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Sexual ratio skew and effective population size reduction are well-known phenomena in 

species under the threat of extinction. In the present study, for the first time, whole-

genome sequencing of 10 wild males of Acipenser persicus was used to investigate the 

genetic diversity of this species. Fin tissues of males A. persicus were sampled from 

Beheshti (Guilan) and Rajaei (Mazandaran) restocking centers. WGS yielded 115,241,304 

reads at an average depth of 2.7X. Genomic-based investigation using 1397 SNPs 

obtained Ho and Fis of 0.21, 0.20. 0.19 and 0.21 in Guilan and Mazandaran, respectively. 

Among the two investigated broodstocks, the Beheshti center harbored more private 

alleles (412) than the Rajaei (360), indicating better genepool enrichment of male 

A. persicus in the south-west of the Caspian Sea. Fst as an index of population segregation 

obtained 0.09 between Guilan and Mazandaran, which can be an implication for the 

moderate level of population divergence in males of A. persicus between Guilan and 

Mazandaran provinces. Based on current results, it seems that despite the limited or lack 

of natural breeding of A. persicus over the past decade in the southern Caspian Sea, two 

genetic groups of this species still inhabit the southern Caspian Sea, with low genetic 

diversity due to a small effective population size. Hence, increasing the nucleus size in 

restocking programs and using breeding programs such as factorial breeding can be 

effective for allelic enrichment and improving genetic diversity. 
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EXTENDED ABSTRACT 

Introduction 

Acipenser persicus is one of the five sturgeon species native to the Caspian Sea, more common in the 

southern Caspian Sea basin. According to the IUCN Red List, this species is critically endangered due 

to a severe decline in its wild population. Several factors have been cited for the sharp decline in sturgeon 

populations, such as overfishing, poaching, water pollution, climate change, dam construction, and 

freshwater loss in riverine systems. Sexual ratio skew and effective population size reduction are well-

known phenomena in species under the threat of extinction, all of which can be the main cause for loss 

of genetic diversity. Genetic tools have been widely used in biological and fisheries sciences for the past 

four decades with different goals, including quantifying genetic diversity and identifying population 

structures. Genetic diversity plays a fundamental role in the biodiversity hierarchy, such that the 

presence of genetic diversity within a species increases its genetic fitness in the face of environmental 

fluctuations and stresses, leading to higher functional potential during biological bottlenecks. Hence, in 

the present study, to the best of our knowledge, we used genome sequencing for the first time to 

investigate the level of genetic diversity and population genomics of male A. persicus broodstock in the 

south of the Caspian Sea.  

 
Material and Methods 

To do this, caudal fin tissues from 10 male A. persicus were sampled at the Beheshti and Rajaei sturgeon 

restocking centers located along the southern coasts of the Caspian Sea. Genomic DNA extraction was 

done using the phenol-chloroform protocol with some modifications. Quality and quantity assessments 

of the DNA samples were performed using agarose electrophoresis and a Nanodrop instrument (ND-

1000). Paired-end sequencing of whole-genome libraries with 300 cycles was performed on the Illumina 

NovaSeq X-Plus. Quality control of the raw data was performed using FastQC 

(https://www.bioinformatics.babraham.ac.uk/projects/FastQC), and after trimming the raw data, the 

reads were mapped to the available genome reference of Acipenser ruthenus using BWA. SNP calling 

was performed using the samtools pipeline, and the output was filtered for LD pruning and a MAF of 

0.05. The Population’s package was used to quantify genetic diversity and the inbreeding coefficient, 

and to estimate the number of private alleles in each investigated group of A. persicus. Between-

individual genetic distances were estimated using Nei's method and visualized in R using the ggplot2 

package. A clustering based on co-ancestry relationships was done using Fineradstructure to illustrate 

the number of genetic clades in males of A. persicus using SNP markers. 

 
Results 

Sequencing generated 115,241,314 reads, with an average of 11M reads per sample. The mean coverage 

depth and mapping rate of the reads were 2.7x and 92.56 percent, respectively. LD and HWE filtering 

resulted in 1397 polymorphic SNP markers in the final dataset. Male broodstock of Acipenser persicus 

contained 412 and 360 private alleles in Guilan and Mazandaran provinces, respectively. There were no 

significant differences between Guilan (Ho = 0.21, Pi = 0.31) and Mazandaran (Ho = 0.20, Pi = 0.29) in 

observed heterozygosity and nucleotide diversity, indices of genetic variation. PCA identified 9 

components as major variables accounting for variation among males A. persicus, and visualization of 

genetic diversity using the two first components showed overlap among individuals. Structure-based 

analyses revealed an admixture structure in male broodstocks of A. persicus, with the possibility of 

classification into two genetic groups. The mean Fst, based on 1397 SNP loci, was 0.09 among male 

broodstocks of A. persicus investigated in the southern Caspian Sea basin. 
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Discussion  

Population identification and the maintenance of genetic diversity are crucial for the long-term 

persistence of fish populations and species. In the present study, we used 1397 polymorphic SNP 

markers to investigate the genetic population structure of male Acipenser persicus broodstock across the 

southern Caspian Sea. According to the results of the current study, a small level of genetic diversity 

was observed in male broodstock of A. persicus. Generally speaking, wild populations of sturgeons are 

experiencing severe declines, leading to a small effective population size, a sex-ratio skew, and, 

consequently, a loss of genetic diversity. Hence, investigating sex-based genetic diversity seems to be a 

priority in fishes under the edge of extinction such as sturgeons. The Fst value, as an index of population 

segregation, indicated that the two investigated males of A. persicus are at a moderate level of isolation. 

Accordingly, an admixture structure was recognized in males of A. persicus in the current study. Loss 

of genetic variability and population breakdown are well-known phenomena in species under restocking 

without pre-monitoring based on genetic information. Hence, it is highly recommended to monitor the 

sex-specific genetic population dynamics of A. persicus to increase the resilience of this species across 

the southern Caspian Sea. 
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باشد. های در معرض خطر انقراض میها در گونهترین نشانهتغییر نسبت جنسی و کوچک شدن جمعیت مؤثر از مهم
ی ژنتیکنمونه مولد نر وحشی تاسماهی ایرانی برای ارزیابی تنوع  11در مطالعه حاضر برای اولین بار توالی کل ژنوم 

این گونه در حوضه جنوبی دریای کاسپین مورد بررسی قرار گرفت. بافت باله از مولدین تاسماهی ایرانی در دو مرکز 
 115241314یابی منجر به تولید برداری گردید. توالیبازسازی ذخایر بهشتی )گیلان( و رجایی ) مازندران( نمونه

نشان داد که میزان تنوع ژنتیکی مشاهده  SNPنشانگر  1337تنی بر های ژنومی مبشد. ارزیابی x7/2خوانش با عمق 
باشد. ذخیره ژنتیکی موجود در منطقه می 21/1و  13/1، 2/1، 21/1ترتیب آمیزی در گیلان و مازندران بهشده و درون

تواند بیانگر ی( بود که م361( نسبت به مرکز بازسازی ذخایر رجایی )412گیلان دارای تعداد بیشتری آلل اختصاصی )
 13/1بین دو منطقه  stFتر تاسماهی نر ایرانی در منطقه جنوب غربی دریای کاسپین است. شاخص خزانه ژنی غنی

رغم کمبود سد علیرنظر میباشد. بهبود که بیانگر تمایز ژنتیکی متوسط تاسماهی نر ایرانی بین گیلان و مازندران می
یرانی در حوضه جنوبی دریای کاسپین طی یک دهه گذشته، همچنان دو ذخیره و یا عدم تکثیر طبیعی در تاسماهی ا

دلیل جمعیت مؤثر ژنتیکی از جنس نر تاسماهی ایرانی در حوضه جنوبی پراکنش داشته ولی از تنوع ژنتیکی پایینی به
کثیر هایی مانند تبرنامههای بازسازی ذخایر و استفاده از رو افزایش جمعیت مؤثر در برنامهکوچک برخوردارند. از این

 تواند در حفظ غنای آللی و بهبود میزان تنوع ژنتیکی مؤثر باشد.فاکتوریل می
  

(. 1415) ، محمد؛ و غفاری، محمدرضازاده صابرحسن، مهرشاد؛ ینیالعابدنیزابراهیم؛ ، زادهعبداله ، مریم؛پورمقدمنصراله، جعفری، امید؛ کرمی راد، ناصر؛: استناد

علوم . نیکاسپ یایدر ی( در حوضه جنوبAcipenser persicus Borodin, 1897) یرانیا یجنس نر تاسماه نیمولد یژنوم یابیارز

                  .21-33(، 1)14، پروریآبزی

 

 نویسندگان. ©                                                                .پروری ایرانانجمن آبزی: ناشر
 
 

mailto:ghaffari@abrii.ac.ir
mailto:mahdigolshan@yahoo.com


 
  و همکاران جعفری / نیکاسپ یایدر یدر حوضه جنوب یرانیا یجنس نر تاسماه نیمولد یژنوم یابیارز

 

24 

 مقدمه
لحاظ باشند. این ماهیان نه تنها بههای آبی در دنیا مطرح میهای ماهیان پهنهندترین گونهمعنوان یکی از ارزشماهیان خاویاری به

ولات فرعی محص های آرایشی و سایردلیل تولید گوشت، چرم، کرمتولید خاویار که از ارزش بسیار بالایی برخوردار است، بلکه به
عنوان فسیل زنده مطرح بوده، دارای قدمتی بیش از (. این ماهیان که بهBronzi et al., 2019اند )شدت مورد توجه قرار گرفتهبه

اند طی دوران تکاملی خود را حفظ کرده و به شرایط محیطی جدید سازگاری یابند. سابقه باشند و توانستهمیلیون سال می 211
، شناختیتریخهای پذیری بالای این ماهیان باشد که طی تطابقتواند ناشی از قابلیت انطباقی ماهیان خاویاری میتکاملی بالا

شکلان متشکل از دو خانواده (. راسته تاسماهیWilliot et al., 2011فیزیولوژیکی و مولکولی صورت پذیرفته است )
Acipenseridae  وPolyodontidae  گونه از 27بوده که ( این ماهیان را در خود جای داده استZhang et al., 2013 دریای .)

(، تاسماهی Acipenser persicusهای تاسماهی ایرانی )گونه از این ماهیان را به نام 5ترین دریاچه جهان عنوان بزرگبه کاسپین
 Acipenserبرون )( و ازونAcipenser nudiventris(، شیپ )Huso huso(، فیلماهی )Acipenser guldenstaedtiiروسی )

stellatusصورت بومی در خود جای داده و بر اساس لیست قرمز ( بهIUCN شدت در معرض خطر انقراض هر پنج گونه در طبقه به
یر و سا کاسپین(. دلایل مختلفی برای افت شدید ذخایر وحشی ماهیان خاویاری در دریای Gessner et al., 2022اند )قرار گرفته

(: صید Moghim et al., 2009; Beridze et al., 2022توان به موارد زیر اشاره کرد )جمله میآن نقاط دنیا مطرح گردیده که از 
ریزی بیش از حد این ماهیان برای مصارف اقتصادی ناشی از خاویار و گوشت، از بین رفتن مناطق نوزادگاهی و مناسب جهت تخم

ورزی بستر رویه شن و ماسه و دستهای بیها، برداشتها و خشک شدن رودخانهشیرین از رودخانهاین ماهیان، کاهش ورودی آب 
اند. مدت بر ساختار ژنتیکی و عملکردی این ماهیان شدههای آلی و معدنی که باعث اثرات سوء خود در بلندها و ورود آلایندهرودخانه
صید بیش از حد  بنابراینگیرد، صورت می سال( 11عت در سنین بالا )عمدتاً بالای طبیمثلی این ماهیان در تولیدفعالیت که  از آنجا

 محیطی اندازه جمعیت مؤثر این ماهیان را با افت شدید مواجه ساخته است.  هایاسترسو ورود انواع 

ان و طبیعی این ماهینیمه اهیان خاویاری، سازمان شیلات ایران اقدام به اجرای تکثیرممنظور جبران افت شدید ذخایر وحشی به
صید این ماهیان در  کاسپینهای مورد نظر کرد و در تعامل با کشورهای حاشیه دریای ماهیان حاصل به رودخانهرهاسازی بچه

های عملی صورت گرفته همچنان روند افزایشی در میزان رغم برنامهطی یک دهه گذشته ممنوع اعلام گردید. علی کاسپیندریای 
تواند یعی این ماهیان مشاهده نشده و روند کاهشی آن حفظ گردیده است. هرچند که عدم مشاهده پیشرفت در ذخایر میذخایر طب

گله  های بازسازی ذخایر و نیزبه دلایلی مانند صید قاچاق این ماهیان مربوط باشد، وجود اطلاعات ژنتیکی از روند تاریخی برنامه
های بازسازی ذخایر بازسازی ذخایر باشد. اجرای برنامه یهاتیکننده اثر بخشی علمی فعالد تأییدتوانماهیان قبل از رهاسازی میبچه

خایر ذرنامه بازسازی اجرای ب. با وجود اینکه چندین سال از استمحیطی و زیست زیستینیازمند اطلاعات کافی از همه جوانب 
ه ک شدهماهیان پیش از رهاسازی به رودخانه و دریا باعث ی بچه، فقدان اطلاعات ژنتیکماهیان خاویاری در ایران گذشته است

ای هترن چالشپیچیده باقی بماند. یکی از مهمهمچنان بازسازی ذخایر این ماهیان ارتقای عملکرد موجود در رابطه با مسائل 
یان نیز مانند سایر موجودات تحت باشد. فنوتیپ ماهها میماهیان قبل از رهاسازی به رودخانهگیری مناسب بچهموجود، عدم وزن

 Prescott et) شوندیند فنوتیپی ماهی را موجب میآتأثیر عوامل محیطی و همچنین عوامل ژنتیکی است و کنش این دو عامل بر

al., 2024 .)دیریتی مهای تواند باعث اتخاذ تصمیمعنوان یکی از عوامل مؤثر میاطلاع از معماری ژنتیکی این ماهیان به بنابراین
 گردد. کاسپینتر بازسازی ذخایر ماهیان خاویاری در حوضه جنوبی دریای جدیدی در راستای اجرای هرچه بهتر و دقیق

سازی و شیلاتی و با اهدف متفاوتی از جمله کمی زیستیطور گسترده در علوم دهه گذشته تا به امروز به 4ابزارهای ژنتیکی از  
ترین ایعنوان پایه(. تنوع ژنتیکی بهJafari et al., 2022اند )های جمعیتی مورد استفاده قرار گرفتهتنوع ژنتیکی و شناسایی ساختار

که وجود تنوع ژنتیکی در یک گونه باعث برازش ژنتیکی آن موجود در طوریهمراتب تنوع زیستی نقش ایفا کرده باصل در سلسله
واهد از پتانسیل عملکردی بالاتری برخوردار خ زیستیدر نتیجه در تنگناهای های وارده شده و تقابل با نوسانات محیطی و استرس

ترین مهم تواند یکی ازریزی جهت بهبود میزان تنوع ژنتیکی در ذخایر ماهیان خاویاری میسازی و برنامهکمی برآورد، بنابراینبود. 
ؤثر و شدن جمعیت ماز آنجا که کوچک ان ارزشمند باشد.پارامترهای کلیدی و تأثیرگذار در راستای جلوگیری از انقراض این ماهی
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العه های در معرض خطر انقراض هستند، در مطدلیل فشار صید بیش از حد در جمعیتتغییر نسبت جنسیت پیامدهای ثابت شده به
ر حوضه جنوبی رانی دهای ژنوم گستر نسبت به تعیین خصوصیات ژنتیکی تاسماهی نر ایحاضر برای اولین بار با استفاده از داده

 دریای کاسپین اقدام گردید.
 

 هامواد و روش
یابی ژنومی شدند. برای برداری و توالینمونه 1412در زمستان تاسماهی ایرانی نر قطعه مولد  11طور کلی هب :بردارینمونه
( Passive Integrated Transponderگذاری میکرو )گیری شده تگآوری و ثبت مشخصات هر نمونه، کلیه مولدین نمونهجمع

های باله از مولدین دریایی تاسماهی ایرانی موجود در مراکز بازسازی ذخایر بهشتی )گیلان( و رجایی )مازندران( گردیدند. نمونه
ی رسیدگی جنسی در مولدین مورد بررس 4بیانگر مرحله  فیزیولوژیکی با استفاده از سونوگرافی. شایان ذکر است مطالعات شدتهیه 

و جهت انجام مطالعات مولکولی به آزمایشگاه ژنتیک  تثبیتدر اتانول مطلق پس از برداشت های بافت باله (. نمونه1بود )شکل 
 .انتقال یافتندالمللی ماهیان خاویاری انستیتو تحقیقات بین

 

 
 ( در مطالعه حاضرA. persicus. بررسی مقطع طولی گناد تاسماهی ایرانی )1شکل 

 

کلرفرم -ژنومیک از روش فنول DNAمنظور استخراج به :استخراجی هایDNA کیفی و کمی بررسی و DNA استخراج
میکرولیتر  STE ،21میکرولیتر بافر  631گرم بافت باله پودر شده و مقدار میلی 25طور خلاصه ابتدا به میزان کمتر از هاستفاده شد. ب

ول با استفاده از دستگاه ورتکس لحاوی مح میکروتیوببه آن اضافه گردید. سپس  Kمیکرولیتر آنزیم پروتئیناز  5و  SDSبافر 
. پس از مرحله لیز نددرجه سلسیوس تا زمان لیز شدن کامل قرار گرفت 55ماری با دمای خوبی همگن شده و داخل دستگاه بنبه

دقیقه  15مدت به rpm13111ا دور کلرفرم اضافه شد و محلول پس از همگن شدن ب-ها، هم حجم محلول، فنولشدن سلول
ترسیب داده شد و در آب مقطر دوبار تقطیر حل گردید.  DNAسانتریفیوژ گردید. سپس فاز رویی جدا شده و با اتانول مطلق سرد 

 DNAغلظت و چگونگی  ND1000های استخراجی ابتدا با استفاده از دستگاه نانودراپ DNAمنظور بررسی کمیت و کیفیت به
از نظر شدت یکپارچگی و عدم شکستگی از ژل آگارز یک درصد  DNAبررسی کیفیت سپس جهت از نظر آلودگی بررسی گردید. 

 .(Pourmoghadam et al., 2019شد )استفاده 

های استریل منتقل و به داخل میکروتیوب DNA های، نمونهDNAپس از استخراج : یژنوم یداده ها آنالیز و یابیتوالی

 Illumina Novaseq 6000جفت باز با استفاده از دستگاه  151یابی ژنومی دو سویه با طول کدگذاری جهت انجام توالی پس از
از نظر کیفی مورد بررسی  FastQCیابی پس از دریافت، با استفاده از بسته های منتج از توالیبه خارج از کشور ارسال شدند. خوانش
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(. پس از بررسی کیفی و ویرایش بازها https://www.bioinformatics.babraham.ac.uk/projects/FastQCقرار گرفتند )
 Liردیف شده )هم BWA( در محیط Acipenser ruthenusها به ژنوم مرجع گونه استرالیاد )، توالی21برمبنای کیفیت بالای 

et al., 2009 و پس از انجام سورتینگ، فراخوانی )SNP ها بر رویStacks  انجام پذیرفت. از بین نشانگرهای فراخوانی شده، تنها
 Populationsافزاری و تعادل هاردی واینبرگ حفظ گردید. از بسته نرم LDو براساس فیلترهایی همچون  SNPنشانگرهای 

 صی استفادههای تخصآمیزی، تنوع ژنتیکی و تعداد آللهای ژنتیکی از جمله تنوع نوکلئوتیدی، میزان دروناج آمارهمنظور استخربه
منظور بررسی پراکنش به SNP( بر روی نشانگرهای PCAهای اصلی )(. آنالیز تجزیه به مؤلفه 2013et alCatchen ,.) شد

(. Team, 2019اجرا درآمد )به ggplot2و بسته  Rافزار در نرم( PC2و  PC1)مولدین تاسماهی ایرانی با استفاده از دو مؤلفه اول 
( و شاخص جدایی جمعیتی Xu et al., 2025) VCF2Disبا استفاده از  Neiفواصل ژنتیکی بین مولدین مختلف براساس شاخص 

منظور مصورسازی تنوع ژنتیکی و ( محاسبه گردید. همچنین بهRousset, 2008) Genepopافزار ( نیز در نرمstF) بین دو منطقه
 (.Malinsky et al., 2018استفاده گردید ) Finestructureهای ژنتیکی براساس روابط تباری از بررسی تعداد بهینه خوشه

 

 نتایج

طور هبود و ب Phredیابی بیانگر کیفیت بالای آنها براساس مقیاس نمونه پس از توالی آمده از هردستههای ببررسی کیفیت خوانش
 ژنومیهای دست آمده از کتابخانههب DNAداده  Gb34. در مجموع (1)جدول  داشتند Q30ها کیفیت درصد خوانش 4/35میانگین 

تعداد کل خوانش تولید شده  (.1برون بودند )جدول قره( در C( و سیتوزین )Gدرصد بازهای گوانین ) 7/41طور میانگین حاوی هب
ردیف شدند. میانگین درصد به ژنوم مرجع هم 56/32طور متوسط بود که به x7/2با میانگین عمق  115241314یابی در مرحله توالی

 دست آمد.به 11524131±62/221373تعداد خوانش برای ژنوم هر مولد تاسماهی ایرانی مورد بررسی 
 

 ایرانی تاسماهی در ژنومی یهاکتابخانه یابییدست آمده از توالهخام ب یهاخوانش یاتخصو -1جدول 

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

12532812 3721853731 31/41  33/35  Rajaei-1 

11837111 3138375844 22/42  83/34  Rajaei-2 

11338316 3243261225 72/41  26/35  Rajaei-3 

11173618 2386157581 41/41  37/35  Rajaei-4 

11734633 3471417711 53/41  23/35  Rajaei-5 

11434333 3411311542 37/41  31/35  Beheshti-1 

11517281 3411532721 33/41  41/35  Beheshti-2 

12311332 3663214372 38/41  51/35  Beheshti-3 

12111321 3561656323 48/41  86/35  Beheshti-4 

11634357 3481863723 28/41  73/35  Beheshti-5 

حاوی اطلاعات چندشکلی از ژنوم تاسماهی ایرانی فراخوانی  SNPنشانگر  1337، در نهایت HWEو  LDپس از انجام فیلترهای 
آلل تخصصی بود. نتایج  361و  412ترتیب دارای شد. ذخیره مولدین جنس نر تاسماهی ایرانی در دو منطقه گیلان و مازندران به

سی تفاوت چشمگیری از نظر برون بین دو منطقه مورد بررکه در ماهی قره دست آمده از نشانگرهای فراخوانی شده نشان دادبه
دست به 21/1و در منطقه مازندران  21/1میزان هتروزیگوسیتی مشاهده شده وجود نداشته و میزان تنوع ژنتیکی در منطقه گیلان 

 محاسبه 23/1و  31/1ترتیب عنوانی شاخصی از تنوع ژنتیکی در منطقه گیلان و مازندران بهآمد. همچنین آماره تنوع نوکلئوتیدی به
 (.2دست آمد )جدول به 21/1و در مازندران  13/1در ذخیره مولدین مورد استفاده در منطقه گیلان  isFگردید. میزان ضریب 

 

 

https://www.bioinformatics.babraham.ac.uk/projects/FastQC
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 تاسماهی ایرانی ینمولد یرهدر ذخ GBS هایداده از آمده دستبه ژنتیکی هایآماره برخی بررسی از حاصل نتایج -2جدول 

 مازندران گیلان 

 361 412 تخصصی هایآلل تعداد
 21/1 21/1 شده مشاهده هتروزیگوسیتی

 81/1 73/1 شده مشاهده هموزیگوسیتی

 25/1 27/1 انتظار مورد هتروزیگوسیتی

 75/1 73/1 انتظار مورد هموزیگوسیتی

 23/1 31/1 نوکلئوتیدی تنوع

 21/1±12/1 13/1±12/1  آمیزیدرون شاخص
 

ها از ترین عوامل در شناسایی جمعیتعنوان اصلیمؤلفه را به 3(، PCAهای اصلی )دست آمده از آنالیز تجزیه به مؤافهبهنتایج 
درصد تغییرات بود،  37/26براساس دو مؤلفه اصلی اول که حاوی  PCA(. نمودار 2برون تشخیص داد )شکل یکدیگر در ماهی قره
، مشخص گردید که مولدین جنس نر تاسماهی ایرانی از همگنی نسبتاً بالایی برخوردار PCAز (. براساس آنالی3ترسیم گردید )شکل 

نشان  SNPنشانگر  1337نیز بر مبنای  DAPCعنوان هتروژن نیز شناسایی شدند. همچنین آنالیز بوده و تعداد کمی از مولدین به
(. میزان فواصل ژنتیکی بین همه مولدین 4داد که بین دو منطقه در مولدین نر تاسماهی ایرانی همپوشانی نسبی وجود دارد )شکل 

طور که در شکل نشان داده شده است. همان 5در شکل  Heatmapبا استفاده از نمودار  Neiنر تاسماهی ایرانی و براساس شاخص 
ی بین فواصل دارباشند هرچند اختلاف معنیاهی ایرانی در گروه ژنتیکی از یکدیگر قابل بررسی میمشخص است مولدین نر تاسم

خوبی بیانگر ساختار مختلط در ذخیره مولدین جنس نیز به admixture(. نتایج حاصل از آزمون <15/1Pژنتیکی ملاحظه نگردید )
(. 6دین موجود در مرکز رجایی مازندران از خود نشان دادند )شکل نر تاسماهی ایرانی بود و بیشترین سهم توزیع ژنومی را مول

 دست آمد.به 13/1( بین دو منطقه stFهمچنین میزان شاخص تمایز جدایی جمعیتی )
 

 
 ایرانییابی ژنومی در مولدین نر تاسماهی دست آمده از توالیبه SNPهای اصلی نشانگرهای از آنالیز تجزیه به مؤلفه نمودار حاصل -2شکل 
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 PCA مورد مطالعه براساس دو مؤلفه اول Acipenser persicusنر نمودار پراکنش مولدین  -3شکل 

 
 DAPCبراساس آنالیز  Acipenser persicusهای تاسماهی ایرانی نمودار پراکنش جمعیت -4شکل 
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 دریای کاسپینماتریکس فاصله ژنتیکی در مولدین نر تاسماهی ایرانی در حوضه جنوبی  -5شکل 

 
 بررسی تنوع ژنتیکی در ذخیره مولدین نر تاسماهی ایرانی در حوضه جنوبی دریای کاسپین -6شکل 

 

 بحث
ها مطرح ها و جمعیتآوری زیستی گونهترین عوامل کلیدی در تابعنوان مهمها و تداوم تنوع ژنتیکی بهشناسایی و حفظ جمعیت

( در WGSهای نوین ژنومی )بررسی تنوع ژنتیکی مبتنی بر جنسیت با استفاده از روش عنوان اولینباشد. مطالعه حاضر بهمی
در ژنوم مولدین جنس نر تاسماهی ایرانی دریای کاسپین در دو استان  SNPنشانگر  1337تاسماهی ایرانی بوده که با فراخوانی 

دارای چندشکلی در ژنوم مولدین نر تاسماهی  SNPانگر نش 1337دست آمده از اجرا درآمد. براساس نتایج بهگیلان و مازندران به
دست به 21/1و  21/1ترتیب ایرانی میزان هتروزیگوسیتی مشاهده شده در گله مولدین مراکز بازسازی ذخایر گیلان و مازندران به

ک ه این مهم باعث کوچرو هستند کهای مختلف ماهیان خاویاری با افت چشمگیری روبههای وحشی گونهطور کلی جمعیتآمد. به
همراه صید قاچاق این ماهیان (. کوچک شدن جمعیت مؤثر بهHu et al., 2023شدن جمعیت مؤثر این ماهیان گردیده است )

ویژه های ژنومی مبتنی بر جنسیت بهرو ارزیابیتواند باعث اریب شدن نسبت جنسی در ذخیره وحشی این ماهیان گردد از اینمی
ض خطر انقراض مانند ماهیان خاویاری از اهمیت بالایی برخوردار است. تنوع ژنتیکی حاوی اطلاعاتی در خصوص در ماهیان در معر
ها ایجاد های ژنومی بوده و از طریق آن پتانسیل لازم برای بقا، رشد و مواجهه با بیماریهای موجود در جایگاهتعداد و نوع آلل
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قا را بالا ها و در نتیجه بها و جمعیتپذیری گونهطور مؤثرتری احتمالاً سازشتواند بهیکه تنوع ژنتیکی بالاتر مطوریگردد بهمی
ها در ژنوم خود هستند. آنالیز ها و کروموزومپلوئیدی بوده که دارای بیش از دو نسخه از ژنببرد. ماهیان خاویاری ماهیانی پلی

ژنی همراه  هایهای ویژه خود برای تعیین مکان دقیق نسخهبا دشواری پلوئید مانند ماهیان خاویاریهای پلیژنتیک جمعیت گونه
نه ای که بر روی گوهای نوین کشف نشانگرها را در ماهیان خاویاری روشن ساخت. در مطالعهبوده و همین امر نیاز به توسعه روش

برای شناسایی ذخایر ژنتیکی و  SNPآرایه  74( صورت گرفت، پنلی شامل Acipenser medirostrisتتراپلوئید تاسماهی سبز )
(. در مطالعه دیگری که بر روی Anderson et al., 2017گذاری انفرادی مولکولی تاسماهی سبز کشف و معرفی گردید )تگ

ذخایر و تشکیل نقشه کشف و برای اهداف مدیریت  SNPآرایه دو آللی  47انجام گردید،  Acipenser dabryanusتاسماهی 
تواند تحت تأثیر ها می(. تنوع ژنتیکی مشاهده شده در جمعیتChen et al., 2020لینکاژی ژنتیکی در این گونه معرفی گردید )

عوامل متعددی از جمله عوامل جغرافیایی، مهاجرت، رانش ژنتیکی، انتخاب طبیعی، اختلاط ذخایر و آمیزش خویشاوندی قرار گیرد. 
عنوان یک خاصیت بافری در جهت حفظ تنوع ژنتیکی در مقابله پلوئیدی به( ویژگی پلیA. transmontanusهی سفید )در تاسما

عنوان یک بنابراین، به (.Willis et al., 2022های زمانی ایجاد شده در میزان بازگشت شیلاتی در این گونه شناخته شد )با افت
های آللی را در ژنوم خود حمل کند، این موضوع باعث کم کردن نرخ بیشتری از واریته تواند نسبتپلوئید هر مولد میگونه پلی

 ,.Moody et alهای دیپلوئید می گردد )رانش ژنتیکی و حفظ میزان بیشتری از تنوع ژنتیکی در افراد کمتر در مقایسه با جمعیت

1993; Soltis et al., 2016 .)یبالاتر نزایو م یکیاز تنوع ژنت ینییپا زانیم یرانیا یاهنر تاسم نیمولد یحاضر بر رو یبررس در 
مقدار پایین تنوع ژنتیکی مشاهده شده در تاسماهی ایرانی  .دیگرد برآورد یمورد بررس رهیدر هر دو ذخ یشاوندیخو زشیاز آم
رسد عدم نظر میژنتیک حفاظت بهلحاظ تکاملی و عنوان یک عامل باشد اما بهتواند تحت تأثیر تعداد نمونه مورد بررسی بهمی

یزان ترین عوامل در کم بودن متواند یکی از مهمتکثیر طبیعی و کوچک بودن جمعیت مؤثر در هنگام فعالیت بازسازی ذخایر می
 رغم نبود اختلاف بین هتروزیگوسیتی مشاهده شده در دو ذخیره مورد بررسی، ذخیره مولدینتنوع ژنتیکی مشاهده شده باشد. علی

های نادر از نر تاسماهی ایرانی در منطقه گیلان از تنوع آللی بالاتری نسبت به منطقه مازندران برخوردار بود. تنوع آللی و حفظ آلل
( در 11/1دلیل فراوانی پایین )کمتر از های نادر بهکه آللطوریها برخوردار هستند بهاهمیت بالایی در حفظ تنوع ژنتیکی گونه

زانه ژنی ممکن است قابل ردیابی نبوده و اثر خود را بر روی شاخص هتروزیگپوسیتی مشاهده شده نگذارد؛ از صورت حذف از خ
رو بررسی همزمان تنوع آللی و هتروزیگوسیتی مشاهده شده از اهمیت بالایی در ژنتیک حفاظت ماهیان برخوردار است. همین

ا باشد. در ها و ردیابی آنهلاعات ژنتیکی مفید در تمایز مولکولی جمعیتتواند حاوی اطهای اختصاصی بیشتر میهمچنین وجود آلل
که تا حدودی ساختار مختلط در دو گروه مورد بررسی از تاسماهی نر ایرانی در حوضه جنوبی دریای کاسپین مشاهده گردید، حالی

انگر جدایی متوسط بین دو جمعیت مورد دست آمد که بیبه 13/1میزان شاخص جدایی جمعیتی بین دو منطقه گیلان و مازندران 
جفت نشانگر ریزماهواره در تاسماهی  11که در مطالعات پیشین سطح پایینی از تمایز ژنتیکی با استفاده از بررسی بود در صورتی

حضور  های مورد بررسی از تاسماهی نر ایرانی در(. وجود جدایی متوسط جمعیتMoghim et al., 2013ایرانی گزارش شده بود )
غرافیایی تواند بیانگر جدایی ژنتیکی مرتبط با فواصل جهای بازسازی ذخایر و عدم تکثیر طبیعی این گونه در حوضه جنوبی میبرنامه

ومی های ژنهای ناشی از صید مولدین در دریا و نه در رودخانه منجر به اختلاطدر این گونه در گذشته باشد و در حال حاضر اختلاط
های ژنومی صورت گرفته بر روی تاسماهی سفید نیز درجاتی از جدایی ژنتیکی ناشی از فواصل شده باشد. در بررسی در این گونه

(. هرچند که در Willis et al., 2022داری مشاهده نگردید )جغرافیایی مشاهده گردید و در فواصل نزدیک جدایی ژنتیکی معنی
ز طریق آمیزش افراد غیر خویشاوند از اهمیت بالایی برخوردار است، با این حال های بازسازی ذخایر حفظ تنوع ژنتیکی ابرنامه

های رو در برنامهکیفیت ژنتیکی نیز که در ارتباط با ساختار ژنتیکی پیچیده سازگاری است از اهمیت بالایی برخوردار است؛ از این
گیری نمود تا علاوه بر حفظ تنوع ژنتیکی، کیفیت ژنتیکی آمیزی شدید جلوآمیزی و هم از درونبازسازی ذخایر باید هم از برون

 (.Neff et al., 2011های بازسازی ذخایر ماهیان خاویاری صورت پذیرد )لازم برای عملکرد بهینه ماهیان در برنامه
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ان دو رسد که همچننظر میبهدست آمده از ذخیره نر تاسماهی ایرانی در حوضه جنوبی دریای کاسپین براساس اطلاعات ژنومی به
آمیزی بیانگر ذخیره ژنتیکی از تاسماهی ایرانی در حوضه جنوبی پراکنش داشته باشند ولی میزان تنوع ژنتیکی پایین و وجود درون

توان یمهای مربوط به غنای آللی نیز باشد. براساس آمارههای تکثیر و بازسازی ذخایر مینیاز به افزایش جمعیت مؤثر در برنامه
بیان داشت که منطقه گیلان از اهمیت بالایی در جهت حفظ تنوع ژنتیکی تاسماهی ایرانی داشته و با توجه به جدایی متوسط 

های ژنتیکی ژنتیکی نسبت به منطقه مازندران، این موضوع باید در مدیریت ژنتیکی ذخایر تاسماهی ایرانی در جهت شناسایی تگ
ذخایر  های بازسازیتوان بیان داشت که برنامهدست آمده از ژنوم تاسماهی ایرانی میاطلاعات ژنومی بهمد نظر قرار گیرد. براساس 

ها نیاز منظور افزایش میزان تنوع ژنتیکی و حفظ جمعیتاند ولی بهطور مؤثری در جهت حفظ ذخایر ژنتیکی فعال بودهدر ایران به
ی در ها نیز شرایط برای مهاجرت و تکثیر طبیعهای تکثیر، با همکاری سایر سازمانامهبوده تا علاوه بر افزایش تعداد مولدین در برن

تواند ریزی میها و مناطق تخمهای منتخب در سواحل جنوبی دریای کاسپین انجام پذیرد. بنابراین احیای رودخانهبرخی رودخانه
 کاسپین باشد. توجهی در بازسازی ذخایر طبیعی تاسماهی ایرانی در دریایکمک قابل
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