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  本刊中 包含“DNA复性,
基因组结构,鼍,进化”的 相关文章 
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扬子鳄与密河鳄基因组DNA的复性动力学和组织结构的研究* 
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摘要  通过DNA复性动力学的分析，测定了扬子鳄和密河鳄基因组的组织结构，两者的复性曲线非常想象，高度
重复DNA含量很少，而中度重复DNA序列各占基因组的30％左右。中度重复序列部分能再分成三个组分，虽然每个
组分的序列复杂必和拷贝数有差别，但每部分的总复杂性是相似的。我们已测得扬子鳄基因组的单拷贝序列为
3.68×109bp，基因组为5.24×109bp,根据基因组的组织结构的分析，在分子水平上表明两种鳄鱼是亲缘关系十分
相近的种。  
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  Abstract

  

The organization of genomes of A. Sinensis and A. Mississippiensis have been 
examined, Both reassociation curves are very similar. There are only small fractions 
of highly repetitive sequences in genomes. They contain about 30% moderately 
repetitive sequences that can be subdivided into three parts. The genome size is 
5.65×109 for A. Mississippiensis. Both species are closely related at the molecular 
level. 
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