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云南野生小蜜蜂群体 SSR 遗传多样性分析* 
杨  洁1**  徐建欣1  范武波1  和绍禹 2***  黎仁军2 

（1. 中国热带农业科学院湛江实验站，湛江 524013；2. 云南农业大学东方蜜蜂研究所，昆明 650201） 

摘  要  【目的】 小蜜蜂 Apis florea是蜜蜂属野生种类之一，在我国主要分布于西南部。对于小蜜蜂的

研究我国多集中在形态方面，遗传多样性的研究较少。本文旨在阐明云南地区小蜜蜂的群体遗传特征，评

价其遗传多样性。【方法】 本研究利用 14对微卫星引物对采自云南省的 13群野生小蜜蜂进行了群体遗传

变异检测和遗传多样性分析。【结果】 在小蜜蜂群体中共检测到 53个等位基因，平均等位基因数为 3.7857，

平均有效等位基因数 2.9420，平均期望杂合度和表观杂合度分别为 0.5708 和 0.2184，平均多态信息含量

为 0.5300。根据 Nei’s遗传距离用 UPGMA方法对 13群小蜜蜂进行亲缘关系分析，结果 13群野生小蜜蜂

先分出红河（HH），再分出缅甸（MD）和普洱（PE），最后所有的西双版纳的聚在一起。【结论】 说明

同一地区的小蜜蜂的遗传距离相对不同地区的较近。 

关键词  小蜜蜂，微卫星，遗传多样性，遗传分化 

Genetic diversity in wild populations of Apis florea inferred  
from nuclear SSR markers in Yunnan 

YANG Jie1**  XU Jian-Xin1  FAN Wu-Bo1  HE Shao-Yu2***  LI Ren-Jun2 

(1. Zhanjiang Experimental Station, Chinese Academy of Tropical Agricultural Sciences, Zhanjiang 524013, China;  

2. Eastern Bee Research Institute, Yunnan Agricultural University, Kunming 650201, China) 

Abstract  [Objectives]  To elucidate the genetic characteristics of Apis florea, a wild species of Apis, and evaluate its 

genetic diversity in China. [Methods]  We used 14 microsatellite DNA markers to compare the genetic similarity of 13 

colonies of Apis florea sampled from Yunnan province. A total of 53 alleles were detected. [Results]  The mean number of 

alleles, mean number of effective alleles, mean expected heterozygosity, mean observed heterozygosity and mean 

polymorphism information content of 14 loci were 3.7857, 2.9420, 0.5708, 0.2184 and 0.5300, respectively. Phylogenetic and 

genetic divergence analysis ranked the HH population as the most genetically distinct, followed by the MD and PE populations. 

Based on Nei’s genetic distance, all A. florea from Xishuangbanna were one lineage. [Conclusion]  The results indicate a 

high degree of correlation between the genetic and geographic distance between A. florea populations. 
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小蜜蜂 Apis florea别名小挂蜂、小草蜂、小

蒿蜂，属于膜翅目，蜜蜂科，蜜蜂属。小蜜蜂在蜜

蜂属中属于体型较小的一种，工蜂体长 7~8 mm，

与其同属的大蜜蜂和黑大蜜蜂体长达 16~20 mm，

而东方蜜蜂和西方蜜蜂的工蜂分别为 9.5~13 mm

和 12~14 mm。小蜜蜂在世界的分布集中在尼泊

尔、缅甸、老挝、柬埔寨、越南、泰国、马来西

亚半岛、苏门答腊岛、爪哇岛、婆罗洲（印度尼

西亚）、巴拉望（菲律宾）、沙特阿拉伯、阿曼

东部、伊朗南部、巴基斯坦、斯里兰卡、印度等

地区，在中国分布于云南北纬 2640以南的广大

地区，以及广西南部的龙州、上思等地（Hepburn 

and Sarah，2011）。 

小蜜蜂目前还处于野生状态，主要栖息在灌
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木丛和杂草丛，护脾力强，常有 3层以上工蜂爬

覆在巢脾上，当暴风雨袭击时，结成紧密的蜂团

保护巢脾。蜜源丰富时，性温驯，蜜源枯竭时，

性凶猛（Otis and Hadisoesilo，1998）。受季节

变动，蜜源缺乏影响，由平原到山区往返迁徙。

基于以上特点小蜜蜂的采集相对困难。 

蜜蜂属遗传多样性方面的研究以往对西方

蜜蜂 Apis mellifera的遗传分化以及起源进化等

方面研究的较多（Estoup et al.，1995；Rowe et al.，

1997；Chen et al.，2005），Ruttner等（1978，1988）

就提出了一系列经典的形态学指标用于研究西

方蜜蜂的起源分化，将欧洲的 24个西方蜜蜂亚

种划分为 4个世系。近年，对东方蜜蜂 Apis ceran 

遗传多样性也有较广泛的研究（Sittipraneed 

et al.，2001a；2001b；Tanaka et al.，2001；Tan  

et al.，2011），而对于蜜蜂属的其余野生蜜蜂却

研究相对较少。 

对于小蜜蜂的研究，李有泉等（1981）赴大

理、临沧、思茅等地/州的 8 个县，对小蜜蜂进

行野外考察并采回样本做室内鉴定，研究其地理

分布及生态环境，形态特征、生物学特征等；张

祖芸等（ 2009）针对小蜜蜂和黑小蜜蜂 A. 

andreniformis的形态进行过比较研究，每群选择

20头工蜂，每头工蜂测定 38个形态指标，然后

对测定的形态指标数据进行 t-检验分析，结果发

现黑小蜜蜂与小蜜蜂有 33 个形态特征指标差异

显著，从数值分类学的角度证实了小蜜蜂与黑色

小蜜蜂分别是独立的两个物种；Wongsiri 等

（1996）对泰国同一分布区的小蜜蜂和黑小蜜蜂

进行了生物学特性比较，发现两者在形态特征和

行为特征等方面存在许多差异；Wongsiri 等

（1990）发现黑小蜜蜂和小蜜蜂后腿构造和翅脉

特征上存在差异，更重要的是外生殖器特征存在

很大差别，说明两者之间存在生殖隔离。Higgs

等（2010）通过比较线粒体 DNA核糖体大亚基

的扩增片段大小可以区分黑小蜜蜂和小蜜蜂。 

对于小蜜蜂的形态研究相对较多，主要集中

在比较小蜜蜂与黑小蜜蜂形态差异（Rinderer 

et al.，1995），Rinderer等（1995）比较泰国东

南部菲律宾的巴拉望岛的小蜜蜂的形态特征，研

究表明黑小蜜蜂与同域的小蜜蜂的形态差异还

是很明显的，主要表现在小盾片的颜色上。也有

研究比较小蜜蜂与大蜜蜂的形态差异（Moritz  

et al.，2010）；Randall等（2005）研究了小蜜

蜂的形态，分类及生物地理学，样本取自 103个

自然分布区的 184个群体的 2 923个个体，样本

横跨越南、中国、伊拉克、也门，基于欧氏距离

的亲缘关系聚类分析，随机交配群体由于季节性

繁殖会有一定的基因交流；Nanork（2001）研究

小蜜蜂在泰国的线粒体 DNA 的多样性；Moritz

等（2010）利用 9个微卫星标记重建了小蜜蜂在

近东地区的入侵历史。 

微卫星具有许多优点，近年来发展迅速，成

为应用广泛的分子标记之一。微卫星 DNA标记

具有多态性高，在基因组中分布广，呈共显性遗

传，容易检测并且重复性好等优点，是进行群体

遗传变异检测的理想遗传标记，已经在群体遗传

多样性评价，构建遗传图谱，亲缘关系鉴定等方

面得到广泛应用（Vaiman et al.，1995）。微卫星

DNA 多态性与其核心序列重复次数和重复程度

有关，重复次数的多少与该位点的等位基因数呈

正相关（李建科，2003）。 

本文利用 14个微卫星DNA标记检测了云南

野生小蜜蜂群体遗传变异，对其群体遗传分化进

行了分析，并评估了其遗传多样性状况。以期揭

示小蜜蜂群体遗传特征，为该遗传资源的保护及

利用提供依据。 

 

 
 

图 1  小蜜蜂生活的生态环境 
Fig. 1  The ecological environment of Apis florea 
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1  材料与方法 

1.1  材料 

本文样品采自云南省西双版纳傣族自治州

（下文简称西双版纳）、普洱市、红河哈尼族彝

族自治州（下文简称红河），以及缅甸，共 13

群。其中采自西双版纳傣族自治州样品有 10 群

（以地名首字母命名，即 BN），普洱市样品 1

群（同上，即 PE），红河哈尼族彝族自治州 1群

（同上，即 HH），缅甸 1群（同上，即MD）。用

无水酒精浸泡，带回实验室于﹣80℃保存待用。 

1.2  基因组 DNA 的制备 

每群小蜜蜂随机抽取 10 头，取其胸部及头

部作为提取总 DNA的材料，参照《分子克隆实

验指南》第三版的酚氯仿法（Sambrook and 

Russell，2002）。取蜜蜂胸部肌肉组织放入 1.5 mL 

EP管中，用剪刀剪成糊状；加入 450 µL STE缓

冲液，70 µL 10% SDS，25 µL蛋白酶 K，充分

混匀后于 55℃水浴箱中消化至澄清（每隔 2 h翻

转 1次）；加入 600 µL水饱和酚，DNA混合仪

上转 24 h混匀，然后 6 000 r/min离心 10 min；

加入 600 µL苯酚：氯仿：异戊醇混合液（25︰

24︰1），DNA混合仪上混匀 24 h，6 000 r/min

离心 10 min，上清液转至另一干净的 EP管中；

加入氯仿︰异戊醇混合液（24︰1）600 µL，DNA

混合仪上混匀 12 h，6 000 r/min离心 10 min，上

清液转至另一干净的 EP管中；向上清液中加入

1 mL异丙醇，放置于﹣20℃冰箱中 4 h以上； 

8 000 r/min离心 12 min，使 DNA贴到管壁或沉

于管底，弃上清液；加入 1 mL 70%乙醇洗 2次，

每次 1 3000 r/min离心 15 min，弃上清液；将 EP

管开盖置于真空干燥箱中，至剩余酒精完全蒸

发；取出 EP管加入 50 µL TE溶液，置于 68℃水

浴锅中 30 min；放入 4℃冰箱中溶解 3 d后，置

于﹣20℃长期保存。经琼脂糖凝胶电泳和紫外分

光光度法双重检测其纯度和浓度，然后稀释成

50 ng/μL，作为 PCR分析的模板。 

1.3  微卫星多态性检测 

1.3.1  微卫星引物的合成与筛选  微卫星引物筛

选于 Solignac 等（ 2003）及 NCBI 数据库

（http://www.ncbi.nlm.nih.gov）。从中筛选出适合

小蜜蜂分析的 14对引物（表 1）。所用引物先后

由生工生物工程（上海）有限公司和北京六合华

大基因科技股份有限公司合成。引物溶于灭菌

ddH2O，贮存浓度为 100 pmol，工作浓度为 10 pmol。

将这些小蜜蜂群体的个体 DNA 等比例混合成

DNA池，选择退火温度一致的引物进行筛选。 

1.3.2  PCR 反应体系  PCR反应总体积为 10 μL，

其中 dNTPs（2.5 mmol/L each）0.8 μL，10×PCR 

Buffer（Mg2+浓度 15 mmol/L）1~1.47 μL，引物

（20 μmol/L）各 0.2 μL，rTaq酶（5 U/μL）0.05 μL，

模板 1 μL，超纯水补足至 10 μL。PCR扩增程序

为：95℃预变性 5 min，94℃变性 35 s，45℃~   

60℃退火 35 s，72℃延伸 45 s，25个循环，最后

72℃延伸 5 min。 

1.3.3  PCR 产物电泳检测及基因分型  PCR产物

先用 1.5%的琼脂糖凝胶电泳初步检测，如果条

带明显，特异性较好，再用 10%的非变性聚丙烯

酰胺凝胶电泳检测，然后银染显色，最后照相保

存。聚丙烯酰胺凝胶电泳条带采用 Labwork 4.5

确定扩增片段大小，结合人工判读基因型。对于

基因分型较难确定的座位进行了克隆测序验证。 

1.3.4  数据统计分析  运用选择的 14 对多态性

较好的引物对 13 个小蜜蜂群体进行遗传多样性

分析。采用 PopGene 1.32软件（Yeh et al.，1999）

计算各微卫星座位的等位基因数（Na）、有效等

位基因数（Ne）、等位基因频率、表观杂合度（Ho）、

期望杂合度（He）、遗传距离、遗传分化系数（Fst）。

在 PIC_CALC（Xu et al.，2010）中，计算多态

信息含量（PIC）。采用 GenAlex 6.1（Meirmans，

2006）对供试群体进行分子方差（AMOVA）分

析，利用 PopGene 1.32软件对 13个小蜜蜂蜂群

进行 UPGMA聚类分析。 

2  结果与分析 

2.1  云南野生小蜜蜂 SSR 遗传多样性分析 

13 个小蜜蜂群体中共检测到 53 个等位基

因，各座位期望杂合度，表观杂合度，多态信息

含量详见表 1。单个座位的等位基因数从 2 个

（AT165，AC306，AP274）到 7 个（AC105） 
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表 1  14 个微卫星座位信息及其检测的遗传多样性 
Table 1  The information of 14 microsatellite loci and their genetic variability in the populations of Apis florea 

座位 
Locus 

GenBank登录号
GenBank 

accession no.

等位基因数
Alleles number

有效等位基因数
Effective alleles 

number 

表观杂合度 
Observed 

heterozygosity

期望杂合度 
Expected 

heterozygosity 

多态信息 

含量 PIC 

AT165 AJ509603 2 1.7331 0.1600 0.4100 0.3255 

AC074 AJ509652 5 4.2715 0.2343 0.7117 0.6826 

AT122 AJ509565 3 1.6208 0.0329 0.3836 0.3468 

AC306 AJ509721 2 1.3332 0.0124 0.2731 0.2355 

AP274 AJ509486 2 1.0272 0.0639 0.2930 0.3164 

AP225 AJ509454 4 2.7349 0.1743 0.5482 0.4897 

AC105 AJ509667 7 5.0888 0.3999 0.8731 0.7753 

AP313 AJ509504 4 3.6770 0.2714 0.7239 0.6726 

A024 AJ509241 4 3.7448 0.2171 0.7332 0.6817 

AP249 AJ509470 3 2.4460 0.2643 0.5808 0.5119 

A107 AJ509287 5 4.5669 0.3257 0.7805 0.7437 

AP273 AJ509485 3 2.8098 0.2457 0.6319 0.5589 

AP243 AJ509466 4 2.4432 0.2186 0.5061 0.5465 

AP092 AJ509364 5 3.6907 0.4372 0.5426 0.5332 

平均数±SE 
Mean±SE 

 3.7857±0.3806 2.9420±0.3379 0.2184±0.0335 0.5708±0.0492 0.5300±0.0459

 

不等，平均为 3.7857 个；有效等位基因数在

1.0272~5.0502，平均为 2.9420。AC105 座位拥

有最高的期望杂合度和多态信息含量，两者分别

为 0.8731和 0.7753，而座位 AC306的期望杂合

度和多态信息含量最低，分别为 0.2731 和

0.2355。对于整个小蜜蜂群体而言，平均期望杂

合度和平均多态信息含量分别为 0.5708 和

0.5300。 

2.2  野生小蜜蜂群体遗传分化 

2.2.1  云南野生小蜜蜂 F 统计量分析  F 统计量

包括 Fis、Fit和 Fst，Fit表示总群体中基因型的实

际频率和理论频率的离差；Fis 表示亚群体中基

因型的实际频率和理论频率的离差；Fst 表示随

机抽取每个亚群体两个配子间的相互关系，一般

用它测定亚群体间的遗传分化程度。通过每个微

卫星座位的固定指数 Fis、Fit和 Fst检验小蜜蜂的

遗传分化，13 个小蜜蜂群体的 14 个座位的

F-statistics分析结果详见表 2。对于 13个蜂群，

14个微卫星座位 Fst在 0.0822~0.3011，蜂群间的

平均遗传分化系数为 15.77%，而 Fis和 Fit分别

为 0.1909~0.9220 和 0.4188~0.9344，平均 Fis和

Fit为 0.5672和 0.6383，杂合子缺失显著。 

2.2.2  云南野生小蜜蜂群体分子方差分析  对来

自西双版纳州、红河、普洱、缅甸 4 个地区的

13群小蜜蜂微卫星DNA数据进行AMOVA分析

结果详见表 3。本研究小蜜蜂蜂群间和地区间的

差异达到了极显著水平，AMOVA分析表明小蜜

蜂的遗传变异主要存在于蜂群内（82%），只有

5%遗传变异存在于地区间，蜂群间的遗传变异

占 7%。 

2.2.3  云南野生小蜜蜂不同地区间遗传多样性分

析  对这 4 个小蜜蜂分布集中地区的遗传多样

性进行分析比较。从表 4可知，4个地区中西双

版纳州的遗传多样性最为丰富，其次是普洱市、

缅甸，红河州的遗传多样性最低。单因素方差分

析表明，红河州的 Na值、I 值和 He值与其他 3

个地区呈现显著差异，而西双版纳州、普洱市、

缅甸之间的差异不显著。由此可见，小蜜蜂的遗

传多样性以滇南的普洱市、西双版纳州及缅甸为 
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表 2  小蜜蜂各位点 F 统计量值与基因流 
Table 2  The value of F-statistics at 14 microsatellite loci of Apis florea 

座位 
Locus 

蜂群总近交系数 Fis 

Sum of inbreeding  
coefficient Fis 

蜂群内近交系数 Fit 

Inbreeding coefficient 
in clony Fit 

蜂群间分化系数 Fst 

Genetic differentiation coefficient 
between clonies Fst 

基因流 Nm 
Gene flow 

AT165 0.7319 0.7903 0.0892 5.3012 

AC074 0.4209 0.4978 0.1429 0.8562 

AT122 0.9220 0.9344 0.2295 1.5684 

AC306 0.8787 0.9254 0.1397 0.6945 

AP274 0.1909 0.5228 0.3011 0.0098 

AP225 0.5449 0.6098 0.2247 0.9956 

AC105 0.4076 0.5172 0.0822 7.3621 

AP313 0.5912 0.5945 0.2343 1.2365 

A024 0.6994 0.6934 0.1592 2.0125 

AP249 0.5512 0.5888 0.0889 6.3201 

A107 0.6278 0.5821 0.0888 2.9623 

AP273 0.5696 0.6711 0.1053 3.6231 

AP243 0.4903 0.5903 0.1948 0.1269 

AP092 0.3146 0.4188 0.1266 2.6512 

平均值±SE 
Mean±SE 

0.5672±0.0589 0.6383±0.0482 0.1577±0.0301 2.5515±0.0108

 
表 3  小蜜蜂 AMOVA 分析结果 

Table 3  The results of analysis of molecular variance (AMOVA) of Apis florea 

变异来源 
Source of variation 

自由度 
df 

总方差 
Sum of squares

均方差 
Mean squared deviation

变异百分率 
Percentage of variation (%) 

方差成分 
  Variance 
component

P值 
P value

地区间 Among regions 3 20.266 30.256 5 0.327 0.001

蜂群间 Among colonies 9 402.254 22.280 7 0.712 0.001

蜂群内Within colonies 117 3130.600 10.161 88 11.161 0.001

概率为 999次置换所得。 

Probability is based on 999 permutation. 
 

表 4  不同地区间小蜜蜂的遗传多样性比较 
Table 4  Genetic diversity of Apis florea among different regions in Yunnan 

地区 
Regions 

占总面积（%） 
Percentage of the 

total area 

蜜蜂数 
Number of 
varieties

等位基因数 Na 

Number of  
alleles 

香农指数 
I 

Shannon index 

Nei's基因多样性指数
H gene diversity index

西双版纳州 Xishuangbanna 10.07 100 5.8261±2.0372 1.3011±0.4310 0.6406±0.1771 

普洱市 Puer 42.74 10 7.0435±2.2458 1.3005±0.4119 0.6297±0.1787 

缅甸 Burma 21.58 10 6.2174±1.9059 1.2365±0.3943 0.6096±0.1813  

红河 Honghe 10.37 10 3.6957±0.9261** 0.9525±0.3024** 0.5258±0.1581* 

*和**分别表示在 0.05和 0.01水平上差异显著。 

* and ** represent significant difference at 0.05 and 0.01 level, respectively. 
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中心逐渐向滇东南的红河州延伸。 

2.2.4  云南野生小蜜蜂遗传距离与聚类分析  13
个小蜜蜂蜂群间的 Nei's 遗传距离在 0.0316~ 

0.1767，平均遗传距离为 0.1004，其中同是来自

西双版纳勐仑植物园的 BN7 与 BN10 遗传距离

最小，来自红河州个旧市冷镦村 HH与西双版纳

州的 BN5遗传距离最大。基于 Nei's遗传距离构

建的 MP 聚类树见图 1。所检测的 13 群野生小

蜜蜂先分出 HH（红河），再分出 MD（缅甸）和

PE（普洱），最后所有的西双版纳的聚在一起，

说明不同地区的小蜜蜂的遗传距离相对同一地

区的较远。 

3  讨论 

3.1  微卫星标记的选择 

进入 20世纪 90年代，我国遗传多样性主要

从生化和 DNA两个水平开展，DNA水平主要采

用 SSR、RAPD、RFLP 和 AFLP 等遗传标记，

微卫星遗传标记以其在在基因组中良好的覆盖 

性、丰富的多态性、共显性以及方便检测等优点

被认为是较为理想的分子标记之一。本文选用的 

 

 
 

图 2  基于 Nei's 遗传距离运用 UPGMA 法获得的 

13 个小蜜蜂群体系统发育树 
Fig. 2  UPGMA tree of phylogenetic relationships 
among 13 populations of Apis florea based on Nei's 

genetic distance 

系统发育树的字母是样品采集地区的名字首字母缩写，

HH：红河；MD：缅甸；BN：版纳；PE：普洱。 
The letters in phylogenetic tree is acronyms of the name of 
sample area , HH：Honghe; MD：Miandian; BN：Banna; 

PE：Puer. 

 
表 5  小蜜蜂 Nei'遗传距离 

Table 5  Nei' genetic distance of Apis florea 

群体 
Populations 

BN1 BN2 BN3 BN4 BN5 BN 6 BN 7 BN 8 BN 9 BN 10 PE HH MD

BN1              

BN2 0.0867             

BN3 0.1150 0.0997            

BN4 0.0774 0.1069 0.0525           

BN5 0.0864 0.1574 0.1131 0.0820          

BN6 0.0681 0.1078 0.0855 0.0580 0.0760         

BN7 0.0924 0.0741 0.0930 0.0744 0.0957 0.0805        

BN8 0.1207 0.0951 0.0800 0.0520 0.0669 0.1029 0.0583       

BN9 0.1231 0.1097 0.1534 0.1293 0.1321 0.1396 0.0692 0.1306      

BN10 0.0797 0.0560 0.0824 0.0723 0.0995 0.0983 0.0316 0.0858 0.0329     

PE 0.1076 0.1216 0.0804 0.0801 0.0893 0.0638 0.0909 0.0624 0.1511 0.1044    

HH 0.1245 0.1667 0.1217 0.0949 0.1767 0.0794 0.1150 0.1379 0.1231 0.1252 0.1041   

MD 0.0819 0.1130 0.1100 0.1061 0.1605 0.1091 0.0985 0.1209 0.1540 0.1080 0.1630 0.0974  

表中的字母是样品采集地区的名字首字母缩写，HH：红河，MD：缅甸，BN：版纳，PE：普洱；BN1代表采自版纳

的第 1群，BN2代表第 2群， BN3代表第 3群，然后以此类推。 

The letters in table is acronyms of the name of sample area , HH：Honghe，MD：Miandian，BN：Banna，PE：Puer; BN1is 

the first colony from Banna area, BN2 is the second colony, BN3 is the third colony,then by this analogy. 
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14 个微卫星标记有较广泛的基因覆盖率，且表

现出较高的多态性。微卫星座位上的等位基因数

2~7个不等，座位 AC105检测到 7个等位基因。

基因型的判读过程中，聚丙烯酰胺凝胶有时不能

精确分离仅差一个碱基的等位基因，而导致在基

因型判读的过程中造成误判，这也就解释了有些

座位的几个等位基因常常处于纯合状态。 

3.2  云南野生小蜜蜂的遗传多样性 

从各群体的等位基因组成可以评价其遗传

背景。本研究中 14个微卫星基因座位在 13个小

蜜蜂群体 130 个被检测个体中共检测到 53 个等

位基因，平均每个基因座 2.9420 个等位基因，

其中基因座 AC105 上的等位基因数最多，共发

现 7个等位基因，基因座 AT165、AC306、AP274

上的等位基因数最少，均发现 2个等位基因，说

明不同蜂群的小蜜蜂遗传多样性较低。小蜜蜂也

是泰国的本土蜂种，Nanork（2001）对泰国的北

部、东北部、东部、中部、南部苏梅岛、 帕岸

岛的小蜜蜂蜂群进行了 RFLP多样性检测，研究

发现其遗传多样性相对于其他蜂种也较低；Liu

等（2011）通过研究性别决定补偿基因 csd核苷

酸变异，共发现 190个变异位点，与其他蜂种相

比具有较高的多态性；Cao等（2012）通过微卫

星分析我国海南岛、广西、云南的大蜜蜂遗传多

样性，研究表明来自海南岛的大蜜蜂比来自中国

大陆的群体其遗传多样性低，据此推测海南岛大

蜜蜂群体从大陆群体分离出去以后可能经历过

遗传漂变，大蜜蜂较低的遗传多样性恰恰也反映

了它在海南岛的瓶颈效应。 

遗传距离是研究物种遗传多样性的基础，它

反映了所研究群体的系统进化，被用于描述群体

的遗传结构。一般认为群体分化时间越短，遗传

距离越小。群体间遗传距离是遗传变异的尺度。

本研究 13 个小蜜蜂蜂群间的遗传距离在平均遗

传距离为 0.1004，同是来自西双版纳勐仑植物园

的 BN7 与 BN10 遗传距离最小，为 0.0316；而

来自红河州个旧市冷镦村 HH 与西双版纳州的

BN5遗传距离最大，为 0.1767。西双版纳植物园

的两群小蜜蜂可能有频繁的基因交流，或者就是

由一个蜂群分蜂而来。来自红河的 HH小蜜蜂蜂

群与西双版纳的 BN5 遗传距离较大，可能由于

地理距离较远，基因交流较少的缘故。从图 2的

系统发育树也可以看出，红河的蜂群 HH与其他

蜂群亲缘关系最远，这同样支持了红河的 HH小

蜜蜂蜂群与西双版纳的 BN5遗传距离最大。 

微卫星大部分属于非结构基因序列，它的变

异几乎不受选择的影响，从而在进化过程中变异

就可在群体内大量积累，所以微卫星 DNA能较

客观地反映品种间的遗传变异与分化。本研究的

13 群小蜜蜂遗传分化系数是 0.1577，表明有

15.77%的遗传变异来自于蜂群间，而另外

84.23%的遗传变异来自于蜂群内。13 群小蜜蜂

的遗传分化程度较低，依据 Nei's 遗传距离构建

的小蜜蜂群体系统发育树可以看到，云南西双版

纳州的所有小蜜蜂聚在一起，而与周边的红河

州，普洱地区分开，说明不同地区间的小蜜蜂基

因交流较少。小蜜蜂这一支内部有分化，从系统

发育树上得知，BN1 首先以 94%的支持率分出

来，然后是 BN5，BN6，BN8 以 99%的支持率

分出来，即云南西双版纳州的 10 群小蜜蜂可以

分成 3个主要的支系。聚类分析结果显示小蜜蜂

的遗传分化存在明显的地区差异。 

3.3  云南野生小蜜蜂资源保护 

虽然全球在整体变暖，但是我国野生蜜蜂资

源的锐减主要是生境的破坏。小蜜蜂在我国正遭

受着各种生存挑战。一方面，人类对森林资源的

过分砍伐，破坏了野生蜜蜂原本的栖息环。就在

2010 年，我们采样的过程中，就看到大面积的

蜜源植物正在遭到砍伐或者焚烧，其中云南腾冲

县的一片山桂花林刚刚被烧光，带路向导跟我们

介绍，农户之所以砍伐并烧掉这片山桂花是为了

腾出这块土地用来种植喂猪的玉米。在我们惋惜

之余，不得不承认这是我国农户自身经济发展与

生态环境的矛盾。另一方面，在城市里随着人们

对品质生活的追求越来越高，蜂产业集中生产的

蜂蜜已经不再能够迎合这部分消费群体的需求，

他们普遍认为野生蜜蜂所产的蜂蜜没有工业源

的污染，没有化学添加剂，没有抗生素残留，宁
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愿花高出几倍的价钱购买。在利益的驱动下，猎

蜜者冒着被群蜂攻击的危险去猎取野生蜂巢，这

就导致了野生小蜜蜂被过度开采。蜜蜂是自然界

中重要的传粉昆虫，对于维持生态平衡起着无法

估量的作用，蜂群遗传多样性水平是决定其适应

性进化的重要因素，研究其遗传多样性有助于进

一步探索其适应性进化，遗传资源的保护和利

用。 
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