

和酚：购自北京鼎国生物技术发展中心；蛋白酶 K
（Proteinase K）、RNA 酶（Rnase）为 Merck 公司产

品；dNTP、Marker（50bpDNA ladder）、Taq DNA 聚

合酶、PCR 产物纯化试剂盒：购自北京天为时代科技

有限公司。 
1.2  方法 

1.2.1  基因组DNA 的提取  无水乙醇浸泡保存的蜜

蜂样本于 PBS 溶液中浸泡 24 h，弃清洗液；取蜜蜂胸

部置 1.5 ml 的离心管中，用小剪刀剪碎，加适量消化

液于 55℃消化过夜，然后按常规的酚/氯仿法提取总

DNA，TE（pH8.0）溶解后于－20℃保存备用。 
1.2.2  PCR 扩增与测序  PCR 扩增用引物序列[15]为

E2 ： 5′-GGCAGAATAAGTGCATTG-3′ 和 H2 ：

5′-CAATATCATTGATGACC-3′。E2 和 H2 分别位于

西方蜜蜂线粒体基因组中 tRNAleu 基因（位置 3363）
和 COⅡ基因（位置 3934）的 5′末端[16]。引物由上海

生工合成。 
反应体系（25 μl）：模板 DNA 1 μl，10×buffer

（含 Mg2+）2.5 μl，2.5 mmol·L-1 的 dNTPs 2 μl，
10pmol·L-1的引物 0.8 μl，2.5 U·μl-1的 Taq 酶 0.4 μl，  
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表  实验用蜜蜂种群、采样数量及采样地点 

Table  List of honeybee samples for mtDNA analysis 

种群 Populations 代码 Code 群数 No. of colonies 采样地点 Location 

海南东方蜜蜂 A. c.hainana HNHK 5 海南海口 Haikou, Hainan 

福建东方蜜蜂 A. c. in Fujian FJFZ 5 福建福州 Fuzhou, Fujian 

江西东方蜜蜂 A. c. in Jiangxi JXNC 5 广东广州 Guangzhou, Guangdong 

广东东方蜜蜂 A. c. in Guangdong GDGZ 5 江西南昌 Nanchang, Jiangxi 

云南东方蜜蜂 1 A. c. in Yunnan1 YNXSBN 4 云南西双版纳 Xishuangbanna, Yunnan 

云南东方蜜蜂 2 A. c. in Yunnan2 YNBS 1 云南保山 Baoshan, Yunnan 

甘肃东方蜜蜂 A. c. in Gansu GSTS 5 甘肃天水 Tianshui, Gansu 

山西东方蜜蜂 1 A. c. in Shanxi1 SXQS 5 山西沁水 Qinshui, Shanxi 

山西东方蜜蜂 2 A. c. in Shanxi2 SXZQ 1 山西左权 Zuoquan, Shanxi 

北京东方蜜蜂 A. c. in Beijing BJFS 5 北京房山 Fangshan, Beijing 

吉林东方蜜蜂 1 A. c. in Jilin1 JLHD 5 吉林桦甸 Huadian, Jilin 

吉林东方蜜蜂 2 A. c. in Jilin2 JLAT 5 吉林安图 Antu, Jilin 

 
灭菌双蒸水 18.3 μl。反应条件：96℃预变性 4 min；
95℃ 30s，50℃ 1 min，72℃ 1.5 min，30 个循环；最

后 72℃ 10 min。 
将 PCR 产物纯化后，送北京奥科生物技术有限公

司进行双向测序。 
1.2.3  序列分析  采用DNAStar、DNAMAN、dnauser
及 BLAST 等软件，将测定的不同地理型东方蜜蜂

tRNAleu～COⅡ基因序列进行相似性性分析、限制性

酶切位点分析，以及细胞色素氧化酶Ⅱ（COⅡ）部分

编码序列推导性氨基酸序列分析，并通过 NCBI 网站

对非编码区完全序列和细胞色素氧化酶Ⅱ（COⅡ）部

分序列与GenBank中公开的其他国家和地区东方蜜蜂

mtDNA 相应序列分别进行同源性对比，用 Treeview
软件构建聚类图。 

2  结果与分析 

2.1  PCR 扩增结果 
以基因组 DNA 为模板，E2 和 H2 为引物，对来

自中国 9 个省市 12 个地点 47 只蜜蜂进行了 PCR 扩增

（图 1）。如图所示，扩增的片段相等，大小约 500 bp。 

 

图 1  tRNA
leu
～COⅡ基因的 PCR 扩增结果 

Fig. 1  PCR product of tRNAleu～COⅡ gene 

2.2  测序结果 
本研究共对 12 个采样点的 22 只东方蜜蜂进行了

测序（每群 1 只），其中成功测序的有 12 个样点的

15 只蜜蜂。由于海南、江西、甘肃和山西的各两个样

本序列完全相同，因此参与后续序列分析的样本为 11
个。将扩增、纯化后的 tRNAleu～COⅡ基因双向测序

并拼接。测序结果表明，该序列长度为 471 bp，包括

tRNAleu基因部分序列（1～60 bp）、非编码区完全序

列（61～154 bp）和细胞色素氧化酶Ⅱ（COⅡ）部分

序列（155～471bp）3 个部分。序列中 A+T 所占的比

例分别是：海南海口为 83.78%，福建福州、江西南昌、

广东广州和吉林桦甸为 83.65%，云南保山、云南西双

版纳、山西左权、北京房山和吉林安图为 83.44%，甘

肃天水为 83.42%。 
2.2.1  tRNAleu~COⅡ基因的核苷酸序列分析  如图

2 所示，11 个样本序列中共有 9 个变异位点，其中碱

基转换（A↔G 或 T↔C）有 8 个，颠换（A→T）1 个；

转换（TS）/颠换（TV）为 8﹕1；无碱基插入或缺失。

变异位点中有 3 个发生在非编码区，6 个发生在编码

区（COⅡ基因）。非编码区的 3 个变异位点为：100
位上甘肃天水发生了 A→G 的转换；102 位上山西左

权和北京房山发生了 A→G 的转换；142 位上云南保

山发生了 T→C 的转换。编码区 6 个变异位点为：177
位上海南海口的 G→A 转换；216 位上吉林安图的

T→C 转换；270 位上云南西双版纳的 A→G 转换；375 
位上甘肃天水的 A→G 转换；424 位上吉林安图的

G→A 转换；444 位上海南海口的 A→T 颠换。 
2.2.2  相似性分析  根据 11 个样本序列，采用

DNAMAN 软件进行相似性分析，结果如图 3。 
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图 2  tRNA
leu
～COⅡ基因间区核苷酸序列中的变异位点 

Fig. 2  Variation loci of the tRNAleu～COⅡ region segment nucleotide sequence 

 

从图 3 可以看出，中国境内不同地理型东方蜜蜂

的相似性均在 99%以上。其中海南海口、甘肃天水和

吉林安图的相似性最低，为 99.2%；而福建福州、江

西南昌、广东广州和吉林桦甸的相似性为 100%，山

西左权和北京房山的相似性也为 100%；其它的介于

99.4%～99.8%之间。

 

 
 

图 3  11 个序列相似性矩阵 

Fig. 3  Similarity matrix of 11 sequences 

 
2.2.3  限制性酶切位点分析  采用 DNAMAN 软件

对 11 个序列的限制性酶切位点进行分析，结果表明：

序列中共有 Aha III 和 Dra I 酶切位点各 3 个；EcoR I 
和 Vsp I 酶切位点各 2 个；Bg lII、Ssp I、Swa I 和 Mfe 
I 酶切位点各 1 个。所不同的是，由于云南保山样本

序列在 142 bp 处发生了转换（T→C），缺少了一个

Swa I 酶切位点（ATTT/AAAT→ATTT/AAAC）。 
2.2.4  细胞色素氧化酶Ⅱ（COⅡ）部分基因编码蛋 
白序列比对  采用 dnauser 和 DNAMAN 软件对细胞 

色素氧化酶Ⅱ（COⅡ）部分基因编码蛋白序列进行比

对（图 4）。结果显示有 2 个位点发生变异：一个是

海南海口东方蜜蜂，由 M（蛋氨酸）→I（异亮氨酸），

由 于 序 列 中 第 177 位 上 碱 基 转 换 引 起 的

（ATG→ATA）；另一个是吉林安图东方蜜蜂，由 V
（缬氨酸）→i（异亮氨酸），由于序列中第 424 位上

碱基转换引起的（GTA→ATA）。 
2.3  测序结果与 GenBank 上登录的国内外有关东方

蜜蜂该序列的比对 
 

ORIGIN  
HNHK ISTFIFIFQESNSYYADNLISFHNIVIIIIIIISTLTVYIIIDLFLNKFSNLFLLKNHNIEIITVIPIIILLIICFPSLKILYLIDEIVNPFFSVKSIGHQY 
FJFZ -----m------------------------------------------------------------------------------------------------- 
JXNC -----m------------------------------------------------------------------------------------------------- 
GDGZ   -----m------------------------------------------------------------------------------------------------- 
YNBS   -----m------------------------------------------------------------------------------------------------- 
YNXSBN   -----m------------------------------------------------------------------------------------------------- 
GSTS       -----m------------------------------------------------------------------------------------------------- 
SXZQ        -----m------------------------------------------------------------------------------------------------- 
BJFS       -----m------------------------------------------------------------------------------------------------- 
JLAT       -----m-----------------------------------------------------------------------------------i------------- 
JLHD        -----m------------------------------------------------------------------------------------------------- 

 
图 4  COⅡ部分基因编码蛋白序列比对 

Fig. 4  Alignment of the COⅡ partial protein sequence of mtDNA of A.c. cerana 
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2.3.1  非编码区序列比较  将测定的 11 个中华蜜蜂

tRNAleu～COⅡ基因间区中的非编码区完全序列与

GenBank 中公开的其他国家和地区的东方蜜蜂

mtDNA 的相应序列进行同源性比较，利用 NCBI 上的

TreeView 软件构建聚类图（图 5）。从图 5 可以看出，

不同地理型东方蜜蜂明显分为三大分支：（1）中国、

日本、越南、柬埔寨、老挝和泰国北部样本为一大分

支；（2）泰国南部、马来西亚和印度为一个分支；（3）
印度黑色蜜蜂为另一分支。 
2.3.2  细胞色素氧化酶Ⅱ基因部分序列比较  将测 

定的 11 个不同地理型东方蜜蜂 mtDNA 细胞色素氧化

酶Ⅱ基因部分序列和GenBank中公开的其他国家和地

区的东方蜜蜂 mtDNA 的相应序列进行同源性比较，

利用 NCBI 上的 TreeView 软件构建聚类图（图 6）。 
从图 6 可以看出，日本和韩国的东方蜜蜂聚为一

类；中国除海南外的蜜蜂聚为一类；中国台湾聚为一

类；马来西亚沙巴洲和印度的黑色蜜蜂聚为一类；中

国海南岛的蜜蜂为一类；印度的黄色蜜蜂聚为一类；

泰国和俄罗斯（Primorie）的蜜蜂聚为一类；印度的另

一黑色蜜蜂为一类。 
 

 
 

图 5  非编码区核苷酸序列聚类图 

Fig. 5  The dendrogram of non-coding nucleotide sequence 

 

3  讨论 

3.1  关于线粒体 DNA 多态性与蜜蜂的分类学研究 
线粒体DNA作为真核生物细胞的核外遗传物质，

它具有结构简单、进化速率快、无组织特异性、严格

的母系遗传方式等特点，使其在动物的分类和系统发

育的研究中得到了广泛的应用。蜜蜂作为社会性生活

的昆虫，其群体由一只蜂王、数百至上千只的雄蜂，

以及 1～数万只的工蜂所组成。蜂王的多雄混合受精

使一个蜂群中出现多家模现象（同父同母的全同胞和

同母异父的半同胞共存）。由于线粒体 DNA 是单倍 

体和母系遗传，利用线粒体 DNA 评估群体间的遗传

变异所需的有效群体数量一般要比通过核标记（如同

工酶和核 DNA）所需的量少[17]。对于像蜜蜂这类真社

会性种类的群体遗传研究，利用线粒体 DNA 进行分

析允许比用核 DNA 更简单的采样策略[18]。在一个特

定的蜂群里，所有个体的线粒体 DNA 都是相同的，

一个个体就能代表这个蜂群的遗传方式，避免了利用

核 DNA 分析时因群体内变异所带来的影响。从本试

验的测序结果看，同一个采样点不同的两群蜂，其线

粒体 DNAtRNAleu～COⅡ片段的核苷酸序列完全相

同，如海南海口和甘肃天水；甚至地理位置相距遥远
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图 6  细胞色素氧化酶Ⅱ基因部分核苷酸序列聚类图 

Fig. 6  The dendrogram of partial nucleotide sequence of COⅡgene 

 
的山西和北京，该片段的核苷酸序列也是完全相同的。

由此可见，利用线粒体 DNA 多态性来研究自然群体

间的遗传关系时，无论是在采样数量上还是在采样方

式上，较形态学鉴定和核 DNA 分析更具优势。相信

随着测序技术的不断改进和完善，对不同地理型东方

蜜蜂线粒体 DNA 全序列进行比较分析，将为东方蜜

蜂的起源、分类和系统演化提供更准确、更可靠的信

息。 
3.2  关于 11 个地理型东方蜜蜂 mtDNA tRNAleu～COⅡ

基因的核苷酸序列分析 

目前中国学者普遍认为，分布于中国境内的东方

蜜蜂有 5 个亚种（品种）：即中华亚种，包括华南型、

华中型、云贵高原型、华北型和东北型；西藏亚种，

分布于雅鲁藏布江、察隅河、西洛木河、苏斑里河、

卡门河等的河谷地带及云南西北部；阿坝亚种，分布

在四川西北部的阿坝地区、青海东部及甘肃东南部；

海南亚种，分布在海南岛，包括山地型和椰林型两个

生态型；印度亚种，分布于云南的西双版纳、德宏两 
州及思茅、临沧两地区。 

从本研究对不同地理型东方蜜蜂线粒体  

DNAtRNAleu～COⅡ基因核苷酸和部分编码区氨基酸

序列比较分析中可以看出，（1）海南的东方蜜蜂由于

长期的自然隔离逐渐形成了一个独特的类群。这与龚

一飞等[3]通过形态学分析所得到的结论相一致。（2）
吉林安图的东方蜜蜂可能为一个独特的生态型。王瑞

武[19]通过 15 种限制性内切酶的 RFLP 分析，把中国境

内 6 个地区的东方蜜蜂线粒体 DNA 归结为两类：即

吉林长白山东方蜜蜂和福建东方蜜蜂-广东东方蜜蜂-
昆明东方蜜蜂-江西东方蜜蜂-北京东方蜜蜂，其中吉

林长白山地区的东方蜜蜂的 mtDNA 是由于其它地区

中蜂丢失一个 EcoRⅠ酶切位点所致。（3）甘肃天水

和云南保山东方蜜蜂有可能分别是阿坝亚种和西藏亚

种的一个过渡类型。（4）云南西双版纳的东方蜜蜂虽

然从外部形态上与其它地区的东方蜜蜂有明显的差

异[3,20,21]，但从线粒体 DNA 部分序列多态性上看，其

遗传分化并不明显。本实验结论并未支持将云南南部

的东方蜜蜂划归为印度亚种，与谭垦[22]通过对云南南

部景洪东方蜜蜂的线粒体 DNA 分析所得出的结论不

一致，也与龚一飞等[3]通过形态学分析所得的结论不

一致。 
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3.3  关于测序结果与 GenBank 上登录的国内外有关

东方蜜蜂该序列的聚类分析 

从非编码区序列聚类分析看，南亚的印度和东南

亚的马来西亚、泰国南部的东方蜜蜂与其它地区的东

方蜜蜂有明显的差异，而东亚的中国（包括台湾）、

日本、韩国以及东南亚的越南、柬埔寨、老挝、泰国

北部地区的东方蜜蜂之间的该序列无显著的差异，这

与 Smith等[9~11]通过对东方蜜蜂mtDNA非编码区的研

究所得的结论是一致的，即单从非编码区序列对比不

能把日本蜜蜂同其它大陆的东方蜜蜂区别开来。 
从编码区 COⅡ部分核苷酸序列聚类分析看，亚

洲东方蜜蜂的 mtDNA 可分为以下几个类型即：日本-
韩国型、中国大陆型、中国台湾型、中国海南型、马

来西亚沙巴州型、印度黄色蜜蜂型、印度黑色蜜蜂型、

泰国南部型。这些结论部分与 Deowansh 等[4]通过对部

分地区东方蜜蜂线粒体 DNA 的 RFLP 分析所获得的

结论相一致。由于序列分析中，缺乏来自喜马拉雅地

区以及被认为是东方蜜蜂线粒体 DNA 变异最丰富的

菲律宾的该样本序列，可以推测东方蜜蜂会有更多的

线粒体 DNA 类型。 
由于东方蜜蜂仍然处于野生或半野生状态，大规

模的转地饲养以及商业育王几乎不存在，这使得各地

的东方蜜蜂都保持了相对原始的状态，基因交流主要

是依靠蜂王的自然交配引起的。自然因素尤其是地理

隔离是东方蜜蜂亚种分化的主要原因。在我国陆地区

域的东方蜜蜂，生活在由于空间隔离形成的某些特殊

的生境中，产生了一些独特的生态型应该可以理解的。

海南的东方蜜蜂由于海岛隔离，经过长期的自然选择

形成了一个独特的类群也是应该理解的。这一结论同

样支持了龚一飞等[3]通过野外考察和室内形态学鉴定

所得出的结论，即海南东方蜜蜂为东方蜜蜂的一个新

亚种。但与杨冠煌等[23]及谭垦等[20]通过形态学分析将

海南东方蜜蜂归为印度亚种的结论不一致。 

4  结论 

4.1  中国境内不同地理型东方蜜蜂遗传分化明显，遗

传多样性丰富；线粒体 DNA 分子标记适合蜜蜂种以

下的分类研究。 
4.2  云南保山东方蜜蜂由于样本核苷酸序列在 142 
bp 处发生了 T→C 转换，与其它地区的东方蜜蜂相比，

缺少了一个 Swa I 酶切位点。 
4.3  11 个地理型东方蜜蜂 mtDNA 中细胞色素氧化

酶Ⅱ（COⅡ）部分基因编码蛋白序列比对发现，共有

2 个位点发生了变异，一个是海南海口东方蜜蜂，由

该基因的第 24 个核苷酸处发生转换引起的；另一个是

吉林安图东方蜜蜂，由该基因的第 271 个核苷酸处发

生转换引起的。 
4.4  对11个地理型东方蜜蜂mtDNA中 tRNAleu～CO
Ⅱ基因的序列比较和聚类分析，以及与 GeneBank 上

公开登录的其它国家和地区东方蜜蜂 mtDNACOⅡ基

因部分序列的聚类分析发现：海南东方蜜蜂与我国境

内其它地区的东方蜜蜂遗传分化明显，与其它国家和

地区的东方蜜蜂也显著不同。支持了通过形态学分析

所认定的海南东方蜜蜂为东方蜜蜂的一个新亚种的观

点。 
4.5  通过测序结果与 GenBank 上登录的国内外有关

东方蜜蜂该序列的比较分析，初步确定单纯依靠

mtDNA 中的非编码区序列比较分析来作为东方蜜蜂

亚种分化的依据是不可行的；而利用编码区细胞色素

氧化酶Ⅱ（COⅡ）基因的核苷酸序列分析则能较好地

反映出不同地理型东方蜜蜂的遗传变异及其分化状

况。 
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