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摘要    鹿科麂属(Muntiacus, Cervidae)在近两三百万年内经历了快速物种辐射, 但其物种间

核型差异巨大. 5 个现生种核型数据显示, 该类群染色体数目范围从小麂(Muntiacus reevesi)的

46 条到赤麂(M. muntjak vaginalis)的 6 条. 该类群的基因组在较短时间内发生了快速演化, 使

其成为进化生物学研究的理想材料. 40 多年来, 技术的革新使该领域的研究不断深入, 染色体

重排的类型、推动重排的分子机制及物种间的核型演化历程逐渐被阐释. 而且, 研究中发现, 

雄性黑麂(M. crinifrons)1p+4 染色体的演化途径与哺乳动物 Y 染色体的演化历程相似, 可成为

哺乳动物性染色体演化研究的珍贵模型. 有关麂属动物基因组演化依然有许多问题等待更加

全面、深入的探讨. 本文总结了该领域研究进展, 并对未来研究热点进行了展望.   
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麂属(Muntiacus)属鹿科(Cervidae)、麂亚科(Mun- 

tiacinae), 是一群主要分布于中国南部及邻近南亚、

东南亚部分国家的鹿类[1,2]. 该类群大都生活在原始

隐蔽的山林中, 分布范围狭窄、种群数量稀少, 很多

物种直到 20 世纪 80~90 年代才被发现. 随着新物种

及其核型的不断报道, 该属成为许多进化生物学家

关注的类群.  

1  麂属动物简介 

至今, 麂属动物已有 10 余现生种和化石种被发

现. 最早报道的现生种是爪哇赤麂(Muntiacus mun- 

tjak muntjak, Zimmermann 1780). 之后, 小麂(M. re- 

evesi, Ogilby 1839)、黑麂(M. crinifrons, Sclater 1885)、

费氏麂(M. feai, Thomas and Doria 1889)相继被发现[3]. 

从 20世纪 80年代以来, 该属不断有新的现生种被报

道 : 1988 年在中国云南高黎贡山发现贡山麂 (M. 

gongshanensis)[4,5], 1993 年在婆罗洲发现瘤麂 (M. 

atherodes)[6], 1994 年在老挝和越南接壤的安南山

(Annamite)发现巨麂(M. vuquangensis)[7,8], 1998 年又

在安南山上发现了长山麂(M. truongsonensis)[9], 1999

年在缅甸北部发现了叶麂 (M. putaoensis)[10]. 早在

1932 年, Osgood 等人[11]报道了麂属新种罗氏麂(M. 

rooseveltorum), 但是它作为独立种的分类地位曾一

度受到质疑[3,12]. 1999 年, Amato 等人[13]在老挝又发

现了该种的标本, 并通过 DNA 序列分析证实罗氏麂

是一个独立的新种. 一些初步的实地考察研究表明, 

在安南山区很可能还有未被发现的麂属新种[9]. 除现
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生种外, 该属还记载有矮小麂(M. nanus)、似矮小麂 

(M. cf. nanus)、汾河麂 (M. fenghoensis)、湖麂 (M. 

lacustris)、步氏麂(M. bohlini)等多个化石种[3]. 新种

的不断发现使麂属成为动物学家普遍关注的类群.  

麂属动物最显著的形态特征是有长的角柄、发达 

的额嵴和大的额腺[3]. 各现生种虽然在体型、毛色、 

角和足蹄大小等细节上有些差异, 但总体形态都非

常相似, 仅从外观有时很难辨认, 经验丰富的专家也

要综合分析各种形态特征才能作出判断.  

在已发现的麂属现生种里, 除小麂、赤麂分布较

为广泛、种群数量较多外, 其余物种数量稀少, 分布 

范围狭窄. 在中国有分布的包括小麂、赤麂、黑麂、 

贡山麂、费氏麂和叶麂, 主要在长江以南的安徽、浙

江、江西、福建、云南和台湾等地. 其中, 小麂、黑

麂、贡山麂为中国特有种[14], 黑麂被列为国家一级重

点保护动物.  

麂亚科还包括毛冠鹿属(Elaphodus), 该属只有

一个现生物种—毛冠鹿 (Elaphudas cephalophus), 

是麂属的近亲, 仅分布于中国南部及缅甸北部[2,14,15].  

2  麂属动物基因组演化研究进展 

2.1  麂属动物细胞遗传学研究的兴起 

20 世纪 60~70 年代, 随着低渗处理、组织培养和

秋水仙素处理技术的发明, 研究人员可以准确地观

察物种的染色体数目和形态. 1967 年, 小麂 2n=46 的

核型第一次被报道[16], 当时并没有引起太多的关注. 

1970 年, 赤麂 2n=6♀/7♂的核型被报道[17], 赤麂成

为迄今所发现的染色体数目最少的哺乳动物. 小麂、

赤麂作为同一个属的近缘物种, 染色体竟相差 40 条

之多, 这在大型哺乳动物中极其少见.  

人们对麂类动物的核型演化表现出极大兴趣 , 

很快提出不同的假说来解释小麂和赤麂的核型差异. 

有学者认为: 赤麂的核型可能是由一个类似于小麂

的原始核型经过多次着丝粒融合(centromeric fusion)

和近着丝粒倒位(peri-centric inversion)进化而来, 在

染色体重排过程中大约有 19%的核 DNA 丢失[18,19]. 

Todd[20]则推测麂属的祖先核型应该是 2n=14, 该核

型经过多次染色体融合形成 2n=6 的赤麂核型, 经过

多次的染色体断裂形成 2n=46的小麂核型. 1975年提

出的“串联融合理论”认为, 赤麂的巨大染色体是由

类似于小麂的近端着丝粒染色体经过多次串联融合

(tandom fusion)(伴随几次着丝粒融合)演化而来; 在

两条染色体融合过程中, 只有一个染色体的着丝粒

保持活性, 另一个染色体的着丝粒可能失活[21]. 当时, 

这些理论只是基于染色体数目、形态及大小的比较提

出的, 缺乏确凿的证据.  

2.2  “串联融合假说”的产生 

20 世纪 80 年代, Shi 与 Pathak[22]在研究中发现, 

尽管赤麂与小麂的核型相差 40 条染色体, 它们却可

以在笼养条件下交配并生育出不育但可正常存活的

后代. 通过比较小麂、赤麂及其杂种 F1 代的 G-带核

型发现, 在杂种 F1 的核型中, 将来自小麂一方的染

色体按照一定的顺序首尾排列就可得到与赤麂染色

体相似的染色体片段[23]. 该研究首次展示了赤麂、小

麂染色体间可能的同源关系 . 同时, 化石资料表明, 

小麂的出现早于赤麂[3], 而且大多数鹿科动物都拥有

较多数目的染色体, 说明小麂的核型更为古老. “串

联融合假说”开始有了实验支持.  

Shi 与 Pathak 还推测, 在不断的染色体融合过程

中, 有些着丝粒重复序列部分或完全丢失, 导致赤麂

核 DNA 含量比小麂少 19%. 后续研究表明, 伴随染

色体重排丢失的为中度重复序列 DNA[24~26]. 1988 年, 

串联融合理论被重新修订: (ⅰ) 赤麂的核型由类似

于小麂的原始核型经过 17 次串联融合和至少 3 次罗

伯逊易位(Robertsonian translocation)进化而来; (ⅱ) 

参与融合的染色体的着丝粒异染色质丢失或重新分

布; (ⅲ) 融合产生了功能性和结构性的多着丝粒染

色体; (ⅳ) 串联融合中, 常染色体臂保持不变, 可以

与非同源的染色体继续融合; 串联融合完成后, 新形

成的染色体被迅速固定或消失 [27]. 该理论实现了第

一次飞跃, 逐渐被人们所重视.  

1983~1987 年, 染色体数目介于小麂和赤麂之间

的麂属动物新核型被陆续报道: 费氏麂核型为 2n=12, 

13, 14♀/14♂[28~30], 存在多态现象; 黑麂和贡山麂核

型均为 2n=8♀/9♂, 但染色体的结构形态存在较大差

异[4,31](图 1). 根据化石资料推测, 麂属的起源大约在

第三纪后期的中新世末期或上新世初期[3], 分子系统

学研究认为其出现于上新世中后期[35]. 总之, 该类群

在短短两三百万年间经历了快速物种辐射, 种间分歧

时间很短, 但核型差异巨大, 核型演化速率远高于哺

乳动物其他属, 是核型演化研究的理想模式群体.  
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图 1  小麂、费氏麂、黑麂、贡山麂和赤麂核型图 

A: 雄性小麂核型 2n=46[32]; B: 雄性费氏麂核型 2n=14[33]; C: 雄性

黑麂核型 2n=9; D: 雌性贡山麂核型 2n=8[33]; E: 雌性赤麂核型 2n=  

6[34]. 染色体下方或旁边的数字或字母表示染色体的排序或类型 

2.3  “串联融合假说”的最终确立 

20 世纪 90 年代初, 染色体流式分选、DOP-PCR

和高敏感度荧光原位杂交技术的出现将细胞遗传  

学研究提升到分子水平, 新技术的应用允许研究者

在更高分辨率上探讨麂属动物染色体演化的方式和

历程.  

将来自小麂染色体着丝粒区的 C5 重复序列[36,37]

以及人端粒特异性(TTAGGG)n 探针
[37~39]与赤麂染色

体杂交, 两种探针在赤麂染色体臂上相同的位置得

到了杂交信号, 这些信号位点被认为是祖先染色体

融合时留下的痕迹. Yang 等人[34]应用流式分选技术

制备了赤麂全套染色体特异探针, 并绘制了赤麂与

小麂、黑麂、贡山麂之间的染色体同源图谱. 结果显

示, 赤麂 2n=6 的核型不能由小麂 2n=46 的核型经过

串联融合直接转化而来, 还需要更复杂的重排, 小麂

的核型虽然是麂属里比较古老的类型, 但不可能是

麂属动物的祖先核型, 麂属应与其他鹿科动物拥有

共同的 2n=70的祖先核型, 小麂和赤麂的核型分别由

祖先核型经过多次染色体串联融合演化而来 [34]. 之

后, 他们又制备了小麂染色体探针, 并描绘了小麂与

赤麂、黑麂、毛冠鹿(2n=48)、褐袋鹿(Mazama gou- 

azoubira, 2n=70)间的染色体同源关系, 系统研究了

麂亚科动物核型演化过程中经历的染色体重排[40~43]. 

研究结果进一步修订和发展了串联融合假说的内容, 

使其成为被普遍接受的理论. 染色体涂色技术依然

存在分辨率较低的局限, 虽然能检测物种间染色体

片段的同源关系, 但不能判断同源片段内部是否存

在排列结构和方向的差异, 所以不能最终确定串联

融合的方向.  

本实验室建立了赤麂(M. m. vaginalis)全基因组

细菌人工染色体(BAC)文库, 并从中随机挑选克隆制

备克隆 DNA 探针, 利用染色体克隆定位技术将探针

逐一定位在小麂和赤麂的染色体上, 确定了染色体

保守片段在赤麂染色体上的排列方向, 证明赤麂核

型演化过程中发生的融合均为着丝粒-端粒型融合 . 

通过进一步增加克隆探针的数量和在染色体上的覆

盖密度, 建立小麂与黑麂、贡山麂、费氏麂间的高分

辨比较 BAC 图谱, 进一步证实这些物种核型演化过

程中发生的串联融合也均为着丝粒-端粒型融合[33,44]. 

至此, 可以肯定: (ⅰ) 麂属动物与其他鹿科动物拥有

共同的 2n=70 祖先核型; (ⅱ) 小麂的 1~5 号及 11 号

染色体是由 18条祖先端着丝粒染色体通过 12次串联

融合演化而来; (ⅲ) 由 2n=70 祖先核型演化为 2n=6

赤麂核型至少需要 29次串联融合和 3次着丝粒融合; 

(ⅳ) 麂属动物中发生的染色体串联融合均为着丝粒-

端粒型融合, 融合过程中总是位于最顶部的着丝粒

保留了活性, 其余着丝粒失活并退化. 串联融合假说

实现了第二次历史飞跃.  
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2.4  麂属动物染色体融合的推动力与固定机制 

很长时间以来, 在物种形成的推动力问题上存

在很大分歧. 自摩尔根时代起, 遗传学家普遍认为基

因变异在生物进化中起了决定作用, 而细胞遗传学

家则认为绝大多数哺乳动物的核型存在种间差异 , 

一个物种的形成往往伴随着核型结构的变化(包括染

色体数目与结构变化)[19], 染色体重排在物种的演化

中可能扮演重要角色 [45]. 本实验室利用染色体重排

事件作为标记构建了包括毛冠鹿、小麂、赤麂、黑麂、

贡山麂、费氏麂在内的核型系统发育树(未发表资料), 

系统树的结构与利用线粒体基因标记构建的分子系

统树[35]结构基本一致, 说明染色体重排对麂属的物

种辐射至关重要. 而且, 麂属是一个挑战染色体数目

底线的类群, 染色体先是不断发生串联融合导致数

目和臂数迅速减少, 之后又通过罗伯逊易位继续减

少染色体数目, 甚至连性染色体都已经与常染色体

通过罗伯逊易位融合(图 1), 其染色体数目演化速率

达 1.08~2.11 百万年 , 而染色体臂数演化速率达

0.97~1.91 百万年, 是脊椎动物中最快的[35].  

(1) 染色体重排的外部推动力.  关于麂属动物

染色体迅速融合的外在推动机制至今没有明确的报

道, 但推测可能与当时的古地质事件有关. 更新世是

麂属物种爆发时期[3,35], 该时期是第四纪冰川期, 显

著特征为气候变冷, 冰期与间冰期明显交替, 平均气

温比现在低 10~15℃. 温度的下降和生态环境的变迁

可能是推动祖先染色体不断融合导致物种形成的外

因. 但应当指出, 更新世是全球哺乳动物进化演替最

明显的阶段, 各类群以不同的模式演化, 麂属动物选

择以染色体融合(尤其是串联融合)作为核型演化的

主导方式可能更大程度上是由其染色体的结构特征

决定的.  

(2) 染色体串联融合的分子机制.  随着大规模

基因组序列数据的积累和比较分析, 可以更加深入

地探讨各种染色体重排的分子机制. 已有研究发现, 

真核生物染色体重排的方式和发生区域具有随机性, 

但是端粒、着丝粒、散在重复序列等各种重复序列元

件存在的区域往往更容易发生染色体断裂和重排 , 

是重排热点区域[46]. 在麂属动物染色体的端粒和着

丝粒附近存在大量的卫星 DNA 序列[36,47], 而且其中

一些卫星序列元件(如 C5)和端粒序列在融合位点遗

迹处依然存在[47~50]. 普遍认为, 端粒、着丝粒及其附

近特殊卫星序列的存在使麂属动物染色体具有黏性

末端(sticky end), 非同源染色体之间由于同源重复序

列的介导容易发生不平等交换重组(illegitimate reco- 

mbination), 从而导致串联融合的发生 [34,35], 而且融

合发生的速度很快, 甚至在体外细胞培养过程中也

能产生新的融合[51].  

为了更具体的了解串联融合过程中各种重复序

列的演化机制, 必须设法获得融合位点处的序列信

息. Hartmann 和 Scherthan[52]将用着丝粒、端粒序列特

异引物在赤麂基因组中扩增得到的产物进行克隆 , 

筛选出一个可能位于融合中心的克隆序列, 该序列

同时含有麂类 IA 型重复序列和端粒序列, 且两种序

列头-尾相接, 说明端粒序列及富含 GC 碱基对的卫

星 DNA 序列参与了赤麂染色体的串联融合. 但是研

究得到的序列只是融合区域的一小段, 没有跨越整

个融合位点; 而且这个序列只代表了若干融合位点

中一个位点的特征, 并不能全面分析串联融合的分

子机制.  

目前, 筛选跨融合位点最科学的方法是构建麂

类大片段基因组文库, 然后利用 Southern blot 结合

BAC 定位技术筛选同时含有着丝粒和端粒序列的候

选克隆, 并进一步利用构建亚克隆、测序的方法进行

分析. Tsipouri 等人[53]利用该策略在赤麂基因组文库

中找到 7个可能的串联融合位点序列, 在这些序列里

同样含有着丝粒和端粒重复序列, 但是发现染色体

不同融合位点处重复序列元件组成和排列方式差异

较大. 针对重复序列进行的研究也表明, 很多重复序

列元件在麂属不同物种中发生了不同的演化, 机制

复杂[54]. 这些结果暗示, 麂属不同物种的不同融合位

点处, 重复序列元件可能发生了不同的变化和重排, 

要想全面揭示这些演化机制需依靠更大规模的基因

组序列筛选和分析. 而且, 以往的研究都以赤麂为对

象, 如果对其他麂属物种染色体融合位点序列进行

分析也许会给该研究带来新的突破.  

(3) 染色体重排的固定机制.  由于大规模串联

融合介导核型演化的情况非常罕见, 在前人已经提

出的多个染色体重排导致物种形成的模型中都没有

提及串联融合的情况[19,51,55,56]. 其实, 比起其他的染

色体重排方式, 串联融合更易导致杂合个体配子形

成过程的紊乱因而能有效建立生殖隔离, 使重排固

定. 在重排固定之前如何克服杂种优势的负面影响

(negative heterotic effect)呢? 普遍认为染色体重排导
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致的同域物种形成最有可能发生在小的生殖群体  

中 [19,51,55,56]. 麂属动物大多数现生种分布范围狭窄 , 

生殖群体很小 , 而且多物种同域存在 [1,2,6,11,14,15], 说

明麂属的物种形成正符合这种情况. 在迅速发生多

次重排的情况下, 杂种优势的负面影响更容易克服, 

重排固定的速度很快 [55]. 这个问题也可以通过不断

积累轻微有害重排(slightly deleterious rearrangement)

来解决, 即单次串联融合有害性较小, 被群体清除的

速度慢, 当更多的融合积累以后, 核型差异较大的个

体之间就会产生交配后生殖隔离 (postmating isol- 

ation). 可以想象, 在核型不断发生变化的过程中, 一

些新核型可以通过逐步积累融合或相似融合共存的

途径在小群体中固定, 每一种存留下来的新核型代

表一个新的麂属物种. 新产生的种(除分歧较早的小

麂和赤麂外)还未来得及进行种群的扩散和积累明显

的形态差异, 分布领域有限且种间形态相似.  

3  新性染色体演化—麂属动物基因组演

化研究的新起点 

100 多年来, 性染色体的起源与演化, 尤其是哺

乳动物 Y 染色体的起源和演化, 一直是进化生物学

家亟待阐释的基本科学问题. 由于绝大多数类群中

古 Y 染色体已经严重退化, 虽然研究者通过现存的

染色体序列可以找寻一些染色体(基因)演化的痕迹, 

但却很难推导整个演化历程. 尽管遗传学家发展了

诸如 Muller 棘齿轮 (Muller’s ratchet)、背景选择

(background selection)、选择搭车效应 (hitchhiking 

effect)和 Y 染色体不适应 (即 “垃圾堆里的红宝

石”(ruby in the rubbish))等一系列模型解释 Y 染色体

的退化, 但是很难找到合适的基因进行实践检验, 该

领域研究一度受阻 . 研究者在一些植物、果蝇

(Drosophila miranda)和鱼类中陆续发现的新性染色

体系统(neo-sex chromosome system)为该领域研究开

辟了新的道路. 新性染色体是指较近起源的性染色

体或近期内由于常染色体和古老性染色体融合产生

的染色体, 这些染色体参与性别决定并正在经历着

与古老性染色体相似的演化事件, 而且正处于演化

的早期或中间阶段, 其上丰富的序列和基因资源可

以作为研究的理想材料. 近年来, 对果蝇新性染色体

研究颇为深入, 为 Y 染色体演化机制提供了实验依

据[57~59]. 但大家最关心的还是大型哺乳动物 Y 染色

体的演化机制, 果蝇和大型哺乳动物在群体规模、生

殖特征、世代周期时间和基因组碱基突变率等方面存

在很大差异, 都会导致染色体演化和基因退化模式

的差异, 不能简单地将果蝇中得到的研究结果移用

到哺乳动物中. 因此, 能在哺乳动物基因组中发现新

性染色体是研究者追寻的目标.  

Shi[31]报道黑麂核型时就发现, 其雌雄个体的染

色体数目不同(2n=8♀/9♂), 而且基因组结构有很大

差异. 雄性个体中, 除 X, Y染色体外, 几条常染色体

也参与性别决定. 雄性黑麂减数分裂联会配对时形

成独特的五价体结构[60]. Yang 等人[41]的染色体涂色

研究证实, 雄性黑麂基因组中 1 号常染色体短臂(1p)

和 4号常染色体发生罗伯逊易位, 之后又经历了复杂

的内部重排形成现在的 1p+4 染色体. 由于染色体重

排过程中 1p+4 上部分片段在分布及排列中发生了巨

大变化, 导致 1p+4不能与同源的 1p和 4号染色体完

全联会配对 . 通过构建高分辨 BAC 图谱 , 确定了

1p+4 与祖先保守染色体间精确的片段对应关系, 提

出了 1p+4 演化的“三步模型”, 在整个演化过程中至

少涉及 2 次染色体臂的断裂和臂间倒位 (inver- 

sion)[44](图 2). 雄性黑麂 1p+4染色体由于连续的内部

倒位而不能与同源染色体联会重组, 这与哺乳动物Y

染色体的演化过程非常相似, 而且 1p+4 参与性别决

定, 只在雄性基因组中存在. 分子系统学研究表明, 

黑麂与其近缘种——贡山麂分歧发生在 50万年前[35], 

1p+4 作为雄性黑麂特异的染色体产生时间不会超过

50 万年, 可以看作一条新似 Y 染色体(neo-Y), 该染

色体约占黑麂基因组的 1/5, 其上数千个基因可为哺

乳动物性染色体起源和演化研究提供基础.  

对黑麂 1p+4 染色体非重组区 35 kb 的非编码序

列及 23 对基因编码序列进行分析后发现, 与重组区

的基因相比, 非重组区的 DNA 序列无论在编码区还

是上游启动子区都积累了更多的有害碱基突变, 突

变类型多样, 包括碱基替换、插入、缺失等, 这些突

变使基因的表达产物发生变化或使基因的表达频率

明显下降, 暗示在非重组区的各处都发生着快速地

退化[61]. 对 1p+4 非重组区基因退化模式的初步探讨

为哺乳动物性染色体演化提出了新的观点. 目前, 本

研究正在增加研究个体的数量和基因标记的数量 , 

希望能在群体遗传学水平深入阐释黑麂新性染色体

基因演化的分子机制.  
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1p+4 染色体的起源也是本研究感兴趣的问题. 

在人类 Y 染色体的演化过程中发生了 4 次染色体内

部的倒位[62], 这些倒位被推测在性别决定基因 Sry产

生以后发生, 倒位的意义在于抑制性染色体重组, 进

而阻止 Sry 基因出现在雌性个体中而导致性别错乱. 

1p+4 染色体产生并发生内部重排的速度惊人. 该染

色体上有没有性别决定相关基因呢? 导致染色体快

速断裂、倒位的分子机制是什么? 利用 1p+4 染色体 

 

 

图 2  黑麂 1p+4染色体演化过程及雄性黑麂减数分裂中联会配对情况 

A: 1p+4染色体演化过程. a 代表祖先形态, b 代表中间形态, c代表现在形态. MCR代表黑麂 1p+4染色体, 不同颜色区域代表不同染色体片

段. MRE及染色体左右侧的数字和字母代表与 1p+4相应染色体片段同源的小麂染色体片段. BR及箭头指示染色体断裂位点; B: 雄性黑麂减 

数分裂中联会配对情况. 黑框中是五价体结构, 蓝框中是可以同源配对的区域, 数字和字母代表染色体排序及类型 
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特异文库筛选断裂融合区域的序列并进行序列分析

将会逐渐解开这些谜团, 为哺乳动物性染色体起源

机制研究开拓新的视角.  

4  展望 

几十年来, 几代研究者在麂属动物基因组演化

研究中倾注了无数心血, 部分科学问题逐渐被阐释. 

但是该领域依然有许多问题没有揭示清楚, 如染色

体串联融合的分子机制研究不够透彻, 黑麂 1p+4 染

色体演化机制不甚清楚, 有多种麂属现生种至今没

有核型报道等. 这些问题的深入探讨将为哺乳动物

染色体重排机制、性染色体起源与演化机制等科学问

题提供有价值的研究资料.  
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Muntjacs (Cervidae, Muntiacus) have undergone rapid speciation and radically karyotypic evolution during the past 

two or three million years, and the chromosome number of this group changes from 46 (Muntiacus reevesi) to 6 (M. 

muntjak vaginalis), which made them perfect model for genome evolution studies. In more than 40 years, 

developments on research technology have led to the achievements of exciting investigation results in this field. The 

types, molecular mechanisms and history of chromosome rearrangements during the karyotypic evolution have been 

elucidated successively. What is more, new scientific values and research hotspots of muntjacs have been found, and 

there are still many problems waiting to be explored. In this paper, we review the research advances in genome 

evolution of muntjacs and make suggestion for future investigation. 
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