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摘要  近年来，分子细胞遗传学研究已基本证实了染色体的串联融合(端粒－着丝粒融合)是麂属动物核型演化的

主要重排方式。尽管染色体串联融合的分子机制还不清楚，但通过染色体的非同源重组，着丝粒区域的卫星DNA
被认为可能介导了染色体的融合。以前的研究发现在赤麂和小麂染色体的大部分假定的串联融合位点处存在着非

随机分布的卫星DNA。然而在麂属的其他物种中，这些卫星DNA的组成以及在基因组中的分布情况尚未被研究。

本研究从黑麂和费氏麂基因组中成功地克隆了4种卫星DNA（BMC5、BM700、BM1.1k和FM700），并分析了

这些卫星克隆的特征以及在小麂、黑麂、贡山麂和费氏麂染色体上的定位情况。结果表明，卫星I和II DNA 
(BMC5, BM700和FM700)的信号除了分布在这些麂属动物染色体的着丝粒区域外，也间隔地分布在这些物种的

染色体臂上。其研究结果为黑麂、费氏麂和贡山麂的染色体核型也是从一个2n＝70的共同祖先核型通过一系列
的串联融合进化而来的假说提供了直接的证据。 
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