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Cervidae или оленевые являются одним из семейств отряда китопарнокопытных. В со-
став семейства входят два подсемейства: Cervinae и Capreolinae [5]. Характерной особенно-
стью кариотипов китопарнокопытных, отличающей их от других представителей плацен-
тарных млекопитающих, является вариативность морфологии Х-хромосомы [3]. Различия
в организации Х-хромосомы были показаны как между семействами отряда, так и внутри
семейства Cervidae [4]. Такая изменчивость связана с инверсиями, изменениями позиций
центромеры, амплификацией гетерохроматина и наличием аутосомных транслокаций [2].

Настоящее исследование было проведено с целью выявления хромосомных перестроек,
сформировавших разнообразие организации Х-хромосомы внутри семейства. Основным
методом исследования является флуоресцентная in situ гибридизация. С помощью этого
метода была проведена локализация BAC-клонов с Х-хромосомы коровы, позволившая
визуализировать хромосомные перестройки, произошедшие в ходе эволюции. В ходе рабо-
ты были получены карты локализации BAC-клонов для пяти представителей Cervidae из
двух подсемейств: северного оленя (Rangifer tarandus, Capreolini), серого мазамы (Mazama
gouazoubira, Capreolini), черного мунтжака (Muntiacus crinifrons, Muntiacini), хохлатого
оленя (Elaphodus caphalophus, Cervini), и пятнистого оленя (Cervus nippon, Cervini).

В результате объединения новых данных с ранее опубликованными были получены Х-
хромосомные карты для всех триб семейства оленевых [4], [1]. Таким образом, были визу-
ализированы эволюционные перестройки, произошедшие в Х-хромосоме представителей
семейства: выявлены консервативные блоки, показаны инверсии и аутосомные трансло-
кации. Для представителей Capreolinae характерен более консервативный порядок BAC-
клонов: инверсии были выявлены только для серого мазамы. Тогда как у Cervini мы на-
блюдаем множество хромосомных перестроек, включающих множественные инверсии и
аутосомные транслокации. На основании полученных данных была восстановлена карти-
на преобразований и сконструированы предковые Х-хромосомы для подсемейств Cervinae
и Capreolinae.
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3) S. Ohno, W. Beçak, and M. L. Beçak X-autosome ratio and the behavior pattern of
individual X-chromosomes in placental mammals // Chromosoma, vol. 15, no. 1, pp.
14–30, 1964.

1



Конференция «Ломоносов 2021»

4) Proskuryakova, A.A.; Kulemzina, A.I.; Perelman, P.L.; Makunin, A.I.; Larkin, D.M.;
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