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 Домашний кролик Oryctolagus cuniculus var. domestica L. относится к тем немногим доме-
стицированным видам, у которых дикий предковый вид существует одновременно с одомашненным 
(M. Carneiro, 2014), что позволяет изучать механизмы, лежащие в основе процессов доместика-
ции. Следует отметить, что понимание генетических основ синдрома доместикации до сих пор 
остается неполным (M.A. Zeder, 2006-2017). Предполагается, что одомашнивание представляет 
собой уникальную форму симбиоза между человеком и доместицированными видами, формирую-
щими общую нишу обитания (M.A. Zeder, 2012). Исследования симбиотических партнеров позво-
ляют накапливать информацию о путях адаптации к такой нише, в том числе у человека. В этой 
связи важность изучения домашнего кролика трудно переоценить хотя бы потому, что на протя-
жении многих десятилетий он остается одной из основных моделей в биомедицинских эксперимен-
тах (K.M. El-Bayomi, 2013). Уникальные физиологические особенности кролика объясняют его ши-
рокое использование при выявлении закономерностей развития и течения многих заболеваний чело-
века. В то же время мы не обнаружили работ, систематизирующих современные сведения по фун-
даментальной биологии этого доместицированного вида в сравнении с его дикой предковой формой. 
Задача настоящего обзора — суммировать данные о популяционно-генетической структуре 
(M. Carneiro, 2014; A.D.  Stock, 1976), распределении геномных элементов (M. Carneiro, 2011), 
составе микробиомов (M.S. Gómez-Conde, 2009), морфометрических характеристиках и физиоло-
гических особенностях (С.Н. Боголюбский, 1959) домашнего кролика и предкового подвида евро-
пейского кролика, в том числе определяющих значение O. cuniculus var. domestica не только как 
хозяйственно ценного вида, но и как модельного объекта в различных областях биомедицины. 
Представленный сравнительный анализ позволяет выделить ряд фенотипических характеристик 
(J.L. Hendrikse, 2007; I. Brusini, 2018; P.S. Ungar, 2010), а также группу молекулярно-генетиче-
ских маркеров геномной ДНК, дифференцирующих домашнего кролика от предкового вида 
(M. Sparwel, 2019). Изучение распределения аллелей различных мобильных генетических элемен-
тов, микросателлитов, отдельных структурных генов, вовлеченных в процесс доместикации до-
машнего кролика, может способствовать повышению эффективности управления генетическими 
ресурсами не только у этого вида, но и у других домашних животных, что необходимо как в ме-
дико-биологических исследованиях, так и для решения задач селекционной работы.  
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Исследование особенностей генетической структуры доместициро-
ванных видов составляет обязательное условие для разработок методов 
управления генетическими ресурсами хозяйственно ценных животных. До-
машний кролик Oryctolagus cuniculus var. domestica L. относится к тем немно-
гим доместицированным видам, у которых дикий предковый вид суще-
ствует одновременно с одомашненным, что позволяет изучать механизмы, 
лежащие в основе процессов доместикации.  

Вопросы кролиководства в последнее время активно разрабатыва-
ются, так как, по прогнозам «IndexBox, Inc.» (Великобритания), рост миро-
вого производства крольчатины сохранит текущий тренд с ожидаемым еже-
годным приростом объема рынка около +2,3 % (до 1,8 млн т к 2025 году) 
(https://meatinfo.ru). В то же время мы не обнаружили работ, обобщающих 
современные сведения по фундаментальной биологии этого доместициро-
ванного вида.  

Задача настоящего обзора заключалась в сравнительном анализе 
данных о популяционно-генетической структуре, распределении геномных 
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элементов и фенотипических характеристиках домашнего кролика и его 
предкового подвида европейского кролика, а также о структуре микробиома 
и физиологических особенностях, определяющих свойства домашнего кро-
лика как модельного объекта в различных областях биомедицины. 

Домашний кролик как объект исследований и исполь-
зования. Домашний кролик (Oryctolagus cuniculus var. domestica L.) доста-
точно давно разделяет общую нишу с человеком. Одомашнивание (доме-
стикация) — количественный признак, диапазон которого варьирует от жи-
вотных, испытывающих антропогенное давление, до максимально домести-
цированных и формирующих общую нишу с человеком (1). На сегодняш-
ний день не существует единого мнения, что же представляет собой доме-
стикация и доместикационный синдром, общий для таксономически уда-
ленных видов (2-4). По мнению ряда исследователей (2), одомашнивание — 
это уникальная форма симбиоза между человеком и доместицированными 
видами, сосуществующими в единой экологической нише.  

Новый геологический период, в котором человеческая деятельность 
превратилась в планетарную преобразующую силу, получивший название 
антропоцен (5), влияет на приспособленность животных к условиям оби-
таниях посредством вмешательства в их жизненные циклы. В целом мо-
дель доместикации свидетельствует о том, что мишенью отбора служит не 
один вид, а их сообщество, то есть происходит коэволюция животных, 
человека и других симбионтов, в том числе входящих в состав микробиома 
у разных видов (1). Изучение механизмов доместикации вносит суще-
ственный вклад в понимание формообразования, искусственного отбора, 
методологии управления генофондами, породообразования и иных микро-
эволюционных процессов.  

Европейский кролик (Oryctolagus cuniculus L.) — единственный при-
знанный родоначальник домашнего кролика, которого в настоящее время 
считают важным сельскохозяйственным видом благодаря высокоценному 
диетическому мясу (оно усваивается организмом человека на 90 %), высо-
кой продуктивности, скороспелости, относительной неприхотливости в 
уходе, использованию в пушной промышленности, а также уникальным 
объектом биомедицинских экспериментов в связи с особенностями физио-
логии (6). Кролики как вид лабораторных млекопитающих существенно 
ближе генетически и физиологически к человеку. Кроме того, многопло-
дие и короткий репродуктивный период делают их наиболее удобной мо-
делью для исследований по сравнению с другими доместицированными 
видами млекопитающих.  

Из-за короткой продолжительности жизни, относительно неболь-
ших сроков беременности, многоплодия, низкой стоимости и доступности 
геномной и протеомной информации домашний кролик заполняет разрыв 
между мелкими лабораторными животными — мышами и крысами и более 
крупными животными (собаки и обезьяны) при необходимости экстрапо-
лировать экспериментальные данные, получаемые на модельных объектах, 
на человека. В ряде случаев это играет особо важную роль — например, при 
доклиническом тестировании лекарств и диагностических методов (7). Од-
ним из наглядных вкладов кроликов в медицину служит открытие самого 
мощного гиполипидемического препарата статина (8). При развитии тера-
певтических методов достаточно давно стало очевидно, что многие бо-
лезни человека не могут быть должным образом исследованы на мелких 
мышевидных грызунах. Многие клинические испытания оказались не-
удачными — возможно, потому что эксперименты первоначально проводи-
лись именно на этих объектах. Кролик служит альтернативной моделью 
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для изучения заболеваний человека и выяснения тех специфических во-
просов, которые не могут быть решены на грызунах, что делает кролика 
ценным объектом как в медико-биологических, так и в фундаментальных 
исследованиях (9). Примером могут служить наследственные заболевания, 
широко распространенные у человека (аортальный атеросклероз, ката-
ракта, гипертония, гипертрофическая кардиомиопатия, эпилепсия, осте-
опороз и т.д.). Получение трансгенных кроликов и особей с нокаутиро-
ванными генами рассматривают как новый импульс для развития как те-
рапевтических, так и диагностических стратегий в будущем (10).  

Можно ожидать, что сравнительный анализ генома кролика и дру-
гих млекопитающих еще более повысит его полезность как биологической 
модели. Изучение эпигенетических изменений в регуляторных геномных 
элементах будет способствовать обнаружению генных сетей, лежащих в 
основе адаптации животных к факторам экологического стресса, а секве-
нирование геномов кроликов позволит выявлять и сопоставлять критиче-
ские регуляторные элементы этого процесса, структурные гены и их вза-
имодействия у грызунов, зайцеобразных и приматов. 

Домашний кролик относится к числу наиболее поздно одомашнен-
ных видов и характеризуется исключительно высоким фенотипическим раз-
нообразием. Известно более 200 пород кроликов (11), которых разводят как 
в коммерческих, так и в исследовательских целях (12-15). Область коммер-
ческих интересов включает производство мяса, меха, шерсти и терапевти-
ческих белков, кроме того, кроликов используют в качестве домашних пи-
томцев и компаньонов (16-18). На современном этапе продолжается се-
лекционная работа, в которую существенный вклад вносят методы на ос-
нове применения ДНК маркеров, связанных с целевыми признаками 
(marker assistance selection, MAS), и геномной селекции с помощью выяв-
ления ассоциаций полиморфизма SNP структурных генов и регуляторных 
геномных элементов, контролирующих различные метаболические пути, с 
такими хозяйственно важными характеристиками, как мясная и шерстная 
продуктивность, репродукция животных, устойчивость к различным забо-
леваниям (19, 20). К настоящему времени выполнено полное секвениро-
вание генома домашнего кролика (референтный геном представлен в Gen-
Bank NCBI, https://www.ncbi.nlm.nih.gov/assembly/GCF_000003625.3#/def), 
сравнение полногеномных сиквенсов у домашнего и дикого кролика, вы-
делены мононуклеотидные полиморфизмы (single nucleotide polymor-
phisms, SNP), выявлены и описаны геномные участки, полиморфизм ко-
торых ассоциирован с изменчивостью фенотипических характеристик жи-
вотных (21, 22). 

Таксономия домашнего кролика. Кроликов и зайцев относят 
к классу млекопитающие (Mammalia Linnaeus, 1758), отряду Lagomorph 
Brandt, 1855 (зайцеподобные) (всего 91 живущий вид), подразделенному на 
два семейства — Ochotonidae Thomas, 1897 (пищухи) и Leporidae Fischer, 1817 
(зайцы, кролики) (23), которые эволюционировали на границе мелового и 
палеогенового периодов примерно 53 млн лет назад и находятся в той же 
основной группе млекопитающих, что грызуны и приматы (24). Видовые 
особенности строения органов и систем организма служат основанием для 
разделения кроликов и зайцев на два весьма схожих внешне, но отдельных 
вида. Кариотип у этих двух видов разный: у кроликов — 44 хромосомы, у 
зайцев — 48 (25-28).  

История происхождения  домашнего  кролика. Предполага-
ется, что приручение кроликов началось примерно 12 тыс. лет назад (29). 
Первые документальные записи о диких предках домашнего кролика, 
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вовлеченного в процесс одомашнивания из географически ограниченной 
популяции Пиренейского полуострова и юго-запада Франции, созданы 
римлянами. Археологические данные показывают, что на этих террито-
риях кролики широко использовались в период палеолита, мезолита и 
раннего (30, 31). 

Есть исторические свидетельства того, что кролики были первыми 
животными, содержащимися в неволе на Пиренейском полуострове во 
время римской оккупации в I веке до н.э., где их выдерживали в больших 
корпусах для производства мяса (32). Марк Теренций Варрон (Marcus 
Terentius Varro), римский ученый-энциклопедист и писатель I века до н. э., 
содержал кроликов совместно с зайцами в лепорариях (клетках для содер-
жания диких животных) (33) и откармливал до убоя (34), однако такая 
форма содержания существенно не влияла на поведенческие характери-
стики животных (35).  

Исторические записи дают основание предположить, что направ-
ленная селекционная работа с кроликами, вероятно, началась около 600 
года н.э. во французских монастырях по указу Папы Григория I Великого 
(Gregorius PP. I), утверждавшего, что тушки новорожденных крольчат не 
следует воспринимать как мясо, поэтому их можно употреблять в пищу во 
время поста (11, 32, 36). Позже были выявлены многочисленные ошибки 
цитирования написанного латынью манускрипта конца VI века. Таким об-
разом, идея о том, что во время поста крольчатина пользовалась популяр-
ностью, не подкреплена документально (37). 

Известно, что кроликов намеренно завозили на территорию Европы 
в середине X века, так как уже тогда их мясо считалось деликатесом (36). 
Первые морфологические изменения скелета (затылочных костей, мечевид-
ных отростков грудной кости, акромионов лопаток) совпадают с ранними 
данными о кроликах как домашних животных (ХVIII век) (36).  

Одомашнивание кроликов, как и других видов, было результатом 
непрерывного динамичного процесса, который отражает постепенные вза-
имодействия между людьми и животными (38). Необходимо рассматривать 
одомашнивание и связанные с ним биологические изменения как единый 
процесс (3). Он включает отношения человека и доместицируемых живот-
ных и преобразование этих отношений в пространстве и времени, в том 
числе интенсивность давления искусственного отбора, влекущего как изме-
нения генетической структуры, так и появление новых морфологических 
форм у рассматриваемых объектов. На кроликов охотились во II тысячеле-
тии до н.э., помещали в римские лепорарии, перевозили на средиземно-
морские острова, содержали в искусственных условиях, способствовали их 
размножению при клеточном содержании. В результате только в XVIII веке 
кролики приобрели первые фенотипические признаки доместицированных 
(отличающие этих особей от диких), и их стали разводить в качестве до-
машних животных. Ни один из перечисленных этапов не может классифи-
цироваться как специальный «шаг» одомашнивания, но в совокупности у 
кроликов они сформировали комплекс признаков, соответствующих до-
машним животным (37). 

С начала IX века благодаря финикийским торговцам в Средиземно-
морье (Плодородный полумесяц) началось глобальное распространение 
кроликов в качестве домашних животных, которых разводили на мясо и 
шкурки. Позже (в средние века) кроликов завезли на Британские и другие 
острова северо-восточной части Атлантического океана, а также в Австра-
лию, Чили, Новую Зеландию, Северную и Южную Африку.  

Современные породы кроликов характеризуются широким феноти-
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пическим разнообразием, ассоциированным с комплексом сложных мо-
лекулярно-генетических механизмов (11). Домашние кролики значительно 
отличаются от диких предков и имеют множество морфологических вариа-
ций по таким признакам, как живая масса, конституция, качество и окраска 
волосяного покрова, длина уха, строение черепа, изменение размеров го-
ловного мозга и пр., а также поведенческие черты, такие как снижение 
уровня страха и агрессивности (39). 

Морфологические и анатомические  различия д оме с т и -
цир о в анно го  кр о лика  и  д ико го  пр ед ка. Доместицированные 
формы кроликов отличаются от дикого предка морфологией затылочных 
костей, мечевидного отростка грудной кости, акромиона лопаток, позвон-
ков (отростки более разветвленные и утолщенные), нижней челюсти и по-
ложением слухового прохода у кроликов с одним повисшим ухом (полувис-
лоухие). Соотношение живой массы диких и одомашненных кроликов со-
ставляет 1:2,17, длины тела — 1:1,41, объема черепа — 1:1,15. Таким обра-
зом, размер черепа и, следовательно, головного мозга, как показывает 
оценка промеров тела у диких и домашних особей, увеличились незначи-
тельно, что объясняется малой шириной черепа относительно его длины у 
всех домашних кроликов. Для одомашненных видов характерно отсутствие 
на костях резко выраженных бугров и шероховатостей в местах прикрепле-
ния мышц, что обусловлено общим ослаблением мускулатуры (40).  

При увеличении размеров тела у кроликов наблюдаются изменения 
шейных позвонков: по степени выраженности поперечных отростков тре-
тий позвонок становится похожим на четвертый, который, в свою очередь, 
приближается по форме к пятому (40). 

Формообразование, морфологические  ра зличия. Наиболее 
информативно характеризует морфологическое разнообразие череп с уче-
том его сложной организации уже на стадии эмбрионального развития 
(нервный гребень, глоточная арка, дерматокраниум и эндокран) (40, 41). 
Обнаружено, что общее число гетерохронных (происходящих с расхожде-
нием по времени, неравномерно) событий, приводящих к изменениям 
размеров и формы органов и их функций в эволюционных временных мас-
штабах, велико у собаки, кошки, домашней лошади, овцы, ламы и кро-
лика (42). В связи с тем, что морфологические преобразования при пере-
ходе от дикого предка к доместицированному представителю опосредо-
ваны, в том числе некоторыми видоспецифическими процессами, и про-
являются с различной интенсивностью, установление общих анатомиче-
ских признаков, характерных для домашних животных, не следует прини-
мать как показатель «синдрома одомашнивания» (43). Видоспецифичное 
строение черепа и изменение его пропорций в процессе роста, вероятно, 
представляет собой один из наиболее важных факторов, обеспечивающих 
морфологическое разнообразие (44).  

Неизометричный (аллометрический) рост формирует потенциал для 
морфологической изменчивости (45), так как даже при незначительных из-
менениях размера тела приводит к различным пропорциям у животных (46). 
Напротив, изометрический рост подразумевает, что две особи разного раз-
мера, как правило, схожи в пропорциях тела. Разность размеров черепа кро-
ликов, одомашненных в средние века (32), не определена количественно, 
но фенотипически их черепа значительно различаются (11). Высота венеч-
ного шва указывает на положительную аллометрию у всех исследованных 
особей, что предположительно связано с ускоренным ростом в постна-
тальный период. Отсюда следует, что синдром одомашнивания для кролика, 
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по-видимому, характерен только в период эмбриогенеза (47). 

Сравнительные морфометрические показатели диких (Oryctolagus cuniculus L.) и 
доместицированных кроликов (Oryctolagus cuniculus var. domestica L.) (M±SEM) 
(48) 

Вид 
Живая  
масса, кг 

Объем 
мозга, мл 

Уменьшение минда-
левидного тела, % 

Объем медиальной 
лобной коры, % 

Домашний кролик 4,12±0,25 9,55±0,35 10,1 12,1 
Дикий предок 
домашнего кролика 1,07±0,04 7,98±0,26 8,7 11,1 

 

Выявлено снижение объема мозга относительно размеров черепа у 
домашних животных по сравнению с их дикими предками (48). Так, не-
смотря на большую живую массу домашних кроликов по сравнению с ди-
кими (табл.), они обладают незначительно бóльшим абсолютным размером 
мозга (см. табл.), сокращение правого и левого миндалевидного тела у до-
местицированного кролика было больше, объем правой и левой медиальной 
лобной коры увеличился. Это может быть одним из факторов снижения 
страха и агрессивности по отношению к человеку со стороны доместици-
рованных видов, так как уменьшение размеров миндалины при относитель-
ном увеличении медиальной префронтальной коры у домашних животных, 
в том числе у кроликов, по сравнению с дикими особями влечет изменения 
безусловного рефлекторного поведения (49, 50). Например, у кроликов, 
приспособленных к жизни в неволе и к тесному контакту с человеком, про-
явление защитного рефлекса снижено и опосредовано отсутствием необхо-
димости типа поведения «бой или бегство» (51).  

Данные о средних показателях размеров черепа и зубных дуг свиде-
тельствуют о том, что у диких кроликов череп несколько шире и короче, 
чем у домашних. Домашние кролики имеют относительно длинный череп с 
носовой костью, выступающей вперед над резцами, тогда как у диких кро-
ликов череп и носовая кость относительно короткие. Удлинение корней 
резцов и заболевания типа пародонтоза чаще наблюдаются у домашних кро-
ликов (52-54). Рентгенограммы выявляют у домашних кроликов относи-
тельно высокие коронки по сравнению с дикими животными, что обуслов-
лено разным характером питания (55, 56) и, возможно, также зависит от 
антропогенных факторов, воздействующих на животных (55). Зубы с длин-
ными коронками и коротким корнем компенсируются интенсивным исти-
ранием во время приема пищи, свойственным грызунам, и рассматриваются 
как эволюционная адаптация к высокой жесткости (абразивности) растений 
вследствие повышенного содержания кремнезема (характерного для фито-
литов в травах) (52, 57-59).  

У домашнего кролика выявлено смещение точек прикрепления 
мышц, например положение затылочного бугорка. Выемка угла нижней че-
люсти (antegonial notch of the mandible) находится на вертикальной линии 
относительно последних моляров у диких кроликов, тогда как у домашних 
она расположена сзади. Диастема между двумя передними резцами также 
зависит от изменения формы черепа. Эволюция черепа и нижней челюсти 
у кроликов регулировалась экологической адаптацией (60), включая локо-
моцию (перемещение животных в пространстве, обусловленное их актив-
ными действиями) (61) и типы питания (62, 63). Постоянный износ зубов 
с длинными коронками и коротким корнем в основном связан с абразив-
ным питанием вследствие повышенного присутствия лигнина, целлюлозы 
и твердых силикатных фитолитов в травах и других растениях (64). Ветвь 
нижней челюсти выше относительно положения углового отростка, который 
сдвинут дорсально, что приводит к уменьшению расстояния между сус-
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тавами челюсти и мышцами углового отростка (глубокая и поверхностная 
жевательная мышца musculus masseter) у домашних кроликов по сравне-
нию с дикими (65). Часть нижней челюсти, которая лежит вентрально-
каудально к выемке угла нижней челюсти (доходит до конца задней дор-
сальной точки углового отростка), у домашних кроликов более выражена, 
чем у их диких предков. Дикие кролики отличаются от домашних сильно 
развитыми челюстными мышцами и увеличенной силой прикуса, что 
обеспечивается меньшей длиной черепа и вертикально расположенными 
мышцами челюсти, тогда как в удлиненном черепе мышцы располагаются 
под углом и сила укуса уменьшается (66). Вследствие употребления кро-
ликами большого количества сена (67) происходит ретроградное удлине-
ние корня зуба, что приводит к различным патологическим процессам и 
снижению аппетита (68, 69). 

Разнообразие микробиоты кишечного тракта диких и  
доместицированных кроликов. Развитие микробиоты кишечника 
млекопитающих начинается с колонизации стерильного желудочно-кишеч-
ного тракта новорожденного животного бактериями посредством верти-
кального переноса от матери к потомству (70). Бифидобактерии играют 
ключевую роль в различных биологических процессах, таких как подавле-
ние развития гнилостных и болезнетворных микроорганизмов, а также спо-
собность к перевариванию углеводов (71). 

Bifidobacterium longum и Bifidobacterium adolescentis присутствуют со-
ответственно у 95,5 и 91,0 % всех видов млекопитающих, Bifidobacterium 
pseudolongum и Bifidobacterium bifidum — у 85,0 %. Установлено, что бифидо-
бактериальное биоразнообразие, в том числе обилие в микробиоме таких 
видов, как B. magnum, B. bifidum, B. boum, B. mongoliense, B. new_taxa_10, 
B. new_taxa_50, B. new_taxa_23, B. new_taxa_59, B. new_taxa_54 (72), у одо-
машненных видов выше, чем у диких, что подтверждает гипотезу о том, что 
контакт с человеком, образ жизни в неволе и давление искусственного от-
бора способствуют приобретению млекопитающими новых бифидобактери-
альных таксонов.  

У диких кроликов охарактеризованы 58 различных типов микро-
биома (72), которые отличаются от таковых у домашних. Особенности пи-
тания диких кроликов в значительной степени обусловлены их ареалом (73), 
доступностью кормовых ресурсов, давлением хищников и плотностью по-
пуляции. Травы с высоким содержанием структурных полисахаридов служат 
им основным источником корма (74).  

Ферментативные показатели, значения концентрации и разнообра-
зия бактериального сообщества желудочно-кишечного тракта диких и до-
машних кроликов имеют значимые различия: pH слепой кишки диких кро-
ликов более кислый, содержания аммиака ниже, а концентрация летучих 
жирных кислот повышена относительно соответствующих показателей у до-
машних кроликов (75).  

Валериановая кислота, продуцируемая микробиомом кишечника, 
обнаружена у 87 % домашних кроликов и только у 68 % диких. Присутствие 
изобутирата и изовалериановой кислоты характерны только для диких кро-
ликов, причем выявляется лишь у 25 % животных. Несмотря на то, что 
молярная доля ацетатов у диких кроликов ниже, доля бутиратов выше по 
сравнению с соответствующим показателем у одомашненных (75).  

Известно, что у домашних кроликов количество растворимой клет-
чатки в рационе влияет на бактериальное разнообразие (75). Бактериальные 
профили различаются не только между дикими и домашними животными, 
но и между группами с неодинаковым типом питания (малое и большое 
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количество растворимых волокон). Различия в обилии бактерий у домаш-
них кроликов зависит от доли растворимой клетчатки в рационе (большое 
поступление легкоусвояемых веществ в слепую кишку способствует размно-
жению бактерий) (76, 77). У диких особей сухое вещество (в расчете на 1 кг 
живой массы) усваивает на 55 % лучше, чем у доместицированных кроликов 
(соответственно 58 и 37 г сухого вещества на 1 кг живой массы) (78). 

Генетические  преобразования в  процессе  доместика-
ции. Как отмечалось выше, европейский кролик (O. cuniculus) — един-
ственный признанный родоначальник домашних кроликов. Этот вид рас-
пространен на Пиренейском полуострове, где примерно 1,8 млн лет назад 
произошло его расхождение на два подвида — О. cuniculus algirus, обитав-
ший в юго-западной части Пиренейского полуострова, и О. cuniculus cunic-
ulus, ареал которого включал северо-восток Пиренейского полуострова и 
Францию (21).  

Несмотря на то, что вторичный контакт в плейстоцене привел к 
генетическому сходству обоих подвидов, О. c. algirus и О. с. cuniculus со-
храняют выраженную дифференциацию (79). Выявлены существенные 
различия по полиморфизму участков хромосомы Х в перицентромерном 
районе и дистальных участках, прилегающих к теломерам. Предполага-
ется, что именно перицентромерная область Х-хромосомы может быть во-
влечена в детерминацию элементов репродуктивной изоляции между двумя 
подвидами (80).  

Известно, что степень внутрипородного и видового генетического 
полиморфизма по некоторым ДНК маркерам у кроликов составляют 0,2 % 
(9), а от дикого предка современный кролик отличается на 60 %. Породы 
кроликов сравнительно молодые, коэффициент инбридинга субпопуляций 
относительно всей популяции (корреляция между случайно отобранными 
гаметами в пределах субпопуляции FST) (81) равен 17,9 %. Это дает основа-
ния предполагать, что кролики, которые были предшественниками пород, 
содержались в виде закрытых генофондов, что способствовало накоплению 
породных популяционно-генетических различий (21). Результаты ретро-
спективного анализа популяционно генетических процессов показывают 
(82), что начальная популяция кроликов, вовлеченная в доместикацию, 
насчитывала менее 1200 особей (9). 

Изменения, которые были обнаружены в таких структурных генах, 
как GPC3 (https://www.genecards.org/cgi-bin/carddisp.pl?gene=GPC3) и GPC4 
(https://www.genecards.org/cgi-bin/carddisp.pl?gene=GPC4), кодирующих бел-
ки Glypican-3 и Glypican-4, вовлеченные в контроль клеточного деления, ука-
зывают на влияние искусственного отбора (83, 84). Генные сети, участвую-
щие в контроле клеточного деления, в том числе гены GPC3 и GPC4, могут 
быть опосредованной мишенью отбора, поскольку размер тела исторически 
представляет собой первый селекционируемый признак у кроликов (32).  

Одомашнивание кролика, судя по имеющимся данным о гаплотипах 
D-петли митохондриальной ДНК, видимо, стало причиной заметной по-
тери части генетического разнообразия, как и у большинства одомашнен-
ных видов. Эффект бутылочного горлышка — общая черта одомашнивания, 
которое приводит к снижению генетической изменчивости по митохондри-
альной ДНК, что коррелирует со уменьшением эффективности отбора (85). 
Наблюдается постоянное снижение генетической изменчивости по микро-
сателлитным локусам, митохондриальной ДНК и гену, кодирующему фак-
тор транскрипции (Sex-Determining Region Y Protein, SRY) (https://www.ge-
necards.org/cgi-bin/carddisp.pl?gene=SRY, 86), что, вероятно, объясняется ма-
лыми популяциями кроликов, которых исторически разводили изолированно 
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(9). Для домашнего кролика характерна повышенная экспрессия генов sox6 
(фактор регуляции транскрипции SOX6) (https://www.genecards.org/cgi-
bin/carddisp.pl?gene=SOX6), а также prom1 (Prominin 1) (https://www.ge-
necards.org/cgi-bin/carddisp.pl?gene=PROM1&keywords=PROM1), кодирующего 
антиген CD133. Оба этих гена вовлечены в модуляцию развития мозга, и 
уровни их экспрессии были выше у доместицированных видов (87). 

Некоторые из известных генетических процессов, ассоциированных 
с одомашниванием и связанных с фенотипом, происходят в одних и тех же 
генах у разных видов домашних животных. Например, определенный окрас 
шерсти у собак (88), свиней (89), лошадей (90) и перьев у кур (91) ассоци-
ирован с мутациями гена, кодирующего агути-меланокортиновый 1 рецеп-
тор (MC1R) (92). У лабораторных линий мышей обнаружена мутация по 
гену ASIP (Agouti Signaling Protein) в области промотора, связанная с ретро-
вирусной вставкой, которая приводит к появлению у мыши черно-корич-
невого фенотипа. У кроликов, как полагают, существуют три аллеля ASIP, 
включая аллель at, обусловливающий черно-коричневый цвет шерсти (93). 

У домашних кроликов повышенная экспрессия характерна для 
Periplakin (PPL) (цитоскелет-ассоциированный белок) (94), пониженная — 
для myosin 5С (MYO5C, фибриллярный белок, один из главных компонен-
тов сократительных волокон мышечной ткани) (95). Несмотря на это, из-
менения последовательностей цис-элементов, регулирующих экспрессию 
этих генов, не выявлены (87, 96). Известно, что показатели генетической 
изменчивости (гетерозиготность, доля полиморфных локусов, генетиче-
ские расстояния) у домашнего кролика (по результатам исследования 
неравновесного сцепления аллельных вариантов ряда микросателлитов) 
ниже по сравнению с дикими (9, 97). В то же время по ряду других геном-
ных элементов наблюдается повышенный полиморфизм. Так, у некоторых 
линий домашнего кролика выявлено большое число аллельных вариантов 
по белкам спермы (98).  

Вероятно, различие уровней экспрессии некоторых генов у домаш-
них животных и их диких сородичей связано с генетическими преобразо-
ваниями генных сетей, преимущественного отбираемых под влиянием ис-
кусственного отбора. Кроме того, начиная с самых ранних геномных ис-
следований доместицированных видов в сравнении с близкородственными 
дикими обнаруживалось, что искусственный отбор вовлекает в воспроиз-
водство животных с определенными особенностями генов, ассоциирован-
ных с функциями иммунной системы (99). 

Иммуноглобулины (IgG) выступают ключевым компонентом адап-
тивной иммунной системы, связывая распознавание антигена с его элими-
нацией через несколько эффекторных функций. IgG — преобладающий 
сывороточный иммуноглобулин с широким спектром функциональной ак-
тивности, включая связывание с антигенами на клеточной поверхности и 
взаимодействие с системой комплемента (100, 101). Оценка генетического 
разнообразия диких популяций и доместицированных пород по IgG ранее 
проводилась с помощью серологического анализа их полиморфизма по 
отношению к спектрам антигенов (102, 103), на основании чего было до-
казано высокое генетическое разнообразие в популяциях кроликов Пире-
нейского полуострова.  

В геномах млекопитающих среди диспергированных повторов ши-
роко представлены эндогенные ретровирусы — производные экзогенных 
вирусов, утратившие инфекционную полноценность, но сохранившие спо-
собность воспроизводиться через собственную обратную транскриптазу и 
расселяться в новые геномные участки. Сравнение домашнего кролика по 
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распределению эндогенных ретровирусов (Endogenous Retrovirus, ERV) с 
предковым европейским подвидом свидетельствует, как правило, о близости 
их происхождения (21). Ретровирусы интегрируют провирусную копию 
ДНК в зародышевую линию хозяина и передаются по наследству (104). ERV 
идентифицируются в геномах хозяина по их сходству с последовательно-
стями представителей экзогенных ретровирусов, принадлежащих к тому же 
роду (105). Присутствие и перемещения ERV в геноме хозяина приводит к 
перетасовке геномных последовательностей, которая, в том числе, способ-
ствует образованию рекомбинантов эндогенных ретровирусов, а также со-
хранению отдельных ретровирусных участков, например одиночных длин-
ных терминальных повторов (Long Terminal Repeats, solo-LTR) (106). Ши-
рокая распространенность ERV в геномах млекопитающих позволяет ис-
пользовать гомологичные им последовательности для реконструкции фило-
генетических взаимоотношений, в том числе для разных групп кроликов 
(107). В частности, выполнен сравнительный геномный анализ мононук-
леотидных замен (SNP) и распределения эндогенных ретровирусов (ERV) 
у двух подвидов дикого кролика (французский и испанский, O. c. cuniculus 
и O. c. algirus), а также у домашнего кролика. В геноме европейского кро-
лика выявлено высокое разнообразие ERV, сформированное многочислен-
ными эволюционными событиями (одомашнивание, гибридизация и поро-
дообразование) (108). Обнаружено относительно большее сходство распре-
деления ERV между французским подвидом и домашним кроликом по срав-
нению с испанским подвидом. Суммарно у дикого вида наблюдается боль-
шее разнообразие по ERV, чем у домашнего кролика, в то же время выяв-
лено преимущественное размножение отдельных семейств ERV у домести-
цированных животных, в отличии от исходного подвида.  

Молекулярные методы представляют новые инструменты в живот-
новодстве, позволяющие быстро и точно идентифицировать животных, а 
также оценивать их консолидированность, популяционно-генетические 
особенности их формирования, уникальность полиморфизма генов и рас-
пределения ERV может способствовать разработкам методов управления их 
генетическими ресурсами (109). 

Итак, домашний кролик широко используется для решения ряда 
сельскохозяйственных и биомедицинских задач. Кроме того, он представ-
ляет собой один из редких примеров доместицированного вида, живущего 
одновременно с предковым диким видом, что открывает уникальные воз-
можности для исследований самого процесса доместикации и собственно 
«синдрома доместикации», объединяющего виды, принадлежащие удален-
ным таксонам. Важное условие разработки методов управления генетиче-
скими ресурсами этого уникального вида заключается в выявлении фено-
типических характеристик и популяционно-генетических и иных биологи-
ческих особенностей, отличающих домашнего кролика от предкового евро-
пейского подвида. Выполненный сравнительный анализ позволяет выде-
лить ряд фенотипических характеристик, дифференцирующий домашнего 
кролика от предкового вида, а также группу молекулярно-генетических 
маркеров геномной ДНК для идентификации животных и консолидации 
генофонда с целью контроля генетических ресурсов и их использовании в 
селекции с привлечением современных методов. Выявленные закономер-
ности могут быть распространены на других домашних животных, что 
необходимо как в медико-биологических исследованиях, так и для решения 
задач производства и переработки продуктов животноводства. 
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A b s t r a c t  
 

The domestic rabbit (Oryctolagus cuniculus var. domestica L.) belongs to the few domesti-
cated species in which the wild ancestral species exists simultaneously with the domesticated one 
(M. Carneiro, 2014) that allows us to study the mechanisms underlying the processes of domestication. 
It should be noted that the genetic basis of domestication syndrome is still insufficiently studied 
(M.A. Zeder, 2006-2017). It is assumed that domestication is a unique form of symbiosis between 
humans and domesticated species that form a common habitat niche (M.A. Zeder, 2012). Research of 
symbiotic partners of such a niche allows us to accumulate information about the mechanisms of 
adaptation to it, including humans. In this regard, it is difficult to overestimate the importance of 
studying the domestic rabbit, because it has remained one of the main models in biomedical research 
for many decades (K.M. El-Bayomi, 2013). The unique physiological features of the rabbit explain its 
widespread use in the study of many human diseases. At the same time, we have not found any works 
that systematize current information on the fundamental biology of this domesticated species in com-
parison with its wild ancestral form. The purpose of this review is to summarize data on the population 
genetic structure (M. Carneiro, 2014; A.D. Stock, 1976), distribution of genomic elements (M. Car-
neiro, 2011), composition of microbiomes (M.S. Gómez-Conde, 2009), morphometric characteristics 
and physiological features (S.N. Bogolyubskii, 1959) of the domestic rabbit and ancestral subspecies of 
the European rabbit, including those that determine the value of O. cuniculus var. domestica not only 
as an economically valuable species, but also as a model object in various fields of biomedicine. The 
presented comparative analysis allows us to identify a number of phenotypic characteristics (J.L. Hen-
drikse, 2007; I. Brusini, 2018; P.S. Ungar, 2010), as well as a group of molecular genetic markers of 
genomic DNA, differentiating the domestic rabbit from the ancestral species (M. Sparwel, 2019). 
Distribution of alleles of different mobile genetic elements, microsatellites, separate structural genes 
involved in the domestication process of domestic rabbit, can improve the efficiency of genetic re-
sources management of not only this species but also other objects that are used in biomedical research, 
and for solving problems of selection work. 

 

Keywords: domestication syndrome, wild rabbits, domestic rabbits, DNA markers, endoge-
nous retroviruses, polylocus genotyping, microbiota. 
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