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Мета. Дослідити генетичну структуру популяції кролів за поліморфізмом 
локусу гена гормону росту (GH) та визначити алельні і  генотипові 
варіанти за маркерною мутацією c.-78C>T. Методи. Дослідження 
проводили на популяціях кролів порід шиншила та полтавське срібло. 
Генотипування здійснювали методом полімеразної ланцюгової 
реакції – поліморфізму довжин рестрикційних фрагментів (ПЛР – ПДРФ)  
і  подальшим рестрикційним аналізом. ДНК виділяли з  індивідуальних 
зразків цільної крові. Ампліфікацію виконували у  програмованому 
термоциклері MiniAmp (Thermo Fisher Scientific) з  використанням 
специфічних праймерів. Продукти ампліфікації обробляли ендо
нуклеазою рестрикції BstUI. Рестрикційні фрагменти розділяли у 2,0%  
агарозному гелі з додаванням бромистого етидію. На основі отриманих 
даних розраховували фактичний (O) та теоретичний розподіл 
генотипів (E), частоти генотипів і алелів, фактичну (Ho) й очікувану (He)  

ПОЛІМОРФІЗМ ГЕНА 
ГОРМОНУ РОСТУ У ПОПУЛЯЦІЯХ 
КРОЛІВ ПОРІД ШИНШИЛА 
ТА ПОЛТАВСЬКЕ СРІБЛО
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Кріль європейський Oryctolagus cuni
culus є унікальним видом тварин завдя-
ки великій різноманітності порід, ліній 
та популяцій із різними фенотиповими 
варіантами й  господарськи корисними 
ознаками. Традиційна селекція, засно-
вана на  доборі за фенотиповими озна-
ками, є основою сучасного кролівництва 
[1]. Однак молекулярна генетика додає 
новий вимір до  селекційного процесу. 
Визначення генетичної структури попу-
ляції за локусами генів, пов’язаних із про-
дуктивністю, дає змогу збільшити точність 
прогнозування результатів схрещувань, 
що значно підвищує ефективність селек-
ційного процесу [2, 3].

Результати досліджень, отримані вче-
ними різних країн, свідчать про те, що 
одним із перспективних молекулярних 
маркерів для досліджень зв’язку із про-
дуктивними і  репродуктивними ознака-
ми кролів є локус гена гормону росту 
[4, 5]. Ген гормону росту GH  — один із 
ключових генів, що визначають фено-
тип кроля,  — відіграє життєво важливу 
роль у постнатальному розвитку та бере 

участь у регуляції різних біологічних і ме-
таболічних функцій, включаючи нарощу-
вання м’язової маси та ріст кісток  [4]. 
Цей ген розташований на хромосомі 19 
і містить 4 інтрони та 5 екзонів, кодуючи 
білок із 216 амінокислот [5]. 

Загалом мутації гена гормону рос-
ту GH описані для  різних видів сіль-
ськогосподарських тварин: великої 
рогатої худоби [6, 7], кіз [8], овець [9], 
свиней [10]. Алельні варіанти гена гор-
мону росту (GH) у кролів та їхній вплив 
на продуктивність досліджували автори 
праць [4, 11, 12]. Виявлено асоціацію 
між BstUI-поліморфізмом у  положенні 
-78 старт-кодону екзону І гена гормону 
росту (c.-78C>T) і  такими показниками, 
як швидкість росту, маса тіла та якість 
м’яса тварин [13 – 15]. Отримані дані 
ставлять цей локус у  ряд перспектив-
них для досліджень генетичної структури 
різних порід кролів. Проте проведений 
нами аналіз літератури не виявив пуб
лікацій про дослідження поліморфізму 
гена гормону росту в популяціях кролів 
української селекції. 

гетерозиготність відповідно до  загальноприйнятих методик. Статис- 
тичну обробку даних проводили за допомогою програмного 
забезпечення GENALEX 6.5 та Microsoft Excel 2019. Резуль­
тати.  Виявлено BstUI-поліморфізм у  позиції -78 стартового кодону 
екзону I (c.C>T). У досліджених порід кролів переважав гетерозиготний 
генотип СТ з частотою 0,570 у шиншили та 0,605 у полтавького срібла. 
Гомозиготний генотип ТТ траплявся найрідше  — з  частотою 0,17 та 
0,18 відповідно. Частота алеля С становила 0,60, алеля Т  — 0,51 
у  популяції кролів породи шиншила; у  полтавського срібла частоти 
цих алелів перебували на  рівні 0,51 та 0,48 відповідно. Результати 
досліджень засвідчили, що обидві дослідні популяції за локусом GH 
перебувають у  стані генетичної рівноваги за Харді — Вайнбергом, що 
свідчить про відсутність мікроеволюційних змін у процесі їх відтворення. 
Висновки. Особливості розподілу особин за різними генотипами гена 
GH у  популяціях кролів обох порід, виявлені в  цьому дослідженні, 
обґрунтовують необхідність подальших досліджень зі  встановлення 
асоціативного зв’язку між алельними варіантами гена гормону росту 
і  кількісними та якісними показниками продуктивності цього виду 
сільськогосподарських тварин.

Ключові слова: поліморфізм, ген GH, алель, генотип, кролі. 
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Мета досліджень  — проаналізувати 
генетичну структуру популяції кролів за 
SNP c.-78C>T у локусі гена гормону росту 
та визначити частоту алелів і генотипів.

Матеріали і  методи досліджень. 
Дослідження проводили у відділі генети-
ки і біотехнології тварин Інституту розве-
дення і генетики тварин імені М.В. Зубця 
НААН та на експериментальній кролефер-
мі Черкаської дослідної станції біоресурсів 
НААН. Як об’єкт досліджень використали 
популяції кролів порід шиншила (16 гол.) 
та полтавське срібло (38 гол.). Геномну 
ДНК виділяли з  індивідуальних зразків із 
використанням набору реагентів «ДНК-
сорб-В» (AmpliSense Biotechnologies) згід-
но з інструкцією виробника.

Для ампліфікації ділянки гена гормо-
ну росту (GH) у  позиції -78 стартового 
кодону екзону І використовували оліго-
нуклеотиди: GTA TAG TGG GAT GGG 
GTT GG; TTA CGC TCC CAT TCA GAA 
GC [5]. Ампліфікацію проводили у програ-
мованому термоциклері MiniAmp (Thermo 
Fisher Scientific, США) у реакційній суміші 
об’ємом 10 µL з концентрацією праймерів 
0,2 мкМ за програмою: початкова стадія 
денатурації (95 °C протягом 2 хв), 30 ци-
клів ампліфікації (денатурація при 95 °C 
протягом 30 с, відпал при 60 °C протягом 
30 с і елонгація при 72 °C протягом 30 с), 
кінцева стадія подовження (при 72 °C 
протягом 5 хв). Продукт ампліфікації об-
робляли ендонуклеазою рестрикції BstUI 
згідно з  вимогами виробника (Thermo 
Scientific, США). Рестрикційні фрагменти 
розділяли у 2,0% агарозному гелі з дода-
ванням бромистого етидію (Sigma-Aldrich, 
США). Розмір ампліфікованих фрагмен-
тів гена GH (SNP c.-78 C>T) визначали 
за використання маркера молекулярних 
мас 50 bp DNA Ladder (Thermo Scientific, 
США).

Генетико-популяційні параметри дос
лідної групи кролів аналізували методом 
оцінювання частот генотипів і  алелів, 
рівня очікуваної (Не) і фактичної (Но) ге-
терозиготностей, фактичного (О) і теоре-
тичного (Е) розподілу генотипів, величини 
індексу фіксації Райта та відповідності 
розподілу генотипів стану рівноваги за 

Харді — Вайнбергом. Статистичну оброб-
ку даних проводили за допомогою про-
грамного забезпечення GENALEX 6.5 та 
Microsoft Excel 2019 [16].

Результати досліджень. Встановлено 
наявність BstUI-поліморфізму (c.-78C>T) 
у локусі гена гормону росту в позиції -78 
відносно стартового кодону екзону I. Цей 
поліморфізм представлений алелями C 
і T, що визначають генотипи CC, CT та 
TT. Рестрикційний аналіз із використан-
ням BstUI підтвердив наявність цього по-
ліморфізму, що узгоджується з  даними 
GenBank (HE646284.1) та літературни-
ми джерелами [4]. В ампліконі виявле-
но один сайт рестрикції BstUI, наявність 
якого відповідає алелю C, а його відсут-
ність — алелю T.

Розмір амплікону становив 231 п.н. 
Генотип СС представлений на електро-
фореграмі фрагментами 169 і 62 п.н., ге-
нотип ТТ — фрагментом 231 п.н., а гено-
тип СТ — фрагментами 231, 169, 62 п.н. 
(рис. 1). Для обох популяцій відмічено 
превалювання частоти алелю С над  Т, 
що у  випадку з  породою кролів полтав-
ське срібло є менш вираженим (0,51 про-
ти 0,48) порівняно із породою шиншила 
(0,6 проти 0,4).

Отримані дані співставні з результата-
ми, одержаними дослідниками на  інших 
популяціях кролів. Так, вища частота але-
ля С була зафіксована у дослідженні по-
пуляції новозеландських білих кролів [17].

Аналогічні результати було отрима-
но під час дослідження каліфорнійських 
порід кролів [11]: частоти алелів С та 
Т становили 0,625 та 0,375 відповідно. 
Натомість, у  кролів породи картатий 
велетень [4] спостерігали протилежну 
тенденцію  — частота алеля Т (0,594) 
перевищувала частоту алеля С (0,406). 
Подібні результати отримано під час до-
слідження лінії APRI [18]: частоти алелів 
Т та С становили 0,540 і 0,460 відповідно.

У результаті нашого дослідження 
встановлено частоти генотипів за SNP 
c.-78C>T у локусі гена GH: у кролів поро-
ди шиншила — 0,300 (СС), 0,530 (СТ) та 
0,170 (ТТ); у полтавського срібла — 0,211 
(СС), 0,605 (СТ) та 0,170 (ТТ). В обох 
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популяціях переважали гетерозиготи СТ 
(понад 50%). Частоти гомозигот СС та ТТ 
були дещо вищими у шиншили. Це свід-
чить про високий рівень генетичної мінли-
вості за цим маркером в обох популяціях. 
Висока гетерозиготність може бути зумов-
лена тривалою ізоляцією та ефективною 
селекційною роботою. Статистично зна-
чущі відмінності між породами за частота-
ми генотипів СС та ТТ (p<0,05) вказують 
на можливий вплив селекції на цей локус.

Аналіз розподілу генотипів у популяці-
ях кролів порід шиншила та полтавське 
срібло за критерієм χ2 не виявив ста-
тистично значущих відхилень фактичної 
гетерозиготності від очікуваної за зако-
ном Харді  — Вайнберга (таблиця). Це 
є свідченням того, що обидві популяції 
перебувають у стані генетичної рівноваги, 
тобто в них відсутні такі активні процеси, 
як мутації та дрейф генів, які б суттєво 
змінювали їхню генетичну структуру. 

Аналіз генетичної структури популяції 
кролів порід шиншила і полтавське срібло 
показав, що фактична гетерозиготність 

(Но) суттєво перевищує очікуване значен-
ня (Не) в обох випадках (рис. 2). 

Розподіл генотипів демонструє від’єм-
ні значення індексу фіксації (Fis =  – 0,31 
для шиншили та Fis =  –1,31 для полтав-
ського срібла), що вказує на  надлишок 
гетерозигот в обох популяціях. Попри це, 
обидві популяції демонструють відповід-
ність розподілу генотипів очікуваному за 
законом Харді — Вайнберга, що свідчить 
про відсутність інтенсивного інбридингу 
та сприяє збереженню високого рівня ге-
нетичного різноманіття. Надлишок гете-
розигот може підвищувати адаптивність 
популяцій до змін умов середовища. Слід 
зазначити, що цей аналіз ґрунтується 
на припущенні про відсутність інших фак-
торів, що могли б вплинути на генетичну 
структуру популяцій, та враховує віднос-
но невеликі розміри вибірок. Кількість 
ефективних алелів (nе) у  дослідженому 
локусі досягає майже максимального зна-
чення для  двоалельної системи  — ста-
новить 1,91 у шиншили та 2,04 у полтав-
ського срібла. 

1 2 3 4 5 6 7 M 8 9 10  

Рис. 1. Електрофореграма продуктів рестрикції фрагмента гена гормону росту кролів 
породи шиншила: 1 – 4, 6, 8, 9 — гетерозиготи СТ; 7, 10 — гомозиготи СС

Відповідність розподілу частот генотипів за локусом GH (c.–78C>T) стану генетичної 
рівноваги у дослідній популяції кролів

Популяційно-генетичні параметри Шиншила Полтавське срібло

СС СТ ТТ СС СТ ТТ

Фактична гетерозиготність (О) 26 57 17 21 60 18
Очікувана гетерозиготність (Е) 30,2 49,2 20,2 26,3 49,9 23,7
(О  –  Е)2/E 0,58 1,23 0,51 1,07 2,04 1,37
   χ2 2,32, p > 0,01 4,48, p>0,05 



ГЕНЕТИКА,
СЕЛЕКЦІЯ, БІОТЕХНОЛОГІЯ

Поліморфізм гена гормону росту у популяціях  
кролів порід шиншила та полтавське срібло

472025, № 1 (862) Вісник аграрної науки

Це дослідження є початковим етапом за-
планованої роботи з вивчення однонуклео
тидного поліморфізму генів, асоційованих 
із репродуктивними та продуктивними  
ознаками кролів. Відбір генів та їхніх діля-
нок для аналізу однонуклеотидних замін 

здійснювали з огляду на значення цих генів 
для практичного кролівництва. Такий підхід 
забезпечує не лише наукову новизну, а й 
практичну значущість дослідження, оскіль-
ки його результати можуть бути оператив-
но впроваджені в селекційні програми.

У досліджених популяціях кролів порід 
шиншила та полтавське срібло виявлено 
BstUI-поліморфізм (c.-78C>T) в локусі гена 
GH, що локалізується в позиції -78 віднос-
но стартового кодону екзону I. Найбільшу 
частоту мав гетерозиготний генотип 
СТ: 0,570 у шиншили і  0,605 у  полтав-
ського срібла. Гомозиготний генотип 
ТТ з частотами 0,17 і 0,18 відповідно був 

найменш поширеним. Частоти алелів С  
та Т у популяції шиншили становили 0,60 
і  0,51, а  у полтавського срібла  — 0,51 
і 0,48 відповідно. Отримані дані щодо роз-
поділу генотипів гена GH відкривають 
перспективи для  подальшого вивчення 
зв’язку між генетичними варіантами гена 
гормону росту та продуктивними яко-
стями цих тварин.
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Growth hormone gene polymorphism in 
Chinchilla and Poltava silver rabbit popula-
tions

Goal. To study the genetic structure of the 
rabbit population based on the polymorphism 
of the growth hormone (GH) gene locus, and to 
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determine allelic and genotypic variants based 
on the marker mutation c.78C>T. Methods. The 
study was conducted on Chinchilla and Poltava 
silver rabbit populations. Genotyping was per-
formed by polymerase chain reaction–restriction 
fragment length polymorphism (PCR–RFLP) 
and subsequent restriction analysis. DNA was 
isolated from individual whole blood samples. 
Amplification was performed in a MiniAmp 
programmable thermal cycler (Thermo Fisher 
Scientific) using specific primers. Amplification 
products were treated with BstUI restriction en-
donuclease. Restriction fragments were sepa-
rated in a 2.0% agarose gel with the addition of 
ethidium bromide. Based on the obtained data, 
the actual (O) and theoretical distribution of 
genotypes (E), genotype and allele frequencies, 
actual (Ho), and expected (He) heterozygosity 
were calculated in accordance with generally 
accepted methods. Statistical data processing 
was performed using GENALEX 6.5 software 
and Microsoft Excel 2019. Results. A BstUI-
polymorphism was detected at position -78 of 
the start codon of exon I (c.C>T). In the studied 
rabbit breeds, the heterozygous genotype ST 

prevailed with a frequency of 0.570 in Chinchilla 
and 0.605 in Poltava silver. The homozygous 
genotype TT occurred least often — with a fre-
quency of 0.17 and 0.18, respectively. The fre-
quency of the C allele was 0.60, and the T allele 
— 0.51 in the population of Chinchilla rabbits; in 
Poltava silver, the frequencies of these alleles 
were at levels of 0.51 and 0.48, respectively. 
The results of the study showed that both ex-
perimental populations by the GH locus were 
in the state of genetic equilibrium according to 
Hardy-Weinberg, which indicated the absence of 
microevolutionary changes in the process of their 
reproduction. Conclusions. The features of the 
distribution of individuals according to different 
genotypes of the GH gene in rabbit populations 
of both breeds, revealed in this study, justified 
the need for further studies to establish an as-
sociative relationship between allelic variants of 
the growth hormone gene and quantitative and 
qualitative indicators of productivity of this type 
of farm animals.

Key words: polymorphism, GH gene, allele, 
genotype, rabbits.
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