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 چکیده

پروري انتخابی بازي امروزه اطلاعات بدست آمده از علم ژنومیکس نقش بسیار مهم و کاربردي در مدیریت ذخایر وحشی و همچنین آبزي
صید بیش از حد، از دست جمله فشار  هاي اقتصادي دریاي خزر به دلایل مختلفی از ترین گونه ارزش عنوان با ماهیان به کند. نسل تاسمی

گیري طی سه  ها به حوضه جنوبی دریاي خزر با کاهش چشم ها و کاهش ورودي آب شیرین رودخانه ریزي، سد سازيهاي تخم رفتن مکان
ارهاي عنوان یکی از راهک تواند به گونه از ماهیان خاویاري می هاي هر ها و زیرجمعیت رو پایش جمعیت دهه گذشته مواجه شده است. از این

پروري این ماهیان در ایران سابقه طولانی ندارد و که آبزي چنین از آنجایی کاربردي در احیاي این ذخایر با ارزش مورد استفاده قرار گیرد. هم
هیان تواند پرورش اقتصادي ما می هاي پرورشی اند، لذا طبقه بندي جمعیت هاي پرورشی نیز از تعداد محدودي مولد وحشی ایجاد شده جمعیت

، پایش NGSهاي جدید آن موسوم به  هاي حاصل شده در صنعت توالی یابی و ایجاد نسل خاویاري را هموار نماید. با توجه به پیشرفت
هاي  ها و زیرجمعیت تري در راستاي شناسایی جمعیت تواند به صورت دقیق هاي آبزیان و بخصوص ماهیان خاویاري می مولکولی جمعیت

 منظور نیل به آبزي پروري پایدار ایجاد گردد. ترین اصل بهاي عنوان پایه هاي متفاوت ژنتیکی به اس انجام و لاینبزرگ و یا کوچک مقی
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 مقدمه

عنوان گروهی منحصر به فرد و قدیمی از  ماهیان خاویاري به
روفی گانوئیدي بوده که به لحاظ اقتصادي از اهمیت ماهیان غض

گونه  27از  Acipenseridaeبالایی برخوردار هستند. خانواده 
ها مربوط به ماهیان پارو پوزه و  تشکیل شده که دو گونه از آن

 ,.Ogden et alباشند ( گونه از ماهیان استروژن می 25
 245ان از ترین دریاچه جه عنوان بزرگ ). دریاي خزر به2013

میلیون سال پیش تاکنون اقامتگاه طبیعی شش گونه از ماهیان 
 تاسماهی ایرانی)، Huso husoخاویاري شامل فیل ماهی (

)Acipenser persicus ،(تاسماهی روسی )Acipenser 
gueldenstaedtii(ازون ،) برونAcipenser stellatus ،(

 Acipenser) و استرلیاد (Acipenser nudiventrisشیپ (
ruthenus (می) باشندBemis et al., 1997 ماهیان .(

خاویاري نه تنها به لحاظ اقتصادي بلکه از نظر اکولوژیکی با 
توجه به نقشی که در هرم اکولوژیک دریاي خزر دارند، بسیار 

باشند. میزان صید ذخایر طبیعی ماهیان خاویاري  حائز اهمیت می
گیري  ذشته با افت چشمدر حوضه جنوبی دریاي خزر طی دهه گ

اند. از  روبرو بوده است که عوامل متعددي در ایجاد آن مؤثر بوده
ترین عوامل کاهش ذخایر طبیعی ماهیان خاویاري  جمله مهم

توان به صید بیش از حد و قاچاق جهت استحصال خاویار  می
ها  سیاه، از دست رفتن مطلوبیت زیستگاه در نتیجه ورود آلاینده

ها و کاهش ورود منابع آب شیرین از  ها، سد سازي بو انواع پسا
هاي  هاي آبریز و به تبع آن از دست رفتن مکان حوضه

ریزي اشاره کرد. کاهش میزان ذخایر وحشی باعث کاهش  تخم
اي اندازه جمعیت مؤثر و میزان تنوع ژنتیکی و از دست  مرحله

رفتن ساختارهاي جمعیتی شده که متعاقب آن انقراض گونه 
فاق خواهد افتاد. تکثیر حمایتی ماهیان خاویاري در شرایط ات

نیمه طبیعی با صید مولدین از دریا و تکثیر در شرایط پرورشی و 
هاي آبریز دریاي خزر از جمله  رهاسازي بچه ماهیان به رودخانه

-راهکارهاي اتخاذ شده توسط سازمان شیلات ایران بوده و علی
ن این ماهیان از وضعیت چنا هاي صورت گرفته هم رغم تلاش

که  طوري به )Pourkazemi, 2006مناسبی برخوردار نیستند (
پنج گونه از شش گونه حاضر در دریاي خزر، در طبقه به شدت 

) و گونه استرلیاد در طبقه حساس CRدر معرض خطر انقراض (
)VU از لیست قرمز (IUCN قرار دارند )IUCN, 2021.( 

تواند کوچک شدن اندازه  ن امر مییکی از عوامل احتمالی در ای

ماهیان و آمیزش خویشاوندي باشد که با  جمعیت مؤثر تاس
هاي مغلوب مضر باعث بروز اثرات منفی  هموزایگوت کردن آلل

ماهیان رهاسازي  ها مانند کاهش قابلیت زنده مانی بچه تاس آن
 گردد. شده می

یاز سو و ن گیر ذخایر وحشی ماهیان خاویاري از یک افت چشم
روزافزون جامعه انسانی به منبع پروتئینی و خاویار با کیفیت از 
سوي دیگر زمینه ساز پرورش این ماهیان در محیط محصور 

ترین موضوعات پیش رو در مزارع  شده است. یکی از مهم
ماهیان خاویاري کشور جلوگیري از افت تولید به دلیل کاهش 

ابتداي دهه هشتاد  باشد. از تنوع ژنتیکی طی سالیان آینده می
ماهیان و ماهی دار شدن  ) پرورش تاس1381خورشیدي (سال 

ماهیان و تولید  مزارع پرورشی داخل کشور براي پرورش تاس
گوشت با کیفیت و خاویار ارزشمند آغاز شده است. بر اساس 
شواهد میدانی بدست آمده، وزن کل تاسماهیان در کل مزارع 

باشد و بالغ بر  تن می 7000تا  6000داخل کشور چیزي بالغ بر 
درصد این بیومس در مرحله مولد و پیش مولد هستند و از  80

درصد آن در امر تکثیر بسته به شرایط،  10تا  5این میزان حدود 
گیرند. کوچک بودن اندازه جمعیت مولدین  مورد استفاده قرار می

سو و روند کاهشی ورود مولدین  ماهیان از یک پرورشی در تاس
حشی از دریا به چرخه تکثیر در شرایط محصور از سویی دیگر و

تواند باعث کاهش تنوع ژنتیکی و افزایش درون آمیزي گردد.  می
بروندادهاي منفی ناشی از درون آمیزي به طرق مختلفی از 

هاي ریختی در بچه ماهیان، کوتاهی سرپوش  جمله ناهنجاري
د را در ي خوآبششی، از دست رفتن منافذ بویایی و کور

که همگی باعث کاهش سطح تولید و  ماهیان نشان دادند تاس
رو، با توجه به  گردد. از این عدم بازدهی پرورش تاس ماهیان می

کند بودن چرخه ورود مولدین وحشی از دریا و کوچک بودن 
اندازه جمعیت مولدین، شناسایی ساختارهاي ژنتیکی و حفظ تنوع 

) NGS2(هاي توالی یابی  روش ژنتیکی با استفاده از جدیدترین
ترین موارد در  هاي وحشی و هم پرورشی از مهم هم در جمعیت

 باشد. روري پایدار تاس ماهیان میمدیریت ذخایر و آبزي پ

 

و ایجاد رویکردهاي نوین در  NGSتوالی یابی 
 مطالعات مولکولی کاربردي

                                                           
2 Next generation sequencing 
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نیاز مبرم محققین براي دسترسی آسان و با قیمت مناسب به 
-Highه توالی موجودات زنده، باعث توسعه توالی یابی داد

throughput )NGS( هاي  گردید که با تکیه بر تکنولوژي
ها  یابی حجیم و پردازش تصویر از قابلیت تولید میلیون توأم توالی

 ,Shendure and Jiباشد ( زمان برخوردار می طور هم توالی به
متفاوتی مانند  هاي روي پلتفرم بر NGS. توالی یابی )2008

Roche 454 FLX Titanium، Illumina MiSeq، 
Illumina HiSeq2500 و Ion Torrent PGM  و در

آید. همه  (ژنومیکس) به اجرا در می DNAسطوح متفاوتی مانند 
آوري  از رویکرد نسبتاً مشابهی در فراهم NGSهاي  استراتژي

DNA ابتدایی برخوردار هستند به این صورت که DNA هی ما
هاي برشی به قطعات کوچک  مورد بررسی با استفاده از آنزیم
 DNAبه قطعات  universalتبدیل شده و سپس آداپتورهاي 

اضافه شده و پس از شرکت کردن پرایمرهاي تهیه شده و تکثیر 
ها بر روي یکی از  یابی آن ، توالیPCRها در دستگاه  آن

 پذیرد. هاي ذکر شده صورت می پلتفرم

 از ژنومیکس در آبزي پرورياستفاده 
ها و افراد با استفاده از تعداد علم ژنومیکس، مطالعه جمعیت

نشانگر) در سرتاسر  1000(معمولاً بیش از  SNPزیادي نشانگر 
ژنوم گونه مورد مطالعه بوده که تعداد زیادي ژن و جایگاه ژنی 

هاي گیرند. در مقابل، روشبطور همزمان مورد بررسی قرار می
بطور عمده از تعداد کمی نشانگر ژنتیکی (مانند  سنتی

کردند. علیرغم نقش ها) در مطالعات خود استفاده میریزماهواره
پروري در تأمین امنیت غذایی جهانی، قسمت اعظمی  مهم آبزي

از تولیدات آبزیان در جهان بر اساس ذخایري است که از 
کند.  هاي تکثیر استفاده نمیاطلاعات ژنتیکی در برنامه

هاي تکثیر آبزیان نسبت به سایر حیوانات اهلی در استفاده  برنامه
تري برخوردار  از ابزار ژنتیکی به منظور تکثیر انتخابی از رشد کم

منظور بازسازي دودمان و در مطالعات  اند و این ابزار تنها به بوده
که اکثر  اند در حالی بنیادي محور مورد استفاده قرار گرفته

ي مدرن در پرورش دام و طیور تحت تأثیر انتخاب ها برنامه
و مزایاي آن به خوبی در موجودات اند  قرار گرفتهژنومیکی 

انتخاب مولدین اصلح از نظر  .مختلف به اثبات رسیده است
) نیاز به ۳GSصفات اقتصادي بر اساس اطلاعات ژنومیک (

داده نشانگر ژنتیکی در گستره ژنوم گونه ماهی مورد بررسی و 
                                                           

3 Genomic selection 

همچنین تعداد زیادي از آن نمونه دارد. این در حالی است که 
دست آوردن نشانگرهاي ژنتیکی تا چندین سال پیش فرآیندي  به

که این نشانگرها تنها براي بر بود، ضمن این پرهزینه و زمان
هاي اخیر  تعداد کمی گونه در دسترس بودند. با این حال پیشرفت

، هزینه توالی NGSوسوم به ایجاد شده در صنعت توالی یابی م
یابی و بنابراین کشف نشانگرهاي ژنتیکی را کاهش داده است. 

هاي  به دلیل نرخ باروري بالاي آبزیان پرورشی، اکثر برنامه
هاي صفات مورد نظر جمع آوري شده از  تکثیر بر اساس داده

خصوص براي صفاتی که  باشد (به خویشاوندان مولدین کاندید می
باشد مانند  ها بر روي خود کاندید امکان پذیر نمی آن اندازه گیري

کیفیت فیله و مقاومت به بیماري). بر همین اساس مقادیر آماره 
گزینی صورت گرفته  از به )٤EBVsارزش تکثیر برآورد شده (

بر مبناي خانواده بوده و لذا چنانچه تغییرات زنتیکی بین مولدین 
اده از اطلاعات نشانگرهاي درون یک خانواده مد نظر باشد، استف

 زنتیکی ضروري است.

هاي تکثیر  طور کلی استفاده از نشانگرهاي ژنتیکی در برنامه به
انتخاب به کمک  -1شود:  آبزیان به دوگروه عمده تقسیم می

 MAS). روش GSانتخاب ژنومیک ( -2) و ٥MASنشانگر (
هاي بر اساس استفاده از تعدادي نشانگر محدود مرتبط با جایگاه

که صفت مورد نظر را تحت تاثیر ) ٦QTLژنی صفات کمی (
ها در آبزي پروري  باشد و یکی از اولین مثال دهند می قرار می

در ماهی  IPNVشناسایی مکان ژنی مربوط به مقاومت به 
) بود. براي صفات چندژنی مانند Salmo salarسالمون اطلس (

شاوندان باشد که در آن خوی تر می مناسب GSرشد، روش 
مولدین کاندید تکثیر با داده هاي ژنوتیپی و فنوتیپی به عنوان 

جهت محاسبه آماره ارزش تکثیر  (training)جمعیت آموزش 
) مولدین کاندید که فقط داراي اطلاعات ۷GEBVsژنومیکی (

گیرند. در حال حاضر  ژنتیکی هستند، مورد استفاده قرار می
لاعات ژنومیک در آبزي کاربرد انتخاب مولدین بر مبناي اط

هاي موجود در  پروري در مرحله تکوینی خود بوده و اکثر مثال
به  این زمینه تمرکز خود را روي اصلاح نژاد جهت مقاومت

. اکثر مطالعات ژنتیکی با کیفیت اند هاي عفونی گذاشته بیماري
هاي  هاي مورد استفاده در آبزي پروري و برنامه بالا در گونه

                                                           
4 Estimated breeding values 
5 Marker-assisted Selection 
6 Quantitative traits loci 
7 Genomic Estimated breeding values 
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اند که یا مستقیماً  بوده GBS۸ک، متأثر از روش انتخاب ژنومی
هاي توالی یابی و یا به وسیله کشف نشانگرها از  توسط روش

طراحی شده که در حال حاضر براي تعداد  ۹SNPهاي آرایه
هاي  اند. عمده روش ها وجود دارند؛ به اجرا در آمده کمی از گونه

GBS از یک یا  شامل مراحل تهیه کتابخانه ژنومی با استفاده
هاي توالی زیادي از  دو آنزیم محدود کننده بوده که منجر به داده

شود، اگرچه اخیراً  هاي تکرارپذیر در طول ژنوم می زیرمجموعه
-GTیابی هدفمند مانند  بر اساس توالی GBSهاي جدید  روش
Seq طور کلی  اند. به نیز توسعه یافتهGBS  و یا)RADseq( 

بر چندین روش بوده که اساس یک اصطلاح کلی و مشتمل 
هاي برشی  ها کاهش پیچیدگی ژنوم با استفاده از آنزیم همه آن

، Original RAD ،2bRADها شامل  باشد. این روش می
ddRAD ،GBS  وezRAD باشند. مزایا و معایب  می

آورده شده است  1ها در جدول  تکنیکی برخی از این روش
)Robledo et al., 2017(هاي  اربردهاي روشترین ک . مهم

GBS توان شناسایی نشانگرهاي  را میSNPیابی ژن و  ، نقشه
QTLهاي ژنومی با تراکم بالا، تهیه  ، تنوع ژنتیکی، ایجاد نقشه
هاي کاندید، آنالیز  هاي هاپلوتایپی، فیلوژنتیک، شناسایی ژن نقشه

پیوستگی ژنتیکی، کشف نشانگرهاي مولکولی، انتخاب ژنومیک 
، GBSهاي  ترین مزیت د. یکی از مهمبرشمر GWASو 

بوده که طی آن  GWASهاي  امکان فراهم آوري بررسی
دار با صفات اقتصادي مورد  نواحی ژنومی داراي ارتباط معنی

توجه (مانند رشد، مقاومت به بیماري و کیفیت فیله) شناسایی و 
گزینی و اصلاحی و یا ویرایش ژنومی  هاي به سپس در برنامه

 گیرند. ده قرار میمورد استفا

                                                           
8 Genotyping-by-Sequencing 
9 Single-nucleotide polymorphism 
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 )GBSهاي تعیین ژنوتیپ با استفاده از توالی یابی ( روشبرخی اي از  . خلاصه1جدول 

 معایب مزایا اصلی ویژگی روش

RAD-Seq حذف  هضم با یک آنزیم برشیPCRپیچیدگی تهیه کتابخانه ژنومی هاي تکراري 

2bRAD هاي برشی نوع  هضم با آنزیمIIB 
عدم وجود مرحله انتخاب سایز، قابلیت تولید بالا و 

 سادگی تهیه کتابخانه
هاي  تولید قطعات کوتاه، عدم امکان حذف خوانش

 هاي تکراريPCRمربوط به 

ddRAD سادگی تهیه کتابخانه و امکان  دو آنزیم برشی متفاوتPCR  مرکب تعداد
 زیادي نمونه

 ایزتکرار پذیري وابسته به مرحله انتخاب س

 

کاربرد ژنومیکس در اکولوژي حفاظت و مدیریت 
 ذخایر وحشی

هاي وحشی، حداکثر نمونه برداري از  در هنگام مطالعه جمعیت
یابی کامل  ها مورد توجه محقیقن بوده است، اما توالی جمعیت

طور  چنان به ژنوم براي صدها نمونه با سایز ژنومی بزرگ هم
شد. علاوه بر این، براي بسیاري با اي هزینه بر می ممانعت کننده

یابی کامل ژنوم براي تعداد زیادي  از اهداف مطالعاتی، توالی
نمونه ضروري نبوده و تنها باعث مشکلات سخت افزاري و 

 GBSهاي  گردد. لذا روش بر می آنالیزهاي بیوانفورماتیکی زمان
تري از ژنوم نسبت به  یابی بخش کوچک توانند با توالی می

هاي فاقد و یا داراي اطلاعات  ، حتی در گونهWGSهاي  روش
به اجرا  NGSیابی  محدود ژنومی (ژنوم مرجع) با تکیه بر توالی

در آیند. در بین ماهیان خاویاري، تنها ژنوم مرجع ماهی استرلیاد 
توان بیان داشت که  رو می در پایگاه هاي داده وجود دارد و از این

مطالعات گستره ژنومی از مزیت بالایی در  GBSهاي  روش
)Genome wideهاي این ماهیان برخوردار هستند.  ) جمعیت

توان عدم  را می GBSهاي روش  ترین مزیت طور کلی مهم به
نیاز به ژنوم مرجع، همزمانی ژنوتایپینگ و کشف نشانگر، مراحل 

و عدم نیاز به انتخاب سایز در مراحل تهیه  PCRکمتر 
و سیستم بارکدینگ  SNPید نشانگر کتابخانه، قابلیت بالاي تول

کارآمد و قابلیت اجرا بر روي تعداد زیاد نمونه در مقایسه با روش 
WGS ترین تحقیقات  تر اشاره کرد. از مهم به دلیل هزینه پایین

توان به کشف و  کاربردي انجام شده در ماهیان خاویاري می
اشاره کرد  RADبا استفاده از روش  SNPتایید نشانگرهاي 

را از یکدیگر مجزا  یماهی ایرانی و روس طور مشخص تاس که به
دست آمده از توالی یابی  به SNPچنین نشانگرهاي  کرد. هم

GBS ها را از یکدیگر  ماهی، استرلیاد و هیبرید آن توانستند فیل
اي  هاي بین گونه تمیز و تشخیص دهند که نمایان ساختن تفاوت

بازار  در خاویارهاي موجود از اهمیت بالایی در ردیابی و صحت
هاي تعیین ژنوتیپ با استفاده از  برخوردار است. روش یجهان

هاي قابل توجهی را در مطالعات  ) مزیتGBSیابی (توالی
ژنومیکس جمعیت با غربالگري هزاران چندشکلی در طول ژنوم 

گر گستره کامل وقایع تکاملی (تغییرات در رانش  که بیان
وترکیبی و جهش) و پسایندهاي تغییرات گزینی، ن ژنتیکی، به

کنند. طی دو الی سه دهه گذشته، اکثر  ژنتیکی هستند، ایجاد می
مطالعات ژنتیک حفاظت، تکیه بر تعداد کمی نشانگرهاي 

ها و  ها، ریزماهواره (مانند آلوزایم ندمولکولی خنثی داشت
AFLPsدهند.  ) که بخش بسیار کوچکی از ژنوم را پوشش می

هایی در  ها قابلیت پاسخگویی به پرسشداده نوع نیا اگرچه
مورد عوامل دموگرافیک اثرگذار بر ژنوم (مانند تنوع، جریان و 

ها) را  رانش ژنی، اندازه جمعیت مؤثر و رابطه ژنتیکی بین جمعیت
هاي ژنی ویژه که  ها در بررسی جایگاه داشتند، ولی توانایی آن

اند،  پذیري بوده ا انطباقتحت تأثیر تکامل ناشی از انتخاب و ی
و یا  GBSهاي جدید ژنوتایپینگ مانند  شود. روش محدود می

(توالی یابی کل ژنوم)  WGS10هاي به دست آمده از روش  داده
هاي جمعیتی  محققین را قادر ساخته که علاوه بر بهبود تخمین

با افزایش قابل توجه تعداد نشانگرهاي ژنتیکی، نواحی ژنومیکی 
رد را که احتمالاً وقایع تکاملی مانند انتخاب طبیعی منحصر به ف

هاي  عنوان مثال، روش را تجربه کرده باشند، شناسایی کنند. به
سنتی مبتنی بر نشانگر ممکن است به تنهایی نتوانند 

هاي مجزاي بوجود آمده در اثر مقاومت به یک پاتوژن  و  جمعیت
                                                           

۱۰ Whole Genome Sequencing 
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شناسایی کنند.  را  هاي محلی سازگار شده به زیستگاه یا جمعیت
هاي  هاي مبتنی بر ژنومیکس در شناسایی جمعیت کاربرد روش

) به خوبی به اثبات رسیده است و Fine scaleکوچک مقیاس (
هایی که به لحاظ حفاظتی در  توانند در گونه ها می لذا این روش

اند (مانند تاس ماهیان)، با جدیت  سطوح پرخطري قرار گرفته
ترین خصوصیات رار گیرند. یکی از مهمبیشتري مورد استفاده ق

استفاده از اطلاعات ژنومیکس، مدیریت بهتر ذخایر وحشی با 
-هاي سازش یافته به عوامل محیطی خاص آنشناسایی جمعیت

ها بوده که این امر باعث حفظ و ارتقاي تنوع ژنتیکی در 
ها و ذخایر وحشی آبزیان و در نتیجه ارتقاي وضعیت جمعیت

شود. شناسایی واحدها و ذخایر نه در اکوسیستم میماندگاري گو
ژنتیکی وحشی مجزا از یکدیگر و استفاده از  اطلاعات ژنومیک، 

گیري ترین ذخایر و ماهیترین ابزارهاي مدیریت نویناز مهم
هاي وحشی آبزیان به تغییرات بوده که طی آن مقاومت جمعیت

عوامل تحدید ترین اقلیمی و صید بیش از حد (به عنوان اصلی
هاي جدید برداشت و کننده جمعیت ماهی ها) ارزیابی و سیاست

 گردد. ها تعیین میها بر اساس آنحفاظت گونه

 بندي و پیشنهادات ترویجی جمع
با توجه به افت شدید ذخایر وحشی ماهیان خاویاري، شناسایی 

هاي  هاي احتمالی از هر کدام از گونه ها و زیرجمعیت جمعیت
ر دریاي خزر از اهمیت بالایی از نظر حفاظت گونه موجود د

ها (موجود زنده و  چنین ردیابی آن (حفاظت ژنومیکی) و هم
گردد تا مدیریت  خاویار) برخوردار است. بدین منظور پیشنهاد می

هاي دریایی و  کامل بر حوضه جنوبی دریاي خزر با انجام گشت
د و بتوان با اي صورت گیر اي به صورت فصلی و منطقه رودخانه

دست آمده از نوین ترین روش  هاي ژنتیکی به استفاده از تگ
، نقش مهمی در GBSمانند  NGSتوالی یابی مبتنی بر 

خصوص ایجاد پایگاه داده، ثبت ژنتیکی و تهیه شناسنامه 
ژنتیکی و حفاظت در سطح ژنومیکی ذخایر با ارزش ماهیان 

. علاوه بر این خاویاري در حوضه جنوبی دریاي خزر ایفا کرد
گردد تا با همکاري کشورهاي حاشیه دریاي خزر در  پیشنهاد می

ویژه ماهیان خاویاري اقدام گردد  SNP-Chipخصوص تهیه 
ها در دریا و  تا بدین وسیله امکان یکپارچه سازي ردیابی آن

رو نیز با  ها فراهم گردد تا از این چنین از طریق خاویار آن هم
این  یوحش ز تجارت خاویار مولدینشناسایی و جلوگیري ا

ماهیان در بازارهاي جهانی بتوان کنترل بیشتري بر فشار صید و 
مدیریت ذخایر این ماهیان با ارزش فراهم کرد. با توجه به این 

که عمده ماهیان خاویاري موجود در مزارع تکثیر و پرورش از 
 اند لذا قویاً پیشنهاد تعداد محدودي مولد وحشی ایجاد شده

هاي مختلف و کمی کردن  گردد تا با شناسایی زیرجمعیت می
هاي متنوع ژنتیکی اقدام  تنوع ژنتیکی موجود، در ایجاد لاین

گزینی و شناسایی نشانگرهاي  نمود و در مرحله بعد در راستاي به
مولکولی مرتبط با صفات عملکردي اقتصادي مانند رشد، کیفیت 

د. از اینرو، ایجاد پایگاه داده فیله و مقاومت به بیماري اقدام نمو
مولکولی از ذخایر مولدین در مراکز تکثیر ماهیان خاویاري در 

ترین کنار ثبت اطلاعات مورفولوژیکی به عنوان یکی از مهم
پروري ماهیان خاویاري موارد در خصوص ارتقا و ترویج آبزي
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