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Introduction 

Sturgeons (Acipenseriformes) are of the most commercially and scientifically important fish species in the 

globe. These fish are mostly anadromous, spending most of the life cycle in the marine and brackish 

waters and migrating to the freshwater rivers to spawn (Kottelat and Freyhof, 2007). The Caspian Sea 

basin has been the main refuge for six species of sturgeons namely Huso huso, Acipenser persicus, 

Acipenser stellatus, Acipenser guldenstaedtii, Acipenser nudiventris and Acipenser ruthenus, all of which 

under critically endangered level of the IUCN red list (IUCN, 2025). Generally speaking, the number of 

sturgeon species has declined, and the beluga (H. huso) is currently in the most critical situation due to a 

decline in the number of adults leading to local extinctions of the wild populations (Dudu et al., 2014). It 

is worth noting that female beluga does not spawn every year and the optimal reproductive performance of 

these fish occurs at an age equivalent to twice the age of first sexual maturity, which can be considered as 

a limiting factor in the survival of this species considering the shrinking populations (Boscari et al., 2021). 

Several factors such as overfishing and poaching for trade of caviar and meat, dam construction, loss of 

nursery grounds, pollution, global warming, and reduced volume of freshwater flowing into the seas are 

considered to be the most important components in the decline of wild sturgeon populations. In order to 

compensate the loss of wild populations of H. huso and on the other hand providing the human society 

required caviar and protein, Iranian Fisheries Organization started the restocking activity since five 

Copyright: © 2025 by the authors. Licensee MDPI, Basel, Switzerland. This article is an open access article distributed 
under the terms and conditions of the Creative Commons Attribution (CC BY) license (https://creativecommons.org/licenses/by/4.0/). 
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decades ago and stablished sturgeon aquaculture from two decades ago. Due to the sharp decrease in wild 

mature beluga of the southern Caspian Sea during the last decades, nowadays most of the aquaculture and 

restocking activities are forced to be focused on the brood stock generated from few wild parents in the 

past. Therefore, it is necessary to use modern molecular methods and prepare a genomic-based certificate 

to protect genetic reserves and enhance the genetic diversity of the native beluga in the south of the 

Caspian Sea. Genetic diversity represents the variations in the number and type of alleles available in 

chromosomal loci, which is also considered the main basis for the adaptation of species and populations 

against changing environmental conditions. While several molecular markers such as SSR, AFLP, and 

mtDNA, have been widely used during the four decades in fisheries studies (Robledo et al., 2018), these 

days due to the revolution in the genome sequencing technologies (NGS) more robust genotyping methods 

such as Genotyping-by Sequencing (GBS) can provide more diverse, sensitive and accurate estimations by 

screening thousands of variant markers throughout the whole genome of organisms even in species 

without reference genome (Sonah et al., 2013; Andrews et al., 2016; Barría et al., 2018; Liu et al., 2018). 

Therefore, during the present study for the first we used a genome-based technique known as GBS in order 

to estimate the amount of genetic diversity and identify possible genetic nuclei in H. huso brood stock 

available at International Sturgeon Research Institute (ISRI). 

Methodology 

The feeding was stopped a week before sampling and each fish specimen was PIT tagged for later 

traceability purposes. Caudal fin tissues of 23 Huso huso was sampled and preserved in absolute ethanol 

for later molecular experiments. DNA extraction was done from the fin tissues through Phenol-

Chloroform method with minor modifications (Jafari et al., 2022) and their quality and quantity in terms 

of DNA integrity, purity and concentration were determined using 0.8% agarose gel and Nano Drop 

instrument (ND 1000). After DNA samples were qualitatively approved, DNA pellets were sent to 

Novogene for 150bp PE sequencing on a lane of Illumina Novaseq 6000. Quality of the raw reads 

generated by sequencing were assessed through Trim Galore 

(https://www.bioinformatics.babraham.ac.uk/projects/trim_galore/) and only window reads with mean 

quality of 20 were kept in the final dataset. The clean data set then mapped to the genome reference of 

Huso huso using Bowtie2 (Langmead and Salzberg, 2012) and the SNP calling was performed based on 

Stacks. After conducting SNP calling, SNPs were filtered based on parameters such as MAF of 0.05, LD 

and Hardy-Weinberg equilibrium. Dispersal of fish individuals were visualized using Principal 

Component Analysis (PCA) based on the two first components in R (Team, 2013). Furthermore, 

FineRADstructure was used to illustrate the probable genetic clusters based on coancestry information 

through SNPs (Malinsky et al., 2018). 

Results 

The sequence quality analysis showed that the quality of the sequences was high with an average of 92.55. 

In total, 294 Gb of DNA data obtained from GBS libraries contained an average of 41% guanine (G) and 

cytosine (C) bases in the genome of Huso huso. PE genomic sequencing produced 261,974,459 reads, with 

an average alignment of 90% to the reference genome (Table 1). The average number of reads obtained 

from DNA sequencing in each specimen was about 11 million reads. The results of variant calling showed 
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that a total of 1836 SNP markers with a minimum allele frequency of 0.05 were called from genome 

sequencing in H. huso with the maximum number of SNPs detected on chromosome 58 (Fig. 1). Based on 

the results obtained from SNPs obtained from genomic sequencing, the amount of genetic diversity 

observed in the H. huso broodstock was 0.35. Also, the inbreeding and nucleotide diversity were 

calculated to be 0.02 and 0.28, respectively (Table 2). The distribution of genetic diversity in the H. huso 

broodstock using the two first components of PCA is depicted in Figure 2. Based on the results of the 

PCA, the first two components accounted for 31.89% of the variance. The results of the phylogenetic 

relationships based on coancecstry relationship also showed that the studied broodstock of H. huso can be 

considered in two main genetic sub-groups (Fig. 3). 

Discussion and conclusion 

Identifying genetic reserves and maintenance of genetic diversity are among the most important measures 

in managing broodstock either in a sustainable aquaculture activity or in a restocking program. In 

sturgeons’ aquaculture, there is a particular concern about the reduction of genetic diversity in intensive 

beluga farming. Preservation of an appropriate level of genetic diversity within the population is of great 

importance in diminishing negative effects of inbreeding and genetic drift. In the present study, and to the 

best of our knowledge for the first time in Iran, the identification of genetic groups in the broodstock of 

Huso huso available at the International Sturgeon Research Institute was carried out using GBS method. 

Accordingly, creation of a genetic certificate using 1836 SNP markers obtained from GBS was 

successfully implemented on 23 H. huso. Based on the obtained results from 1836 SNP marker, the 

observed heterozygosity was 0.36 in the investigated broodstock of H. huso. Observed heterozygosity is 

the most common indicator of genetic diversity used in determining the genetic health of fish broodstocks. 

Alongside with the observed heterozygosity, allelic richness should also be taken into consideration in 

assessment of genetic diversity. Results of the SNP markers showed a considerable number of alleles (An= 

105) in the studied broodstock of H. huso, indicating a satisfactory level of heterogeneity in this 

broodstock. This was also supported by the small value of inbreeding (Fis= 0.02). The UPGMA tree based 

on coancestry information revealed an admixture pattern of genetic clustering in H. huso. It seems that 

wild parents from different populations had been used in generating the broodstock of H. huso at ISRI 

during the past decades. However, based on the genetic clustering heatmap it is suggested to consider two 

genetic nuclei in the investigated broodstock of H. huso in order to keep the genetic diversity for future 

sustainable aquaculture purposes. 
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 پژوهشی:  –مقاله علمی  

 ماهی برآورد میزان تنوع ژنتیکی در ذخیره مولدین فیل

 1758)Linnaeus, Huso huso ( های حاصل از توالی یابی ژنومبا استفاده از داده 
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 1404آبان   تاریخ چاپ:                               1404شهریور  تاریخ پذیرش:                   1404تیر  تاریخ دریافت:  
 

 چکیده

ترین گونه پرورشی از ماهیان خاویاری در ایران مطرح بوده که ذخیره مولدین کنونی آن از تعداد محدودی مولد وحشی  ماهی به عنوان اصلی فیل 
پروری ماهیان خاویاری  ترین عوامل محدودکننده در توسعه صنعت آبزی دار یکی از مهمهای شناسنامه گونه  فقداندر دو گذشته ایجاد شده است.  

به منظور برآورد تنوع ژنتیکی و تهیه    1یابی مبتنی بر ژنوم در پروژه حاضر و برای اولین بار از تکنیک توالی   ،رودر ایران بوده است. از این 
یابی ژنومی منجر به تولید  استفاده شد. توالی  ،ماهی موجود در انستیتو ماهیان خاویاریشناسنامه مولکولی مبتنی بر ژنوم از ذخیره مولدین فیل 

GB294    نشانگر    1836خوانش ژنومی شد که در نهایت باعث شناسایی    261974459داده حاصل ازSNP2   ماهی شد که بیشترین  در ژنوم فیل
مشاهده  موردشده نشان داد که میزان هتروزیگوسیتی  کشف  SNPs  وتحلیلتجزیه مشاهده شد. نتایج حاصل از    58تعداد آن بر کروموزوم شماره  

آلل در ذخیره مولدین مورد بررسی یافت شد که بیانگر تنوع آللی    105. همچنین  است   0/ 35  ،ماهی موجود در انستیتودر ذخیره مولدین فیل 
شناسایی شده برای اولین بار نشان داد که ذخیره ژنتیکی    SNPتباری با استفاده از مارکرهای  مناسب در این گونه بود. نتایج حاصل از روابط هم

برآورد گردید    0/ 02ماهی مورد بررسی  قابل تقسیم بندی هستند. میزان همخونی در مولدین فیل   ،ماهی در انستیتو در دو خوشه ژنتیکیمولدین فیل 
تواند بیانگر تنوع بالا در مولدین وحشی  می  PCAمشاهده در آزمون  مورد  که این میزان پایین همخونی در کنار ساختار جمعیتی مختلط  

های پرورشی، پیشنهاد  سازی خزانه ژنی گله غنی   برای ایجادکننده جمعیت حاضر باشد. با توجه به دسترسی بسیار محدود به مولدین وحشی  
های ژنی، حفظ ساختارهای ژنتیکی و تکثیر هدفمند بر اساس  شناسایی خزانه  زمینههای نوین مبتنی بر ژنومیکس در  گردد تا با استفاده از روش می

 پروری اقدام گردد. بزی آاطلاعات ژنتیکی در بازسازی ذخایر و 
 

 ماهیان خاویاری آمیزی، ژنومیکس،  نوکلئوتیدی، خزانه ژنی، درونچندشکلی تک  لغات کلیدی:
 
 نویسنده مسئول*

 
1 Genotyping-by sequencing 
2 Single nucleotide polymorphism (SNP) 

Copyright: © 2025 by the authors. Licensee MDPI, Basel, Switzerland. This article is an open access article distributed 

under the terms and conditions of the Creative Commons Attribution (CC BY) license (https://creativecommons.org/licenses/by/4.0/). 
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 مقدمه 

تاسماهی    خاویاری  ماهیان راسته  شکلان  از 

(Acipenseriformes)،  پروتئینی  منابع  ترینمهم  از  یکی  

تجاری از    نظر  و  علمی  نظر  زا  آبهای دریایی و شیرین بوده که 
  خاویاری،   ماهیان  های گونه   اکثر.  اهمیت بالایی برخوردارند

  و   گذرانندمی  دریا  در  را  خود  عمر  بیشتر  و  هستند  رودکوچ

  ،طور کلی ه  ب.  آیندمی  ها رودخانه  به   ریزیتخم  برای  سپس

از سن بلوغ بالایی نیز   و  دارند  کندی  رشد  خاویاری  ماهیان

به گونه ممکن است سن بلوغ   با توجهکه  طوری هبرخوردارند ب

تا   به  20حداکثر  انجامدسال   Kottelat and)  طول 

Freyhof, 2007)  . حوضه دریای خزر پناهگاه اصلی برای

از ماهیان خاویاری به نام ماهی  ای فیله اقامت شش گونه 

(Huso husoقره  ،)( (، Acipenser persicusبرون 

)وبرازون  )Acipenser stellatusن  چالباش   ،)A. 

guldenstaedtii( شیپ ،)A. nudiventris ( و استرلیاد )A. 

ruthenus  )قرمز    فهرستکه هر شش گونه در    استIUCN  
به  طبقه  دارند  در  قرار  انقراض  خطر  معرض  در  شدت 

(IUCN, 2025به   ماهیان   های گونه  تعداد   کلی،   طور  (. 

 .H)  بلوگا  خاویاری  ماهی   و   است  یافته  کاهش   خاویاری

husoدر  بالغ  افراد  تعداد  کاهش  دلیل  به  ،حاضر  حال  ( در  

که  قرار  وضعیت  ترینبحرانی منجر  دارد  موضوع    به   این 

(. شایان  Dudu et al., 2014شود )می  محلی  هایانقراض 
است فیل  ،ذکر  ماده  تخممولدین  ساله  هر  ریزی  ماهی 

کنند و بهینه عملکرد تولیدمثلی این ماهیان در سنی  نمی

افتد که این  معادل با دو برابر اولین بلوغ جنسی اتفاق می

های این  تواند با توجه به کوچک شدن جمعیتموضوع می

آن در نظر   ءگونه به عنوان یک عامل محدود کننده در بقا

  بلوگا   خاویاری  ماهی   پراکندگی  حاضر،   حال   شود. درگرفته  
دریای  منطقه  چند  به   دریای  آزوف،  دریای  سیاه،  شامل 

  و  دن  دانوب،  هایرودخانه)  آنها  اصلی  هایشاخه  و  کاسپین

 ;Dudu et al., 2014شود )محدود می(  اورال  و   ولگا  کوبان،

2021et al., Boscari )  .گونه  حضور  دریای  در  این 

  و   بود  شده   ثبت  پیش  سال  60  تا  Po  رودخانه  و  آدریاتیک

. (Antognazza, 2021شود )می  تلقی  ،شده  منقرض  اکنون
رویه و صید  عوامل مختلفی همچون صید بی  ،طور کلی ه  ب

ها، از دست  فروش خاویار و گوشت آن، سدسازی  برایقاچاق  

مکان تخمرفتن  آلودگیهای  و  ریزی،  جهانی  گرمایش  ها، 
از    ،ها به دریاهاکاهش ورودی آب شیرین از طریق رودخانه

های وحشی ماهیان خاویاری ترین عوامل کاهش جمعیت مهم

می گرفته  نظر  بهدر    و   طولانی  عمر  چرخه  دلیل  شوند. 

 برداری بهره   مستعد   بسیار   خاویاری  ماهیان  آنادرومی،   وضعیت

هستند    زیستگاه  شدن  تکهتکه  ویژه  به  و  آلودگی  حد،   از  بیش

(2019et al., Friedrich )  .ماهی   خاویاری،   ماهیان   میان  در  
  بالادست   به  مسیر مهاجرت  ترینطولانیاز    بلوگا   خاویاری

  خاکریزها   و  سدها  نتیجه،  در.  برخوردار استبرای زادآوری  

  (  2013et al., Çiftci)  اندگذاشته  تأثیر  گونه  این  بر  شدتبه

سد    10  ،مثال  برایکه  طوری هب ساخت  از  پس    درسال 

بPoرودخانه   گونه  این  جمعیت  دریای  ه  ،  از  کامل  طور 

(. به منظور  2020et al., Freyhofآدریاتیک حذف شد )
کاهش ذخایر طبیعی ماهیان خاویاری در دریای کاسپین، از 

شیلات ایران با صید مولدین وحشی و تکثیر آنها در    50دهه  

محیط پرورشی و رهاسازی بچه ماهیان در اوزان پایین اقدام  

جنوبی   حوضه  در  ماهیان  این  وحشی  ذخایر  بازسازی  به 

چند طی دهه گذشته میزان صید و    هر  ،دریای خزر کرده

شدت کاهش یافته  ماهی بهخصوص فیلها بهتکثیر این گونه 
این  از  منظور ،  رواست.  به  تولید  و  ذخایر  بازسازی  در 

نسل  پروری  آبزی  ذخیره  به  پیش  از  بیش    F0وابستگی 

ماهی   بچه  تولید  و  تکثیر  جهت  مراکز  در  موجود  مولدین 

ایجاد گردیده است. این ذخیره عمدتاً در مراکز دولتی و بر  

های تصادفی مولدین وحشی در دهه  اساس تعداد کمی تلاقی

شده  80 این  . اندایجاد  از   استنیاز    ،رواز  استفاده  با  تا 
های نوین مولکولی و تهیه شناسنامه ژنتیکی در سطح  روش

میزان    ءحفاظت ذخایر ژنتیکی و ارتقا  زمینهژنوم مولدین، در  

فیل بومی  ژنتیکی ذخایر  دریای تنوع  ماهی حوضه جنوبی 

کننده تفاوت در تعداد  کاسپین اقدام گردد. تنوع ژنتیکی بیان

که به    استهای کروموزومی  های موجود در لوکوسو نوع آلل

ها با شرایط ها و جمعیتعنوان مبنای اصلی سازگاری گونه 
نیز قلمداد می از چهار محیطی متغیر  شود. به مدت بیش 

ریزماهواره مانند  متنوعی  ژنتیکی  ابزارهای  و  دهه  ها 

و    mtDNAنشانگرهای   تکاملی  مطالعات  انجام  منظور  به 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 is

fj
.ir

 o
n 

20
25

-0
9-

29
 ]

 

                             5 / 13

http://isfj.ir/article-1-2900-en.html


 34(  4)  1404مجله علمی شیلات ایران  
 

21 

شناسایی ساختارهای جمعیتی در ماهیان مورد استفاده قرار 

ترین مطالعات  (. از مهمRobledo et al., 2018اند )گرفته
توان به استفاده ماهی در ایران می صورت گرفته بر گونه فیل 

میزان  برآورد  منظور  به  ریزماهواره  نشانگر  از هشت جفت 

تنوع ژنتیکی این گونه در مزارع پرورشی کشور اشاره کرد 

(Moghim et al., 2025 جفت چهار  از  حاصل  نتایج   .)

نشانگر ریزماهواره حاکی از تمایز ژنتیکی پایین در دو گروه  

( که Farasati et al., 2020ماهی بود )مولد پرورشی فیل
ژنتیکی   تمایز  بالای  میزان  با  تناقض  در  نتیجه  این 

از مورد بررسی  مورد  پرورشی  جمعیت  دو  بین  مشاهده 

 Kazemi etماهی در حوضه جنوبی دریای کاسپین بود ) فیل

al., 2021  .)  توجه نشانگرهای ریزماهواره، رغم مزایای قابلبه

یابی  پیشرفت توالی  صنعت  در  شده  ایجاد  چشمگیر  های 

(NGS  با فراهم سازی غربالگری و پوشش حجم بالایی از )
ژنتیکی و ژنوتایپینگ،   نشانگرژنوم و همزمانی کشف هزاران  

بررسی متنوعامکان  و  کامل  دقیق،  همه های  در  را  تری 

گونهگونه حتی  میها  فراهم  مرجع  ژنوم  فاقد  سازد  های 

(Sonah et al., 2013; Andrews et al., 2016; Barría 

et al., 2018; Liu et al., 2018 در مطالعه صورت گرفته .)

از  بر گونه فیل از توالی  SNPsماهی  به    GBSیابی  حاصل 
منظور ایجاد یک معیار برای بازتعریفی جمعیت انقراض یافته 

 Boscariماهی دریای آدریاتیک استفاده شد )از فیل  ،محلی

et al., 2021  .)  فیلبه گونه  بالای  اهمیت  در  رغم  ماهی 

آبزی  برای  و  کاسپین  دریای  جنوبی  ماهیان  حوضه  پروری 

ایران در  از   ،خاویاری  استفاده  با  جامعی  مطالعه  تاکنون 

شناسایی    برایهای نوین مبتنی بر توالی یابی ژنومی  روش
  ،روخزانه ژنی زیست توده موجود صورت نگرفته است. از این 

ایران بار در  اولین  برای  تعیین   ،در مقاله حاضر  از تکنیک 

توالی از  استفاده  با  ) ژنوتیپ  به  GBSیابی  ژنوم  ( در سطح 

هسته شناسایی  و  ژنتیکی  تنوع  میزان  برآورد  های  منظور 

فیل مولدین  ذخیره  در  احتمالی  در ژنتیکی  موجود  ماهی 

اویاری به عنوان یکی  انستیتو تحقیقات بین المللی ماهیان خ
مهم کشور از  در  خاویاری  ماهی  بچه  توزیع  مراکر  ترین 

 استفاده گردید. 
 

 مواد و روش کار 

 یابی و توالی DNAبرداری، استخراج  نمونه

نمونه از  استرس،  قبل  ایجاد  از  جلوگیری  منظور  به  گیری 
باله   مولدین به مدت یک هفته قطع غذادهی شدند. بافت 

ماهی در بانک ژن زنده انستیتو  قطعه مولد فیل  23دمی از  
برداری شد. به  تحقیقات بین المللی ماهیان خاویاری نمونه 

با کد    PIT1  ترانسپوندر یکپارچه غیرفعال هر مولد یک تگ
برداری خود اختصاص یافت که در حین نمونه مخصوص به 

نمونه گردید.  مطلقثبت  اتانول  در  به    شده  ذخیره  ،ها  و 
آزمایشگاه ژنتیک واقع در بخش ژنتیک و بیوتکنولوژی به 

استخراج   منظور   DNAمنظور  به  شدند.  منتقل  ژنومی 
فنول  DNAاستخراج   روش  اصلاحات  -از  برخی  با  کلفرم 

( و  Jafari et al., 2022جزیی  کمیت  و  شد  استفاده   )
استخراجی با استفاده از نانودراپ و ژل آگارز   DNAsکیفیت  

از   8/0 اطمینان  از  پس  گرفت.  قرار  بررسی  مورد  درصد 
های  در تیوپ   DNAsاستخراجی،    DNAsکیفیت و کمیت  

و پس از کددهی اختصاصی،  شده مخصوص استریل منتقل 
توالی نمونه  برای  ژنومی  ها  با   150دو طرفه  یابی  باز  جفت 

به خارج از   Illumina Novaseq 6000استفاده از دستگاه  
 ( ارسال شدند. Novogene, Chinaکشور )

 
 هاو پردازش داده های ژنومیوتحلیلتجزیه

های های حاصل از توالی یابی ژنومی به منظور بررسی  داده
مورد بررسی   TrimGaloreها با استفاده از  کیفیت خوانش 

( گرفتند   .https://www.bioinformaticsقرار 

babraham.ac.uk/projects/trim_galore/ سپس  .)
فیلخوانش  مرجع  ژنوم  به  محیط  ها  در   bowtie2ماهی 

( و در Langmead and Salzberg, 2012ردیف شده )هم
انجام گرفت. سپس از     Stacksبر    SNPsنهایت فراخوانی  

های ژنتیکی در  به منظور استخراج آماره   Populationsبسته  
آمیزی، تنوع  سطح ژنوم مانند تنوع نوکلئوتیدی، میزان درون

(.  2013et al., Catchenآللی استفاده شد )   ءژنتیکی و غنا
هایی  ها، تنها پنجرههمچنین به منظور افزایش کیفیت داده

حداقل   که  شدند  حفظ  داده  مجموعه   20کیفیت  از  در 
. پس از فراخوانی نشانگرها، فیلتر کردن فایل  برخوردار بودند

 
1 Passive Integrated Transponder (PIT) 
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اساس   بر  آللی،    هاییشاخصنهایی  فراوانی  حداقل  مانند 
انجام پذیرفت. نحوه پراکنش   LDتعادل هاردی واینبرگ و 

افزار و در نرم  PCAمولدین با استفاده از دو مؤلفه اول آزمون  
R  ( درآمد  اجرا  منظور Team, 2013به  به  همچنین   .)

های  مصورسازی تنوع ژنتیکی و بررسی تعداد بهینه خوشه 
استفاده   Finestructureاز    ، ژنتیکی بر اساس روابط تباری

 (.Malinsky et al., 2018گردید )

 نتایج 

بود.    92/ 55کیفیت بالای آنها با میانگین    نشانگر ها  توالی بررسی  
  GBSهای  از کتابخانه   حاصله   DNAداده    Gb294  ، در مجموع 

( و سیتوزین  Gدرصد بازهای گوانین )   41طور میانگین حاوی  ه  ب 
 (C در ژنوم فیل ) توالی یابی دو طرفه ژنومی باعث  .  ماهی بودند

همردیفی    خوانش   261974459تولید   میانگین  که  گردید 
 (.  1دست آمد )جدول هدرصد ب 90ها به ژنوم مرجع آن 
 

 ماهی در گونه فیل GBSیابی دست آمده از توالیههای خام بخوانش :1جدول 

Table 1: Raw reads obtained from GBS libraries in H. huso 

Read number Base number (b) GC (%) Q30 (%) Sample 

10589391 3156888872 40.18 94.59 LWS-1 

11313069 3367234649 40.54 94.37 LWS-2 

10431469 3101866023 40.50 94.52 LWS-3 

12294239 3640055055 40.75 94.54 LWS-4 

11205311 3335740768 40.69 94.36 LWS-5 

11808156 3519415167 40.40 94.47 LWS-6 

11655005 3469450674 40.55 94.39 LWS-7 

10807715 3222170766 40.37 94.59 LWS-8 

12864342 3836275808 40.29 94.74 LWS-9 

11199876 3336211305 40.40 94.60 LWS-10 

11909925 3547642492 40.65 94.56 LWS-11 

11750308 3493466981 40.58 94.52 LWS-12 

11359683 3381049835 40.75 94.48 LWS-13 

12383783 3673380587 40.99 94.41 LWS-14 

12296679 3664207000 40.50 94.65 LWS-15 

10517162 3130740829 40.64 94.47 LWS-16 

11659250 3468149234 40.73 94.40 LWS-17 

11104526 3310527674 40.47 94.48 LWS-18 

11031335 3282350356 40.69 94.47 LWS-19 

10608266 3163272069 40.42 94.68 LWS-20 

9944608 2963891418 40.67 94.29 LWS-21 

11925479 3552295775 40.58 94.56 LWS-22 

11314882 3371938129 40.71 94.51 LWS-23 

 
در هر مولد    DNAمیانگین تعداد خوانش حاصل از توالی  

حدود  فیل ب  11ماهی  خوانش  نتایج  همیلیون  آمد.  دست 
تعداد    ،حاصل از فراخوانی نشانگرها نشان داد که در مجموع

فیل  SNPمارکر    1836 در  ژنومی  یابی  توالی  ماهی  از 
برخوردار    05/0فراخوانی گردید که از حداقل فراوانی آللی  

  359با تعداد    58بر کروموزوم شماره    SNPبیشترین  بودند.  
نشانگر   تعداد  گردید.  مشخص  ازا  SNPنشانگر  هر    ءبه 

شده است.   نشان داده 1کروموزوم در شکل 
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 ( هستند.و تعداد نشانگر  ترتیب بیانگر کروموزومبه Yو  Xماهی )محور های ژنوم فیلیافت شده بر کروموزوم SNPتعداد نشانگر  :1 شکل

Figure 1: Number of detected SNPs per each chromosome of H. huso (X and Y axes show the chromosomes and 

number of SNP variants, respectively) 

 
یابی  حاصل از توالی   SNPsدست آمده از  هبر اساس نتایج ب

مشاهده در ذخیره مولدین  مورد  ژنتیکی  ژنومی، میزان تنوع  
آمیزی و دست آمد. همچنین میزان درونهب  35/0ماهی  فیل

به  نوکلئوتیدی  شد   28/0و    0/ 02ترتیب  تنوع  محاسبه 
تنوع  (.  2)جدول   توزیع  مولدین  نحوه  ذخیره  در  ژنتیکی 

نشان    2در شکل    PCAماهی با استفاده از دو مؤلفه اول  فیل
دو    PCAشده است. بر اساس نتایج حاصل از آزمون    داده

خود اختصاص دادند.  درصد واریانس را به  89/31مؤلفه اول  
اساس  بر  تبارشناختی  روابط  از  حاصل  نتایج 

مورد گذاریاشتراک  مولدین  که  داد  نشان  نیز  ژنومی  های 
ماهی در دو گروه اصلی ژنتیکی قابل بررسی  بررسی از فیل

)شکل   اول  3هستند  خوشه  اساس  این  بر  درصد   61(. 
 مولدین را در خود جای داد.   درصد   39مولدین و خوشه دوم  

 
 

 ماهی در گونه فیل GBSهای دست آمده از دادهههای ژنتیکی بنتایج حاصل از بررسی برخی آماره: 2جدول  

Table 2: Results of some genetic indices obtained from GBS in H. huso 
Value Parameter 

105 An 

0.36 Heo 
0.64 Ho 

0.27 HeE 

0.72 HE 

0.28 π 

0.019 Fis 

An ،تعداد آلل :oHe ،هتروزیگوسیتی مشاهده شده :oH ،هموزیگوسیتی مشاهده شده :EHe: ،هتروزیگوسیتی مورد انتظار  EH  هموزیگوسیتی مورد :

 ضریب درون آمیزی  :isF: تنوع نوکلئوتیدی، πانتظار، 
An: number of alleles, Heo: observed heterozygosity, Ho= Observed homozygosity, HeE: Expected heterozygosity, HE: 

Expected homozygosity, π: Nucleotide diversity, Fis: Inbreeding coefficient. 
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 PCAماهی مورد مطالعه بر اساس دو مؤلفه اول نمودار پراکنش مولدین فیل  :2 شکل

Figure 2: PCA scatter plot of H. huso broodstock using the two first components. 

 

 
 ماهی مورد بررسی در انستیتو ماهیان خاویاریبر اساس روابط والدینی در ذخیره مولدین فیل UPGMAدرخت فیلوژنی  :3 شکل

Figure 3: UPGMA phylogenetic tree based on co-ancestry relationships in broodstock of H. huso at ISRI 
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 بحث

ترین  شناسایی ذخایر ژنتیکی و حفظ تنوع ژنتیکی از مهم
اقدامات عملی در مدیریت ذخیره مولدین در یک فعالیت  

.  استهای بازسازی ذخایر پروری پایدار و نیز در برنامهآبزی 
ویژه نگرانی  خاویاری،  ماهیان  پرورش  صنعت  در در  ای 

متراکم  پروری  آبزی  در  ژنتیکی  تنوع  کاهش  خصوص 
ماهی وجود دارد. حفظ سطح مناسبی از تنوع ژنتیکی  فیل

درون جمعیت از اهمیت بالایی در کاهش میزان همخونی و  
رانش ژنتیکی برخوردار است. در تحقیق حاضر و برای اولین 

های ژنتیکی در ذخیره مولدین  شناسایی گروه  ،بار در ایران
فیل المللی  گونه  بین  تحقیقات  انستیتو  در  موجود  ماهی 

یابی با  های نوین توالیماهیان خاویاری با استفاده از روش
صورت پذیرفت. بر همین اساس ایجاد   GBSتکیه بر روش  

حاصل   SNPنشانگر  1836شناسنامه ژنتیکی با استفاده از 
ماهی با موفقیت به اجرا مولد فیل  23بر    GBSاز توالی یابی  

 درآمد. 

میزان   SNPنشانگر    1836دست آمده از  هبر اساس نتایج ب
از  موردهتروزیگوسیتی   بررسی  مورد  مولدین  در  مشاهده 

المللی  ماهیان موجود در انستیتو تحقیقات بین ذخیره فیل
خاویاری   هتروزیگوسیتی    36/0ماهیان  گردید.  برآورد 

در    هاشاخصترین  مشاهده به عنوان اولین و یکی از مهممورد
گروه ژنتیکی  پایش  از سلامت  معیاری  نیز  و  ژنتیکی  های 

(. Jafari et al., 2025شود )ذخایر آبزیان در نظر گرفته می 
ماهی  در بررسی انجام شده بر هشت جمعیت از مولدین فیل

تنوع  میزان  ریزماهواره  نشانگر  جفت  هشت  از  استفاده  با 
بین موردژنتیکی   تحقیقات  انستیتو  جمعیت  در  مشاهده 

 Moghim etگزارش گردید )  67/0  ،المللی ماهیان خاویاری

al., 2025 زیست درک  خاویاری (.  ماهیان  تکثیر  شناسی 
از اهمیت بالایی در    ،ریزیمانند رفتارهای مهاجرتی و تخم

برخوردار  اسارت  شرایط  در  پرورش  برای  مولدین  انتخاب 
سازی انتخاب با هدف حفظ تنوع و غنی  ، است. این فرایند

های متنوع به منظور حفظ  سازی خزانه ژنی از طریق جفت 
می صورت  ژنتیکی  ) تنوع  (. Dudu et al., 2014پذیرد 

مشاهده و به تبع آن تنوع ژنتیکی در  موردهتروزیگوسیتی  
ماهیان خاویاری تحت تأثیر چندین عامل مانند فشارهای  

های  انتخاب گر، مکان جغرافیایی، وضعیت اولیه ذخیره، روش 

سازی و اختلاط ذخایر طبیعی و وحشی قرار  تکثیر و جفت
تواند پتانسیل جمعیت را برای  . کاهش تنوع ژنتیکی میدارد

سازگاری با شرایط جدید مانند کمبود منابع یا تغییر اقلیم  
 ,.Dudu et al., 2014; Wang et alتحت تأثیر قرار دهد ) 

کاهش تنوع ژنتیکی بیانگر احتمال از دست در واقع،(.  2022
دادن پتانسیل ژنتیکی مورد نیاز برای سازگاری باشد. افراد 

  کنند می های متنوعی را در خزانه ژنی حمل  آلل  ،هتروزیگوت
با   سازگاری  قابلیت  و  تنوع  ایجاد  در  مثبت  مشارکت  با  و 
به   مقاومت  اقتصادی،  نظر  از  مختلف،  محیطی  شرایط 

 Wangها و نرخ باروری بسیار حائز اهمیت هستند )بیماری

et al., 2022ها به منظور های ماهی (. هنگام بررسی جمعیت
  ءحفاظت ژنتیکی ذخایر موجود، علاوه بر تنوع ژنتیکی، غنا

های  آلل   زیراها از اهمیت بالایی برخوردار است  آللی جمعیت 
های نادر از اهمیت بالایی در ایجاد  خصوص آلل تخصصی به

 ,.Jafari et al)  های بعدی برخوردارندتنوع ژنتیکی در نسل

2022; Najafikhah et al., 2025آلل نادر(.  از    ،های 
جمعیت در  پایینی  یک   برخوردارندها  فراوانی  از  )کمتر 

نتیجه آلل  ،درصد( و در  این  تأثیر چشمگیری بر حذف  ها 
از این   نخواهدمشاهده  موردمیزان تنوع ژنتیکی    ،روداشت. 

بر بررسی هتروزیگوسیتی هنگام مطالعه جمعیت ها، علاوه 
باید مد    ء، غناموردمشاهده  آللی جمعیت مورد مطالعه نیز 

 105در مطالعه حاضر،    حاصلهنظر قرار گیرد. بر اساس نتایج  
ماهی موجود در انستیتو آلل تخصصی در ذخیره مولدین فیل

  المللی ماهیان خاویاری یافت شد این در حالی تحقیقات بین
شت جفت که در مطالعه صورت گرفته با استفاده از ه است

  4آلل واقعی و    7  طور میانگین تعداد ه  نشانگر ریزماهواره، ب
 ,.Moghim et alآلل مؤثر در این ذخیره ثبت شده بود )

شده در  مشاهده در تعداد آلل شناساییمورد(. تفاوت  2025
مطالعه دو  روشمی  ،این  دلیل  به  مختلف  تواند  های 

های نوین مبتنی بر توالی ژنوتایپینگ و قابلیت بالای روش
را ها  یابی نسل جدید در شناسایی پلی مورفیسم و کشف آلل

فیل ژنوم  سرتاسر  بالای  در  آللی  فراوانی  دهد.  ارائه  ماهی 
این مطالعه و در  مولدین فیل انستیتو در  ماهی موجود در 

 وسیلهبه بررسی در ایران  مورد  هایمقایسه با سایر جمعیت
می ریزماهواره  غنی  نشانگرهای  ژنی  خزانه  گویای  تواند 

از فیل ماهی در انستیتو ماهیان خاویاری باشد که احتمالاً 
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های جغرافیایی مختلف در این مجموعه  ها و مکانجمعیت 
ای که بر سه جمعیت  اند. در مطالعهداری شدهتکثیر و نگه 

با  فیل سیاه  دریای  و  آزوف  کاسپین،  دریای  شامل  ماهی 
 SNPنشانگر    893جفت نشانگر ریزماهواره و    27استفاده از  

میزان تنوع ژنتیکی در جمعیت دریای    که  به اجرا در آمد 
 Boscari etگزارش گردید )  18/0و    62/0ترتیب  کاسپین به

al., 2021.) دست آمده در مطالعه  هرو، مقایسه نتایج بین ا  از
تواند بیانگر تنوع ژنتیکی  نوبه خود میبه  ،حاضر با سایر نتایج 

ماهی در حوضه جنوبی دریای کاسپین باشد.  بالاتر گونه فیل
های ژنتیکی احتمالی در ذخیره نتایج حاصل از بررسی خوشه 

فیل هممولدین  روابط  اساس  بر  انستیتو  در    ، تباریماهی 
ولی نتایج نشان داد    ،حاکی از ساختار جمعیتی مختلط بود

فیل مولدین  خوشه که  دو  حداقل  در  بررسی  مورد  ماهی 
که طوری هب  بندی و ردیابی هستندژنتیکی اصلی قابل تقسیم

اول   خوشه  دوم  14در  خوشه  در  و  قرار    9  ،مولد  مولد 
به نوعی تأییدکننده نتایج  . مشاهده ساختار مختلط  گیردمی

  یافت شده در مطالعه قبلی بر هشت ذخیره از این گونه بوده 
(Moghim et al., 2025و ب )ماهی  مزارع فیل   ، رسد نظر میه

در کشور از تنوع درون جمعیتی نسبتاً بالا و بر عکس تنوع 
های نوین مبتنی  جمعیتی پایینی برخوردار باشند. روشبین

مانند   ژنومی  یابی  توالی   whole genomeو    GBSبر 

sequencing    قادرند تا تغییرات ژنتیکی را در ریزمقیاس ،  
های شکل گرفته  و حتی زیر جمعیت   دهندمورد بررسی قرار  

درون هر جمعیت را با دقت و وضوح بیشتری نمایان سازند.  
این  از  ه ب  SNPsدر مطالعه حاضر    ،رواز    GBSدست آمده 

هاپلوتیپ موجودتوانستند  ژنتیکی  ژنی   را  های  خزانه  در 
شناسایی    ،المللیماهی موجود در انستیتو تحقیقات بینفیل

تنوع ژنتیکی    ءتواند در حفظ و احیاکنند. این موضوع می
فیل و  ذخیره  خاویاری  ماهیان  انستیتو  در  موجود  ماهی 

ژنومی  برنامه شناسنامه  اساس  بر  هدفمند  تکثیر  ریزی 
گذاری بهگزینی را در  بسیار کاربردی باشد و پایه  ، شدهتهیه 

 های ژنتیکی فراهم سازد. ماهیان خاویاری با ایجاد لاین
 

 تشکر و قدردانی 

و   ،وسیلهبدین کشور  شیلاتی  علوم  تحقیقات  مؤسسه  از 
ایران   شیلات  و  برایسازمان  مالی  سازی    حمایت  فراهم 

 ، صمیمانه اجرای پروژه حاضر  به منظورامکانات آزمایشگاهی  
 گردد.  تشکر و قدردانی می
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