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使用Trimmomatic5去除接头序列和低质量碱基的
reads，并将过滤后的reads通过 bwa-mem2程序比
对到来自于 NCBI Refseq 数据库的 p50T参考基因
组6,7，该 步 骤 使 用 默 认 参 数。使 用 samtools 删除 
PCR 重复 reads 和鉴定变异8，使用VCFtools 提取了
包括 p50T 在内的 38 个样品中未缺失的双列单核苷
酸变体（SNV）位点9。使用SvABA鉴定每个菌株的 
InDel 和结构变异10。通过SnpEff 使用 Refseq 注释
的自定义数据库信息对已识别的 SNP 进行注释。通
过使用 Tassel 5 的邻接算法构建了系统发生树11。



Strain Instrument Read Type Read Count Length (bp) Total Bases (bp) SRA

KRSM MGIseq-2000 Paired 199,692,448 150 59,907,734,400 SRR15525308

SH MGIseq-2000 Paired 57,272,074 150 17,181,622,200 SRR15458431

HS MGIseq-2000 Paired 52,774,714 150 15,832,414,200 SRR15458432

S7 MGIseq-2000 Paired 59,371,675 150 17,811,502,500 SRR15458433

SD MGIseq-2000 Paired 49,763,805 150 14,929,141,500 SRR15458430

使用 samtools 和 SvABA 鉴定每个品系的基因组变 
异。共 鉴 定 出 23478741 个 SNV ，过 滤 了1506850 
个 SNV（Q30 和多 allelic 位点下的变异质 量）。在 过 
滤 后 的 21971891 个 SNV 中，有1327196 个 SNV 位 
于 CDS 区 域 ；1002715（75.551%）SNV 为同义变
异，324481（24.449%）为非同义变体。在对单个菌株
使用 SvABA 进行InDel 和结构变体调用中，平均确
定了 622531 个InDel 和 41348 个结构变体。所有变
体调用信息都可以在原文方法的链接部分中找到。
为了弄清楚包括p50T在内的37个育种品系的进化
关系，使用来自测序数据的全基因组变异进行系统
发育分析。图 2 显示了本研究中报道的37个家蚕品
系与p50T参考品系之间的系统发育关系。在5个表
现出三蜕皮特征的品系中，除SH外，4个品系表现出
密切的进化关系，尽管存在一些差异，但部分品系具
有更密切的进化关系。
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