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中华蜜蜂的单核苷酸多态性和插入 
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摘  要  【目的】 本研究拟利用已获得的中华蜜蜂 Apis cerana cerana 幼虫肠道的转录组数据对单核苷酸

多态性（Single nucleotide polymorphism，SNP）和插入缺失（Insertion-Deletion，InDel）突变位点进行挖

掘和分析，旨在丰富中华蜜蜂的 SNP 和 InDel 信息，并为新型分子标记的开发提供基础。【方法】 根据

有效读段与东方蜜蜂 Apis cerana 参考基因组的比对情况，采用 GATK 软件识别单碱基错配和碱基的插入

缺失情况，再利用 ANNOVAR 软件对 SNP 位点和 InDel 位点进行分析。通过相关生物信息学软件将 SNP

和 InDel 位点所在基因分别比对 GO 和 KEGG 数据库，以获得相应的功能和通路注释。【结果】 共鉴定

到中华蜜蜂的 58 919 个 SNP 位点，包括 24 548 个纯合位点和 34 371 个杂合位点；发生转换和颠换的 SNP

位点分别有 49 102 和 9 817 个；数量最多和最少的突变类型分别是 C/T 和 T/G；分布在外显子区的 SNP

位点数量最多，达到 22 649 个；此外，发生同义突变的 SNP 位点数量最多，其次是非同义突变；SNP 位

点所在基因可注释到 46 个 GO 条目和 121 条 KEGG 通路。共鉴定到 6 551 个 InDel 位点，包括 3 270 个插

入突变和 3 281 个缺失突变；分布在内含子区 InDel 位点最多，共计 2 793 个；发生移码插入的 InDel 位点

最多；进一步分析结果显示 InDel 位点所在基因可注释到 27 个 GO 条目和 28 条 KEGG 通路。【结论】 本

研究鉴定到中华蜜蜂的大量 SNP 位点和 InDel 位点，解析了 SNP 和 InDel 位点的突变类型、基因组功能

元件分布和密码子突变类型，并揭示 SNP 和 InDel 位点对中华蜜蜂的重要生物学过程具有潜在影响。 

关键词  东方蜜蜂，中华蜜蜂，单核苷酸多态性，插入缺失突变，转录组 
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Abstract  [Objectives]  To increase the available information on single nucleotide polymorphism (SNP) and insertion- 

deletion (InDel) mutation loci in Apis cerana cerana by searching for these loci in transcriptome data obtained from the A. c. 

cerana larval gut. [Methods]  Based on mapping information from the A. cerana reference genome, GATK software was 

used to identify single base mismatches and base insertion deletions between clean reads. Annovar software was then used to 

analyze SNP and InDel loci. In addition, genes containing SNP or InDel loci were aligned to the GO and KEGG databases to 



3 期 吴  鹰等: 中华蜜蜂的单核苷酸多态性和插入缺失突变位点鉴定 ·609· 

 

deduce their likely function and pathway annotation. [Results]  A total of 58 919 SNPs were identified, including 24 548 

homozygous and 34 371 heterozygous, sites. Among these, 4 9102 had undergone conversion and 9 817 had undergone 

transversion. C/T and T/G were the most and least common mutations, and most (22 649) were found in the exon region. 

Synonymous mutations were more abundant than non-synonymous mutations. Genes containing SNP loci were annotated to 46 

GO terms and 121 KEGG pathways. A total of 6 551 InDel loci were identified, including 3 270 insertion mutations and 3 281 

deletion mutations. Most (2 793) InDel loci were found in the intronic region. Frameshift insertions were the most common 

mutation in InDel loci. InDel loci could be annotated to 27 GO terms and 28 KEGG pathways. [Conclusion]  Over 58 000 

SNP and 6 500 InDel loci were identified in A. c. cerana and the most common kinds of mutations in these genes, their 

distribution in various functional elements of the genome, and the codon mutation types, were analyzed. Our findings indicate 

the likely functions of SNP and InDel loci in A. c. cerana. 

Key words  Apis cerana, Apis cerana cerana; single nucleotide polymorphism; insertion-deletion mutation; transcriptome 

中华蜜蜂 Apis cerana cerana 是东方蜜蜂

Apis cerana 的指名亚种，也是我国特有的优良本

土蜂种，经长期适应性进化已高度适应我国的地

理和生态环境（Li et al.，2007）。中华蜜蜂不仅

是自然界重要的授粉昆虫，也是我国养蜂生产使

用的主要蜂种之一，具有特殊的生态和经济价值

（Lin et al.，2016）。 

单 核 苷 酸 多 态 性 （ Single nucleotide 

polymorphism，SNP）是由等位基因位点的单碱

基突变而引起的 DNA 序列多态性。SNP 作为一

类最主要的可遗传变异是驱动生物进化的关键

动力（赵辉等，2006）。插入缺失突变（Insertion- 

Deletion，InDel）是另一种新型分子标记，指基

因组中小片段序列的插入或缺失（Wajnberg and 

Passetti，2016），属于长度多态性标记。SNP 和

InDel 分子标记在基因组中具有数量多、密度大、

分布广、重复性好、结果准确可靠、开发成本低

及共显性遗传等优点，因而在遗传育种、遗传图

谱绘制、物种亲缘关系鉴定、系统进化分析以及

基因定位等方面具有广泛的应用（Zhang et al.，

2019；蔡宗兵等，2022）。 

近十多年来，以 Illumina HiSeq 为代表的二

代测序技术在动植物和微生物的转录组研究领

域广泛应用，取得了一系列重要的研究进展

（Dillies et al.，2013；Schirmer et al.，2015；

Pichler et al.，2018）。RNA-seq 具有通量高、周

期短、灵敏度强和成本低等优势，已成为大规模

挖掘 SNP 和 InDel 位点的有效工具（Briese et al.，

2016；Ungaro et al.，2017）。目前，基于二代测

序数据鉴定 SNP和 InDel位点已在玉米 Zea mays 

L.（刘小红，2021）、太平洋长牡蛎 Crassostrea 

gigas（Juárez et al.，2021）和东方蜜蜂微孢子虫

Nosema ceranae（张文德等，2022）等物种中已

见诸报道。虽然前人（李志勇等，2009；吴贵辉，

2019；李延璨，2020）对中华蜜蜂的 SNP 进行

了一些研究，但总体仍较为有限。Park 等（2014）

在中华蜜蜂的蜂毒素基因中鉴定到自然发生的 9

个新 SNP 位点，为昆虫源抗菌肽（AMPs）的治

疗及应用提供了重要线索。Shi 等（2013）在构

建中华蜜蜂的连锁图谱时鉴定出 126 990 个 SNP

位点，通过基因分型和质量筛选最终利用 1 535

个具有丰富信息的 SNP 构建了中华蜜蜂的连锁

图谱。相比于果蝇 Drosophila（Housden and 

Perrimon，2016；Kane et al.，2017）和家蚕 Bombyx 

mori（Xia et al.，2009；Zhang et al.，2015）等

模式生物，蜜蜂的 InDel 研究较为匮乏。中华蜜

蜂的 InDel 研究迄今未见报道。 

本研究利用已获得的转录组数据对中华蜜

蜂的 SNP 位点和 InDel 位点进行全基因组鉴定，

并分析其突变类型、基因组功能元件分布及密码

子突变类型，进而对 SNP 和 InDel 位点所在基因

进行功能和通路注释，以期丰富中华蜜蜂的 SNP

和 InDel 位点信息，并为中华蜜蜂的基因图位克

隆、基因型分型、遗传多样性研究及遗传图谱绘

制等提供候选分子标记。 

1  材料与方法 

1.1  供试生物材料 

中华蜜蜂幼虫取自福建农林大学动物科学
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学院(蜂学学院)蜜蜂保护课题组的实验蜂群。 

1.2  转录组数据来源 

前期研究中，笔者所在课题组利用基于链特

异性 cDNA 建库的 RNA-seq 技术对中华蜜蜂 6 日

龄幼虫肠道样品进行测序，测得 213 479 408 条原

始读段，经质控得到 213 458 846 有效读段（clean 

reads），Q30 达到 96.65%；此外，有 134 564 975

条 clean reads 可比对到东方蜜蜂参考基因组

（ Assembly ACSNU-2.0, https://www.ncbi.nlm. 

nih.gov/genome/?term=apis+cerana）。测序原始数

据已上传 NCBI SRA 数据库，BioProject 号：

PRJNA560730。高质量的转录组数据可为本研究

中华蜜蜂SNP和 InDel位点的鉴定和分析提供可

靠的数据基础。 

1.3  SNP 位点和 InDel 位点的鉴定及分析 

根据 clean reads 与东方蜜蜂参考基因组的比

对情况，使用 GATK 软件（Van der Auwera et al., 

2013）识别错配碱基，并采用 ANNOVAR 软件

（Wang et al.，2010）分析 SNP 位点和 InDel 位点，

步骤为：（1）使用 GATK 软件识别 SNP 位点的同

时将低质量的 SNP 过滤；（2）对于 InDel 位点附

近的SNP位点，进一步通过GATK软件进行校正；

（3）筛选基因不重叠的 UTR 和 Exon 区域的位

点；（4）筛选参考 reads≥2 且突变 reads≥3 的位

点；（5）筛选突变频率在 0.1 到 0.9 之间的位点。 

1.4  SNP 位点和 InDel 位点所在基因的功能及

通路注释 

采用 OmicShare 平台（https://www.omicshare. 

com/tools/home/index/index）的相关生物信息学

工具将中华蜜蜂的 SNP 位点所在基因和 InDel

位点所在基因分别比对 GO（Gene Ontology）数

据 库 （ https://www.omicshare.com/tools/Home/ 

Soft/gogsea）和 KEGG（Kyoto Encyclopedia of 

Genes and Genomes ） 数 据 库 （ https://www. 

omicshare.com/tools/Home/Soft/pathwaygsea），从

而获得相应的 GO 条目（term）和 KEGG 通路

（Pathway）注释。 

2  结果与分析 

2.1  中华蜜蜂 SNP 位点的鉴定及分析 

共鉴定到中华蜜蜂的 58 919 个 SNP 位点，

占基因突变总数的 89.99%。上述 SNP 位点包括

24 548 个纯合位点和 34 371 个杂合位点。部分

SNP 位点的详细信息如表 1 所示。 

 

表 1  中华蜜蜂部分 SNP 位点的详细信息 

Table 1  Detailed information about partial SNP loci in Apis cerana cerana 

染色体 ID 
Chromosome ID 

起始位点 
Start site 

终止位点 
End site 

参考碱基 
Reference base

突变碱基 
Mutation base

位置类型 
Structure type 

位置注释 
Structure gene 

NW_016019397.1 829083 829083 T C Exonic ncbi_107999943

NW_016018678.1 48144 48144 A G Intronic ncbi_107995327

NW_016019863.1 184291 184291 T C Intergenic ncbi_108003287;
ncbi_108003289

NW_016019220.1 927934 927934 A G UTR3 ncbi_107998305

NW_016019108.1 2499150 2499150 C T UTR5 ncbi_107996881

NW_016018767.1 135083 135083 G A Downstream ncbi_107995467

NW_016018122.1 2237522 2237522 A G Upstream ncbi_107993530

NW_016017690.1 274612 274612 G A Upstream; 
Downstream 

ncbi_108004126;
ncbi_108004119

NW_016019186.1 154578 154578 T C Splicing ncbi_107997717

NW_016019441.1 2033762 2033762 T G UTR5; UTR3 ncbi_108000475;
ncbi_108000474

NW_016018011.1 2973041 2973041 C G Exonic; Splicing ncbi_107993146
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突变类型为转换和颠换的 SNP 位点分别有

49 102 和 9 817 个，占总数的 83.34%和 16.66%（图

1：A）。SNP 位点的突变类型可分为 C/T、G/A、

A/G、T/C、G/T、A/T、C/A、T/A、T/G、A/C、

C/G 和 G/C，其中数量最多和最少的突变类型分

别是 C/T 和 T/G（图 1：A）。此外，分布在外显子

区的 SNP 位点数量最多，共计 22 649 个（图 1：

B）；其次是内含子区、基因间隔区、3 UTR、5 

UTR、下游区、上游区、上下游重叠区、可变剪切

位点、3 UTR 与 5 UTR 重叠区和外显子与剪切位

点重叠区（图 1：B）。进一步对 SNP 位点涉及的

密码子突变类型进行分析，结果显示发生同义突变

的 SNP 位点数量最多，其次是非同义突变；发生终

止子增加和终止子减少的 SNP 数量最少（图 1：C）。 
 

 
 

图 1  中华蜜蜂 SNP 位点的突变类型（A）、基因组区域分布（B）及密码子突变类型（C） 

Fig. 1  Mutation type (A), distribution in genomic regions (B) and condon mutation type  
(C) of SNP loci in Apis cerana cerana 

 

GO 数据库注释结果显示，中华蜜蜂 SNP 位

点所在基因可注释到代谢进程和细胞进程等 20

个生物学进程相关条目，细胞组件和细胞等 17

个细胞组分相关条目，结合和催化活性等 9 个分

子功能相关条目（图 2：A）。KEGG 数据库注释

结果显示，上述 SNP 位点所在基因还可以注释

到细胞进程、环境信息处理、遗传信息处理、代

谢及有机系统相关的 121 条通路，包括代谢途

径、次生代谢物的生物合成、抗生素的生物合成、

胞吞作用及内质网中的蛋白质加工等（图 2：B）。 
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图 2  中华蜜蜂 SNP 位点所在基因的 GO（A）和 KEGG（B）数据库注释 

Fig. 2  GO (A) and KEGG (B) database annotation of genes containing Apis cerana cerana SNP loci 
 

2.2  中华蜜蜂 InDel 位点的鉴定及分析 

共鉴定到 6 551 个 InDel 位点，占基因突变

总数的 10.01%，包括 3 270 个插入突变和 3 281

个缺失突变。部分 InDel 位点的详细信息如表 2

所示。 
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表 2  中华蜜蜂部分 InDel 位点的详细信息 

Table 2  Detailed information of partial InDel loci in Apis cerana cerana 

染色体 ID 
Chromosome ID 

起始位点 
Start site 

终止位点 
End site 

参考碱基 
Reference base

突变碱基 
Mutation base

位置类型 
Structure type 

位置注释 
Structure gene 

NW_016019397.1 831308 831308 ﹣ T Intronic ncbi_107999943 

NW_016019220.1 39433 39433 ﹣ T Intergenic ncbi_107998294; 
ncbi_107998319 

NW_016019430.1 791436 791436 A ﹣ UTR3 ncbi_108000173 

NW_016017678.1 486046 486046 ﹣ G UTR5 ncbi_108003995 

NW_016017456.1 2652728 2652728 T ﹣ Downstream ncbi_107995143; 
ncbi_107996097 

NW_016017690.1 264048 264049 TC ﹣ Exonic ncbi_108004123 

NW_016019552.1 378268 378268 A ﹣ Upstream ncbi_108001271 

NW_016017456.1 3468590 3468590 ﹣ T Upstream;  
Downstream 

ncbi_107994792; 
ncbi_107994809; 
ncbi_107994838 

NW_016019441.1 418456 418456 ﹣ A Splicing ncbi_108000335 

 

InDel 位点分布最多的基因组功能元件为内

含子区，其次是基因间区、3 UTR、5 UTR、下

游区、外显子区、上游区、上下游重叠区和剪接

区（图 3：A）。进一步对 InDel 位点涉及的密码

子突变类型进行分析，结果显示数量最多的密码

子突变类型为移码插入，其次是移码缺失、非移

码缺失和非移码插入；数量最少的是终止子增加

和同义核苷酸突变（图 3：B）。 

数据库注释结果显示，上述 InDel 位点所在

基因可注释到代谢进程和细胞进程等 14 个生物

学进程相关条目，细胞组件和细胞等 7 个细胞组

分相关条目，结合和催化活性等 6 个分子功能相

关条目（图 4：A）；以及细胞进程、环境信息处

理、遗传信息处理、代谢和有机系统相关的 28

条通路，包括代谢途径、剪接体、胞吞作用、内

质网中的蛋白质加工、各种类型的 N-聚糖生物

合成、N-聚糖生物合成、氨基糖和核苷酸糖代谢

及氨酰基-tRNA 的生物合成等（图 4：B）。 
 

 
 

图 3  在中华蜜蜂 InDel 位点的基因组区域分布（A）和密码子突变类型（B） 

Fig. 3  Distribution in genomic regions (A) and condonmutation type (B) of InDel loci in Apis cerana cerana 
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图 4  中华蜜蜂 InDel 位点所在基因的 GO（A）和 KEGG（B）数据库注释 

Fig. 4  Annotation of Apis cerana cerana InDel loci in GO (A) and KEGG (B) databases 
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3  讨论 

此前，中华蜜蜂的分子标记研究主要集中在

SSR 方面（Liu et al.，2016，2017；徐细建等，

2017），SNP 和 InDel 的相关研究较为缺乏。本

研究利用已获得的转录组数据共鉴定到中华蜜

蜂的 58 919 个 SNP 位点和 6 551 个 InDel 位点。

由于上述转录组数据来源于中华蜜蜂 6 日龄幼

虫肠道组织，推测中华蜜蜂基因组实际包含的

SNP 位点和 InDel 位点应多于本研究鉴定到的数

量。随着二代测序成本的大幅下降，存储于公共

数据库（如 NCBI SRA 数据库）的各物种的转录

组数据快速增加。未来可利用存储于公共数据库

的中华蜜蜂不同虫态、同一虫态不同日龄、同一

虫态不同器官和组织的转录组数据进一步鉴定

中华蜜蜂的 SNP 位点和 InDel 位点。 

本研究中，鉴定到的 SNP 位点中杂合位点

和纯合位点的占比分别为 58.34%和 41.66%，涉

及 12 种突变类型，其中最丰富的类型为 C/T 型，

这与猪（Pawlina-Tyszko et al.，2021）、蚕豆 Vicia 

faba L.（Ocaña et al.，2015）、玉米（刘小红，

2021）和椰心叶甲啮小蜂 Tetrastichus brontispae

（刘华伟等，2021）等物种的研究结果一致；发

生转换和颠换的 SNP 分别为 49 102 和 9 817 个，

其中转换类型占比高达 83.34%，这与前人在大

骨鸡（张洁慧等，2021）、向日葵锈菌 Puccinia 

helianthi Schw（王妍等，2018）、伊比利亚蜜蜂

Apis mellifera iberiensis（Henriques et al.，2018）

和椰心叶甲啮小蜂（刘华伟等，2021）等物种中

的研究报道相似。另外，中华蜜蜂的 SNP 位点

分布最丰富的基因组功能元件为外显子区 

（22 649 个，38.44%）。外显子区的碱基序列以

密码子的形式翻译为对应的氨基酸，进而形成具

有复杂空间结构的活性蛋白质，故外显子区的碱

基变化易造成编码氨基酸及蛋白的改变，进而影

响生物体的性状（蔡宗兵等，2022）。因此，推

测外显子区的单碱基突变可为中华蜜蜂的进化提

供驱动力，从而更加适应环境。进一步对上述 SNP

位点涉及的密码子突变类型进行分析，结果显示

同义突变（18 388 个）的占比高达 81.18%，这

与蜜蜂球囊菌的研究结果一致（蔡宗兵等，

2022）。鉴于同义突变不会导致对应氨基酸序列

的变化，因而也不会引起生物体性状的改变（董

昂，2018），这或许与基因的容错性有关，中华蜜

蜂在其进化过程中需要保证蛋白的稳定性。 

本研究中，共鉴定到中华蜜蜂的 6 551 个

InDel 位点，包括 3 270 个插入突变和 3 281 个缺

失突变。上述 InDel 位点与 SNP 位点的基因组功

能元件分布特点有所不同，最丰富的分布区域为

内含子区（2 793，42.63%），分布数量最少的区

域为剪接区，仅为 2 个（0.03%），这与前人在鸡

Gallus gallus（Brandström and Ellegren，2007）、

玉 米 （ Bhattramakki et al. ， 2002 ） 和 毛 竹

Phyllostachys edulis（牟少华等，2021）等物种

中的研究报道类似。究其原因，不同于 SNP 的

单碱基突变，InDel 意味着大片段的插入或缺失，

如发生在外显子区极易造成移码突变，进而会导

致转录出错或提前终止，也可导致翻译出的氨基

酸和蛋白序列及功能发生改变。因此，在动植物

的进化过程中，InDel 突变较少发生于外显子区，

这是为了保证基因及编码蛋白功能的稳定性，既

是物种适应环境的表现，也是长期自然选择的结

果（刘小红，2021）。本研究的结果为上述结论

提供了又一例证。 

进一步对中华蜜蜂的 SNP 位点所在基因进

行数据库注释，结果显示这些基因涉及生物学进

程、细胞组分和分子功能相关的 46 个功能条目，

包括代谢进程和细胞进程等 20 个生物学进程相

关条目，细胞组件和细胞等 17 个细胞组分相关

条目，结合和催化活性等 9 个分子功能相关条目

（图 2：A）；此外还涉及代谢途径、次生代谢物

的生物合成及内质网中的蛋白质加工等 121 条

通路（图 2：B）。类似地，中华蜜蜂的 InDel 位

点所在基因可注释到生物学进程、细胞组分和分

子功能相关的 27 个功能条目（图 4：A），以及

代谢途径、剪接体和胞吞作用等 28 条通路（图

4：B）。这一结果表明，SNP 和 InDel 突变与中

华蜜蜂的诸多生物学过程具有潜在关联，值得进

一步深入研究。 

综上所述，本研究鉴定到中华蜜蜂的大量

SNP 位点和 InDel 位点，并解析了 SNP 和 InDel
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位点突变类型、基因组功能元件分布和密码子突

变类型，为揭示 SNP 和 InDel 位点对中华蜜蜂的

重要生物学过程具有重要意义。 
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