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1. ΕΙΣΑΓΩΓΗ 
 

1.1. ΓΕΝΙΚΑ 

 

 Το ψάρι είναι µία από τις βασικές πηγές θρεπτικών, και οι αλιευτικές 

δραστηριότητες είναι σχεδόν τόσο παλιές όσο το ανθρώπινο είδος. Η ανάπτυξη της 

τεχνολογίας οδήγησε στη βιοµηχανοποιηµένη αλιεία και στην υπερεκµετάλλευση 

πολλών ειδών, µερικά από τα οποία βρίσκονται στα όρια της εξαφάνισης. Η 

προστασία των πληθυσµών πολλών ειδών ψαριών έγινε ο πρωταρχικός στόχος στην 

αλιευτική πολιτική των αναπτυγµένων χωρών. Νέα επιστηµονικά εργαλεία, 

βασισµένα στη γενετική και µοριακή βιολογία µπορούν να βοηθήσουν στην 

αναγνώριση  των πληθυσµών που κινδυνεύουν.  

  Η τεχνολογική πρόοδος στη µοριακή βιολογία βοήθησε στην ανάπτυξη 

ποικιλίας γενετικών δεικτών, που µπορούν να χρησιµοποιηθούν στη διαχείριση ειδών 

και πληθυσµών όπως π.χ. allozymes, RAPDs, VNTRs (minisattelites or 

microsatellites), RFLPs κλπ. Μερικές από τις εφαρµογές της χρήσης των δεικτών 

αυτών στη γενετική ανάλυση των ψαριών είναι: 1) ο προσδιορισµός των αποθεµάτων 

2) η γενετική ταυτοποίηση πληθυσµών 3) η ανάλυση µεικτών αποθεµάτων 4) η 

γενετική µελέτη καλλιεργούµενων ειδών. 

Μία από τις βασικές εξελίξεις στον τοµέα της Γενετικής η οποία βοήθησε 

στην ανάπτυξη πλήθους γενετικών τεχνικών, υπήρξε η ανακάλυψη της Αλυσιδωτής 

Αντίδρασης Πολυµεράσης (PCR). Η µέθοδος αυτή ανακαλύφθηκε το 1983 και 

βασίζεται στη χρήση µιας θερµοσταθερής πολυµεράσης. Η µέθοδος συνίσταται στην 

ενζυµατική ενίσχυση µιας ακολουθίας DNA µε τη βοήθεια της πολυµεράσης και 

µικρών µονόκλωνων νουλεοτιδικών ακολουθιών, τους εκκινητές. Κάθε αντίδραση 

PCR αποτελείται από τρία στάδια: α) το στάδιο της αποδιάταξης όπου 

πραγµατοποιείται η αποδιάταξη του δίκλωνου DNA µε αποτέλεσµα την λήψη δύο 

µονόκλωνων αλυσίδων DNA β) το στάδιο της σύνδεσης των εκκινητών όπου κάθε 

εκκινητής συνδέεται στη µονόκλωνη ακολουθία DNA που πρόκειται να ενισχυθεί γ) 

το στάδιο της επιµήκυνσης των αλυσίδων DNA στους 72
0
C, όπου ξεκινάει η δράση 

της πολυµεράσης και εκτελείται η αντιγραφή του DNA. Η διαδικασία 

επαναλαµβάνεται περίπου 30 φορές και κάθε φορά διπλασιάζεται το προϊόν του 

προηγούµενου κύκλου. Η τεχνική αυτή βοηθά τους επιστήµονες να µελετήσουν 

ακολουθίες DNA, ακόµα και εάν ένα πολύ µικρό κοµµάτι ιστού είναι διαθέσιµο. 
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Επίσης η ανάπτυξη της µεθοδολογίας PCR, µειώνει κατά πολύ το χρόνο που 

χρειάζεται για τη λήψη τόσο µεγάλου αριθµού αντιγράφων DNA.  

 

1.2. ΓΕΝΕΤΙΚΕΣ ΜΕΘΟ∆ΟΛΟΓΙΕΣ 

 

Οι κύριες γενετικές τεχνικές που χρησιµοποιούνται σήµερα στη γενετική ανάλυση 

των ιχθυοαποθεµάτων είναι οι ακόλουθες:  

 

1. Πολυµορφισµός µήκους περιοριστικών θραυσµάτων (Restriction 

Fragment Length Polymorphism - RFLP)  

 

H µέθοδος αυτή χρησιµοποιείται τόσο για την ανίχνευση πολυµορφισµού µέσα σε 

πληθυσµούς του ίδιου είδους, όσο και για τη διάκριση διαφορετικών ειδών. Κάθε 

αλληλουχία DNA περιλαµβάνει κάποιες νουκλεοτιδικές ακολουθίες, οι οποίες 

αποτελούν θέσεις αναγνώρισης µιας οµάδας ειδικών ενζύµων που ονοµάζονται 

ένζυµα περιορισµού. Τα ένζυµα αυτά είναι ενδονουκλεάσες που αναγνωρίζουν τις 

συγκεκριµένες αλληλουχίες νουκλεοτιδίων στο DNA, και διασπούν και τους δύο 

φωσφοδιεστερικούς δεσµούς στην περιοχή αναγνώρισης. Ανάλογα µε τον τρόπο 

κοπής δηµιουργούν τµήµατα DNA µε συµπληρωµατικά ή τυφλά άκρα. Οι αλλαγές 

στον αριθµό και το µέγεθος των θραυσµάτων (πολυµορφισµοί) προέρχονται κυρίως 

από αντικαταστάσεις µέσα στις θέσεις κοπής, από αναδιατάξεις ακολουθιών και από 

προσθήκες ή ελλείµµατα.  Το αποτέλεσµα αυτών των µεταλλάξεων είναι η 

δηµιουργία ή η απώλεια θέσεων κοπής. Τα θραύσµατα που προκύπτουν 

διαχωρίζονται µε ηλεκτροφόρηση σε πηκτές αγαρόζης ή πολυακρυλαµίδης. Η 

ανάγνωση της πηκτής αγαρόζης γίνεται κυρίως µε τη χρήση της φθορίζουσας 

χρωστικής βρωµιούχο εθίδιο (EtBr) και έκθεση σε υπεριώδη ακτινοβολία  (260 nm) 

(Εικόνα 1). 
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Εικόνα 1.  Περιοριστικό πρότυπο που προκύπτει µετά από µία ανάλυση RFLP  

 

Η µέθοδος αυτή χρησιµοποιείται για την αναγνώριση διαφορετικών 

πληθυσµών ψαριών µέσα σε ένα είδος ή για τη διάκριση διαφορετικών ειδών. Τα 

κύρια στάδια µιας ανάλυσης RFLP είναι τα παρακάτω: 

• Επιλογή της ακολουθίας του DNA που θα αναλυθεί  

• Εξαγωγή DNA  

• Πέψη του DNA  µε ενδονουκλεάσες περιορισµού  

• ∆ιαχωρισµός των θραυσµάτων σε ηλεκτροφόρηση πηκτής αγαρόζης ή 

πολυακρυλαµίδης  

• Χρώση της πηκτής  

• Ανάγνωση των αποτελεσµάτων  

 

2. Ηλεκτοφορητική ανάλυση πρωτεϊνών (Αllozyme analysis) 

 

Η ηλεκτροφόρηση είναι µία από τις κύριες τεχνικές διαχωρισµού µορίων. Η 

µέθοδος βασίζεται στο διαφορετικό ηλεκτρικό φορτίο των πρωτεϊνών, και κατά 

συνέπεια στη διαφορική κίνηση των µορίων τους σε ένα ηλεκτρικό πεδίο σταθερής 
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τάσης. Τα ισοένζυµα είναι πολλαπλές µοριακές µορφές ενός συγκεκριµένου ενζύµου 

που ανιχνεύονται είτε σε ένα άτοµο, είτε σε διαφορετικά άτοµα ενός είδους. Οι 

διαφορετικές πρωτεΐνες που αποτελούν µια οµάδα ισοενζύµων, έχουν παρόµοιες 

αλλά όχι απαραίτητα ακριβώς όµοιες ιδιότητες. Τα αλλοένζυµα είναι παρόµοιες 

µορφές του ενζύµου που κωδικοποιούνται από διαφορετικά αλληλόµορφα (γονίδια) 

του ίδιου γονιδιακού τόπου.  

 Οι δύο βασικές παραδοχές που γίνονται σε όλες τις αλλοενζυµικές µελέτες 

είναι οι εξής:  

α) Αλλαγές στην κινητικότητα των πρωτεϊνών σε ένα ηλεκτρικό πεδίο, αντανακλούν 

αλλαγές στις κωδικοποιούσες ακολουθίες DNA αυτών των πρωτεϊνών 

β) Όλα τα αλληλόµορφα σε ένα γονιδιακό τόπο είναι συνυπερέχοντα, δηλαδή 

εκφράζονται. Οι µεταλλάξεις στο DNA µπορούν να µεταβάλλουν το σχήµα, το 

φορτίο, την καταλυτική δραστηριότητα αλλά και τη σταθερότητα της πρωτεΐνης. 

Η ηλεκτροφόρηση φιλοδοξεί να ανιχνεύσει τις περισσότερες από αυτές τις 

αλλαγές (αν και αυτό είναι σχετικά δύσκολο µε ένα µόνο σύστηµα 

ηλεκτροφόρησης). 

Για να αναλυθεί ένα αλλοένζυµο γίνεται χρήση ενός µικρού τµήµατος ιστού, 

το οποίο οµογενοποιείται σε κατάλληλο ρυθµιστικό διάλυµα.  Μετά από το στάδιο 

αυτό απελευθερώνονται οι υδατοδιαλυτές πρωτεΐνες. Ακολουθεί φυγοκέντρηση, και 

το υπερκείµενο διάλυµα φορτώνεται στην πηκτή για τη πραγµατοποίηση της 

ηλεκτροφόρησης. Η ηλεκτροφόρηση µπορεί να γίνει σε πηκτή: α) αγαρόζης β) 

ακρυλαµίδης γ) αµύλου,  ανάλογα µε το µέγεθος των µορίων που αναλύονται.  Η πιο 

κοινή µέθοδος είναι η ηλεκτοφόρηση σε πηκτή αµύλου. Μετά το τέλος της 

ηλεκτροφόρησης ακολουθεί χρώση της πηκτής, και τα διαφορετικά αλληλόµορφα 

αποτυπώνονται σαν ζώνες στην πηκτή (Εικόνα 2). 

Η µέθοδος αυτή είναι αρκετά χρήσιµη γιατί απαιτεί µικρές ποσότητες υλικού, 

είναι γρήγορη και ακριβής. Ένα από τα κύρια µειονεκτήµατα της µεθόδου είναι ότι 

ανιχνεύονται µόνο εκείνες οι µεταλλάξεις οι οποίες  οδηγούν σε αλλαγή του φορτίου 

της πρωτεΐνης. Κύριες εφαρµογές της µεθόδου αυτής είναι: 1) η διαλεύκανση 

φυλογενετικών σχέσεων 2) η καταγραφή της γενετικής ποικιλότητας φυσικών 

πληθυσµών 3) η εύρεση διαγνωστικών πολυµορφικών δεικτών για τη διάκριση 

πληθυσµών διαφορετικής προέλευσης 4) η εξακρίβωση του υβριδισµού µεταξύ δύο 

ειδών  
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Εικόνα 2. Ηλεκτροφορητικό πρότυπο για το ένζυµο ισοµεράση της φωσφογλυκόζης 

 

3. Ανάλυση πρωτοδιάταξης (Seqencing analysis) 

 

Η ποιο κοινή µέθοδος που χρησιµοποιείται για την ανάλυση πρωτοδιάταξης 

είναι η διδεoξυ-µέθοδος τερµατισµού της αλυσίδας, η οποία ανακαλύφθηκε από τον 

Frederick Sanger το 1979. Σε αυτή τη διαδικασία, ένας εκκινητής χρησιµοποιείται για 

την έναρξη της αντιγραφής µιας νέας αλυσίδας DNA. Ένα τµήµα DNA 

χρησιµοποιείται ως µήτρα, ένα ολιγονουκλεοτίδιο ως εκκινητής, µία πολυµεράση για 

την αντιγραφή της αλυσίδας, 4 τροποποιηµένα νουκλεοτίδια ddATP, ddTTP, ddCTP 

ddGTP και τέλος ένα ραδιενεργά σηµασµένο νουκλεοτίδιο (
35

S-sulphur-labeled 

dATP), το οποίο χρησιµεύει στην ανάγνωση της πηκτής µε τη χρήση της 

αυτοραδιογραφίας.  

Αφού ξεκινήσει η αντιγραφή του τµήµατος του DNA, στη διαδικασία 

ενσωµατώνονται τα τροποποιηµένα νουκλεοτίδια τα οποία είναι απαλλαγµένα από 

την οµάδα 3
΄
-ΟΗ,  οπότε δεν µπορεί να πραγµατοποιηθεί σύνδεση µε το επόµενο 

νουκλεοτίδιο και η επιµήκυνση της αλυσίδας σταµατάει. Έτσι η σύνθεση του DNA θα 

τερµατίζεται σε κάθε σηµείο που ενσωµατώνεται το τροποποιηµένο νουκλεοτίδιο 

(ddNTP), και συνεπώς εκεί υπάρχει η αντίστοιχη βάση στο DNA (Εικόνα 3). 

 Η διαδικασία πραγµατοποιείται σε 4 σωλήνες, µε την προσθήκη των 

διαφορετικών τροποποιηµένων νουκλεοτιδίων ddATP, ddGTP, ddCTP, ddTTP σε 

κάθε έναν από αυτούς. Με τη βοήθεια των τροποποιηµένων νουκλεοτιδίων σε 

συνδυασµό µε τα κανονικά νουκλεοτίδια, γίνεται τερµατισµός του πολυµερισµού στα 
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σηµεία που βρίσκονται οι αντίστοιχες βάσεις. Αφού ολοκληρωθεί η διαδικασία, τα 

προϊόντα από τους 4 σωλήνες φορτώνονται σε πηκτή πολυακρυλαµίδης για την 

πραγµατοποίηση της ηλεκτροφόρησης. Αφού µονιµοποιηθεί η πηκτή, ακολουθεί η 

ανάγνωση του προτύπου µε τη µέθοδο της αυτοραδιογραφίας (Εικόνα 3).  

 

 

 

Εικόνα 3. Ηλεκτροφόρηση πηκτής πολυακρυλαµίδης για ανάλυση πρωτοδιάταξης 

 

 Η µέθοδος της ανάλυσης πρωτοδιάταξης αποτελεί την πιο άµεση µέθοδο 

ανίχνευσης πολυµορφισµών µέσα σε ένα πληθυσµό ψαριών, µεταξύ διαφορετικών 

πληθυσµών σε ένα είδος, ή µεταξύ διαφορετικών ειδών.   
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4. Ανάλυση µικροδορυφορικού DNA (Μicrosatellite analysis) 

 

Η µέθοδος βασίζεται στην ανάλυση ακολουθιών του πυρηνικού DNA, οι 

οποίες χαρακτηρίζονται από µεγάλο αριθµό τυχαίων επαναλήψεων και είναι γνωστές 

ως µικροδορυφορικό DNA. Το µικροδορυφορικό DNA αποτελείται από µονάδες 1-6 

νουκλεοτιδίων, οι οποίες επαναλαµβάνονται έως και 100 φορές σε ένα τόπο. Το 

συνολικό τους µήκος δε ξεπερνά τα 300 νουκλεοτίδια και χαρακτηρίζονται από 

υψηλό βαθµό πολυµορφισµού.  

Οι µικροδορυφορικοί δείκτες – εξαιτίας του υψηλού βαθµού πολυµορφισµού 

που τους χαρακτηρίζει – µπορούν να χρησιµοποιηθούν για την ανίχνευση διαφορών 

µεταξύ διαφορετικών ειδών, µεταξύ πληθυσµών ενός είδους καθώς και µεταξύ 

ατόµων ενός πληθυσµού. Τα διαφορετικά αλληλόµορφα σε ένα µικροδορυφορικό 

τόπο διαφέρουν στον αριθµό των τυχαίων επαναλήψεων των µονάδων 

νουκλεοτιδίων, και έτσι µπορούν να διαχωριστούν σε µία πηκτή πολυακρυλαµίδης 

σύµφωνα µε το µέγεθός τους. 

 Τα βασικά βήµατα για µία ανάλυση δορυφορικού DNA είναι τα εξής: 

• Επιλογή του δορυφορικού τόπου που θα αναλυθεί. 

• Ενίσχυση µε την µέθοδο της PCR και χρήση κατάλληλων εκκινητών 

• Παρασκευή πηκτής πολυακρυλαµίδης  

• Ηλεκτροφόρηση των δειγµάτων 

• Χρώση της πηκτής 

• Ανάγνωση του προτύπου και διαχωρισµός των διαφορετικών αλληλοµόρφων 

σε κάθε τόπο (Εικ. 4). 



 

 12 

 

             Εικόνα 4. Ανάλυση µικροδορυφορικού τόπου σε πηκτή πολυακρυλαµίδης 

 

1.3. ∆ΗΜΙΟΥΡΓΙΑ ΝΕΑΣ ΒΑΣΗΣ ∆Ε∆ΟΜΕΝΩΝ 

 

 Τα τεχνολογικά επιτεύγµατα στη µοριακή βιολογία, βιοχηµεία και γενετική, 

οδήγησαν στην ανάπτυξη µιας πλειάδας γενετικών δεικτών που µπορούν να 

χρησιµοποιηθούν για να απαντήσουν ερωτήσεις σχετικά µε τη διάκριση, διαχείριση 

και διατήρηση των ιχθυοαποθεµάτων. Ένας µεγάλος αριθµός από επιστηµονικές 

εργασίες, σχετικές µε τις εφαρµογές των γενετικών δεικτών στους ιχθυοπληθυσµούς, 

έχουν δηµοσιευτεί. Ένας αυξανόµενος αριθµός από επιστηµονικά δεδοµένα που 

παρέχουν υποδείξεις για τη διαχείριση των ιχθυοαποθεµάτων, είναι διαθέσιµα. 

Πολλά από αυτά τα γενετικά στοιχεία είναι καταχωρηµένα στα διάφορα 

εργαστήρια, όπου γίνονται οι αντίστοιχες αναλύσεις.  Αυτό οδηγεί σε δυσκολίες στην 

πρόσβαση αυτών των δεδοµένων από εξωτερικούς παράγοντες, καθώς επίσης και 

στον κίνδυνο απώλειας κάποιων στοιχείων µε το πέρασµα του χρόνου. Έτσι 

δηµιουργείται αναπόφευκτα η ανάγκη συγκέντρωσης και οργάνωσης όλης αυτής της 

πληροφορίας σε µία βάση δεδοµένων, η οποία θα είναι προσβάσιµη σε ερευνητές, 

µοριακούς βιολόγους καθώς και σε όλη την επιστηµονική κοινότητα.  

 Η βάση δεδοµένων FishTrace σχεδιάστηκε σε συνεργασία µε πολλά 

ευρωπαϊκά εργαστήρια, έτσι ώστε όλες οι πληροφορίες από τις γενετικές αναλύσεις 

να µπορέσουν να µεταφερθούν σε µια βάση δεδοµένων προσβάσιµη µέσω του 

διαδικτύου. Βασικός στόχος της ιστοσελίδας FishTrace είναι να απαρτιστεί από 



 

 13 

δεδοµένα που αφορούν σύγχρονες µεθοδολογίες γενετικής, και εφαρµογές αυτών στη 

διάκριση και διαχείριση των ιχθυοπληθυσµών.  

 

1.4. FISHGEN 

 

Η Fishgen (http://fishgen.jrc.it) είναι µια βάση δεδοµένων η οποία περιέχει 

δεδοµένα από γενετικές µελέτες σε έντεκα είδη ψαριών: Clupea harengus, Diplodus 

sargus, Esox lucius, Gadus morhua, Leuciscus cephalus, Merlangius merlangus, 

Merluccius merluccius, Oncorhynchus keta, Oncorhynchus tshawytscha, Salmo salar, 

Salmo trutta (Imsiridou et al., 2003). Περιέχει στοιχεία τα οποία αφορούν 

διαφορετικές τεχνικές και µεθοδολογίες οι οποίες εφαρµόζονται σήµερα στη γενετική 

των ψαριών: α) δεδοµένα πρωτεϊνικής ανάλυσης β) δεδοµένα πολυµορφισµού µήκους 

περιοριστικών θραυσµάτων (RFLP) γ) δεδοµένα ανάλυσης πρωτοδιάταξης δ) 

δεδοµένα ανάλυσης µικροδορυφορικού DNA. Στην Εικόνα 5 φαίνεται η κεντρική 

σελίδα της Fishgen µε τα τρία διαφορετικά  παράθυρα χρήσης. 

Κύριος στόχος αυτής της δουλειάς ήταν η δηµιουργία µιας πρωτότυπης 

βάσης, έτσι ώστε να δοθεί στους ερευνητές και στις αρµόδιες αρχές η δυνατότητα 

χρήσης της ως µια πηγή πληροφοριών για τη γενετική διάκριση ιχθυοαποθεµάτων. 

Επιπλέον, η βάση επιτρέπει στους ερευνητές οι οποίοι εργάζονται για την 

ταυτοποίηση της προέλευσης ενός πληθυσµού ψαριών, να έχουν γρήγορη και 

αποτελεσµατική πρόσβαση στην πληροφορία που αφορά τα υλικά, τις µεθόδους και 

τα αποτελέσµατα της µελέτης για τα είδη που τους ενδιαφέρουν.     

Τα δεδοµένα για τη Fishgen συλλέχθηκαν µόνο από βιβλιογραφικές πηγές. 

Όλα τα υπάρχοντα δεδοµένα αυτής της βάσης για τα έντεκα είδη ψαριών, 

µεταφέρθηκαν στη καινούργια βάση δεδοµένων που ονοµάζεται FishTrace.  



 

 14 

 

 

Εικόνα 5. Η αρχική σελίδα της Fishgen 

 

1.5. FISHTRACE 

 

Η FishTrace είναι ένας γενετικός κατάλογος που αφορά πάνω από 200 εµπορικά 

είδη ψαριών. Ο κύριος στόχος δηµιουργίας αυτής της βάσης δεδοµένων ήταν να 

δηµιουργηθεί ένας γενετικός κατάλογος από αντιπροσωπευτικά ευρωπαϊκά ευρύαλα 

είδη ψαριών, ο οποίος µπορεί να χρησιµοποιηθεί για τον έλεγχο της προέλευσης 

πληθυσµών ψαριών και αλιευτικών προϊόντων. Γενετικές και αλλά ταξινοµικές 

πληροφορίες είναι συγκεντρωµένες σε µια διαδικτυακή βάση δεδοµένων. Άλλοι 

αντικειµενικοί στόχοι της δουλειάς αυτής είναι: 

� Να καθιερωθεί µια δηµόσια προσιτή βάση δεδοµένων, η οποία συλλέγει τη 

νέα πληροφορία που παράγεται στο διαδίκτυο 

� Να χρησιµοποιηθεί η βιολογική πληροφορία σαν ένας εναλλακτικός τρόπος 

ελέγχου της προέλευσης πληθυσµών ψαριών 
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� Να χρησιµοποιηθεί η συγκεντρωµένη πληροφορία έτσι ώστε να προσφέρει 

βοήθεια στις ευρωπαϊκές αρχές σχετικά µε τα ιχθυοαποθέµατα, την 

ανιχνευσιµότητα των αλιευτικών προϊόντων και την προστασία του 

περιβάλλοντος 

 Όλα τα δεδοµένα της Fishgen µεταφέρθηκαν στη νέα βάση FishTrace. Η 

επιπλέον γενετική πληροφορία που περιέχει η FishTrace προέρχεται από την ανάλυση 

πρωτοδιάταξης του γονιδίου για το κυτόχρωµα β (cytochrome b - 1141bp) του 

µιτοχονδριακού DNA, καθώς και από την ανάλυση πρωτοδιάταξης του πυρηνικού 

γονιδίου για τη ροδοψίνη (rhodopsin - 514bp).  Η συλλογή των πληθυσµών λαµβάνει 

χώρα σε όλη την έκταση της Ευρωπαϊκής Ένωσης. Έως και σήµερα, 2.700 άτοµα από 

400 διαφορετικά είδη έχουν αλιευτεί. Πολλά ευρωπαϊκά εργαστήρια έχουν αναλάβει 

την ταξινοµική και τη γενετική ανάλυση των δειγµάτων αυτών. Τα αποτελέσµατα 

των αναλύσεων εισάγονται στη βάση δεδοµένων του Joint Research Centre (Ιταλία), 

µέσω της ιστοσελίδας της FishTrace.  

 

Εικόνα 6. Η αρχική σελίδα της FishTrace 
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1.6. ΣΚΟΠΟΣ ΤΗΣ ΕΡΓΑΣΙΑΣ 

 

Ο σκοπός της παρούσας δουλειάς συνίσταται στα παρακάτω: 

• Οργάνωση και σχεδιασµός ιστοσελίδων για την εισαγωγή των δεδοµένων στη 

FishTrace 

• Μεταφορά γενετικών δεδοµένων για 11 είδη ψαριών, από την υπάρχουσα 

βάση δεδοµένων Fishgen στη νέα βάση FishTrace 

• Συλλογή βιβλιογραφίας και εξαγωγή αντίστοιχων δεδοµένων για 13 νέα είδη 

ψαριών 

• Εισαγωγή γενετικής πληροφορίας στη νέα βάση FishTrace, για επιπλέον 13 

εµπορικά είδη ψαριών 
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2. ΥΛΙΚΑ ΚΑΙ ΜΕΘΟ∆ΟΙ 
 

2.1. ΕΠΙΛΟΓΗ ΓΕΝΕΤΙΚΩΝ ΜΕΘΟ∆ΟΛΟΓΙΩΝ  ΚΑΙ  ∆Ε∆ΟΜΕΝΩΝ 

 

Αρχικά έγινε η επιλογή των τεχνικών και µεθοδολογιών, οι οποίες έχουν 

χρησιµοποιηθεί για τη γενετική ταυτοποίηση διαφορετικών πληθυσµών ψαριών. Οι 

τεχνικές αυτές είναι οι ακόλουθες: Πολυµορφισµός µήκους περιοριστικών 

θραυσµάτων (RFLP), ανάλυση πρωτοδιάταξης (sequencing analysis), 

ηλεκτοφορητική ανάλυση πρωτεϊνών (allozyme analysis) και ανάλυση 

µικροδορυφορικού DNA (microsatellite analysis). Από την κάθε µεθοδολογία 

επιλέχθηκαν τα στοιχεία εκείνα που είναι απαραίτητα: α) για τη γενετική 

ταυτοποίηση ενός πληθυσµού  ψαριών β) για την ακριβή επανάληψη της 

πειραµατικής διαδικασίας από έναν ερευνητή. Παρακάτω δίνονται τα επιλεγµένα 

στοιχεία της βάσης δεδοµένων για την κάθε γενετική τεχνική. Η επεξήγηση των 

στοιχείων ακολουθεί στην ενότητα 2.4  

 

� RFLP 

 

o Sample size 

o DNA extraction  

o Statistics 

o Diversity 

o Segment  

o PCR conditions 

o Method   

o Primers  

o Total enzymes  

o Restriction enzymes 

o Fragment pattern  

 

� Allozyme 

 

o Statistics 
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o Enzymes  

o Elect. Buffer 

o Loci  

o Tissue 

o Sample size 

o Hexp 

o Allele 

o Frequency 

 

� Sequencing 

 

o Sample size  

o DNA extraction 

o DNA Segment 

o PCR conditions 

o PCR Primers 

o Amplified size 

o DNA purification  

o Sequencing primers 

o Sequencing size 

o Method  

o Symbol  

o DNA sequence 

o Frequency 

o Statistics 

 

� Microsatellite 

 

o Total loci 

o DNA extraction  

o Method  

o Mean number of alleles  

o Μean H observed 
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o Μean H expected  

o Locus 

o PCR conditions 

o Sample size 

o Repeat composition  

o Primers 

o Number of alleles  

o Hobserved  

o Hexpected 

o Alleles 

o Frequency 

 

2.2. ΣΥΛΛΟΓΗ ΒΙΒΛΙΟΓΡΑΦΙΚΩΝ ΑΝΑΦΟΡΩΝ 

 

Αναζητήθηκαν οι κατάλληλες επιστηµονικές εργασίες οι οποίες αναφέρονται σε 

εµπορικά είδη ιχθύων, και περιέχουν τα παραπάνω δεδοµένα. Η έρευνα έγινε µε τη 

βοήθεια του διαδικτύου (µηχανές αναζήτησης, σελίδες όπως η www.pubmed.com 

κλπ). Τα κριτήρια µε τα οποία έγινε η επιλογή των εργασιών ήταν τα εξής: α) να 

αναφέρονται σε µία από τις τέσσερις γενετικές τεχνικές β) να περιέχουν το 

µεγαλύτερο ποσοστό των προαναφερόµενων δεδοµένων γ) να αφορούν κυρίως 

εµπορεύσιµα είδη δ) τα δεδοµένα τους να αναφέρονται στην διάκριση πληθυσµών 

στο ίδιο είδος. 

 

2.3. ΕΞΑΓΩΓΗ ∆Ε∆ΟΜΕΝΩΝ 

 

 

Αφού συλλέχθηκαν όλες οι εργασίες (για 13 νέα είδη ψαριών) που πληρούσαν τα 

προαναφερόµενα κριτήρια, έγινε εξαγωγή των απαραίτητων δεδοµένων. Η εξαγωγή 

πραγµατοποιήθηκε µετά από µελέτη όλων των εργασιών, καθώς και συµβολή άλλων 

εργασιών των οποίων δεδοµένα δε χρησιµοποιήθηκαν. Στη συνέχεια έγινε εκτίµηση 

του όγκου των δεδοµένων και σχεδιάστηκε µε τη χρήση του πακέτου Microsoft 

Office Access 2003, η αλληλουχία των πινάκων που οδήγησαν στη τελική µορφή της 

ιστοσελίδας (Εικ. 7). Η σελίδα αυτή θα πρέπει να είναι εύκολη στη χρήση, τα 
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δεδοµένα πρέπει να είναι τοποθετηµένα σε µία συγκεκριµένη σειρά, ακολουθώντας 

τη σειρά της πειραµατικής µεθοδολογίας στην οποία αναφέρονται.  

 

 

 

Εικόνα 7. Σύνδεση των πινάκων µε τη χρήση του πακέτου Microsoft Office Access 

2003 

 

2.4. ΕΙΣΑΓΩΓΗ  ∆Ε∆ΟΜΕΝΩΝ ΣΤΗΝ ΙΣΤΟΣΕΛΙ∆Α 

 

Μετά τη συλλογή των δεδοµένων, δηµιουργήθηκε µια ιστοσελίδα που 

χρησιµοποιήθηκε για την εισαγωγή των στοιχείων στη βάση δεδοµένων FishTrace. 

(http://infoweb.jrc.it/FG2trace/) (Εικ. 8).  Η σελίδα αυτή περιέχει πέντε κύριες 

επιλογές µε αρκετές υποενότητες.  
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Εικόνα 8. H κύρια ιστοσελίδα της βάσης δεδοµένων (http://infoweb.jrc.it/FG2trace/) 

 

Αρχικά υπάρχει η κύρια επιλογή (Main Table) µε δύο υποενότητες: a) Sample data b) 

Delete sample data. Η πρώτη υποενότητα περιέχει τις εξής πληροφορίες (Εικ. 9): 

• ΙD code: Περιέχει ένα µοναδικό κωδικό που δηµιουργήθηκε για την εύκολη 

εισαγωγή και εύρεση δεδοµένων στην σελίδα.  

• Species code: περιέχει το επιστηµονικό όνοµα κάθε είδους καθώς και ένα 

κωδικό αριθµό για αυτό. 

• Country: περιέχει τη χώρα στην οποία αλιεύθηκε το κάθε είδος. 

• Waterbody: περιέχει τον τύπο του υδάτινου οικοσυστήµατος (θάλασσα, 

λίµνη, ποτάµι) στο οποίο αλιεύθηκε το κάθε είδος.  

• Location: αναφέρεται στην ακριβή περιοχή δειγµατοληψίας για το κάθε είδος.  
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• Longitude - latitude: περιέχει το γεωγραφικό µήκος και το γεωγραφικό 

πλάτος της κάθε περιοχής δειγµατοληψίας. 

• Author: περιέχει το όνοµα ή τα ονόµατα των συγγραφέων που έγραψαν την 

επιστηµονική εργασία, από την οποία εξήχθησαν τα δεδοµένα. 

• Title: περιέχει τον τίτλο της επιστηµονικής εργασίας.  

• Journal year: αναφέρεται στο έτος στο οποίο δηµοσιεύτηκε η εργασία.  

• Journal title: αναφέρεται στον τίτλο του περιοδικού όπου δηµοσιεύτηκε η 

εργασία.  

• Issue-Pages: αναφέρεται στο τεύχος του περιοδικού όπου δηµοσιεύτηκε η 

εργασία καθώς και τον ακριβή αριθµό των σελίδων που αυτή καταλαµβάνει.  

Η δεύτερη υποενότητα δηµιουργήθηκε για τη διαγραφή των  λανθασµένων στοιχείων 

που ενδέχεται να εισαχθούν στην ιστοσελίδα.  

 

 

Εικόνα 9. Η υποενότητα Sample data  
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Η δεύτερη βασική επιλογή είναι η RFLPs information και αποτελείται από δύο 

υποενότητες α) RFLP data β) Restriction enzyme & fragment pattern data. Η 

υποενότητα RFLP data περιέχει τις εξής πληροφορίες (Εικ. 10): 

○ ID RFLP: Περιέχει ένα µοναδικό κωδικό που δηµιουργήθηκε για την εύκολη   

εισαγωγή και εύρεση δεδοµένων στη σελίδα. 

o Sample size: Ορίζεται ως ο αριθµός των ατόµων που εξετάστηκαν σε κάθε 

πληθυσµό. 

o DNA extraction: Περιέχει τον τύπο του DNA (µιτοχονδριακό ή γενωµατικό) 

που χρησιµοποιήθηκε καθώς και τον ιστό από τον οποίο έγινε η εξαγωγή DNA.  

o Statistics: Περιέχει τους απλότυπους που βρέθηκαν σε κάθε πληθυσµό καθώς 

και τις συχνότητές τους. 

o Diversity: ∆ίνει τις τιµές της απλοτυπικής ποικιλότητας και της 

νουκλεοτιδικής ποικιλότητας σε κάθε πληθυσµό. 

o Segment: Είναι το τµήµα του µιτοχονδριακού DNA που έχει ενισχυθεί µε τη 

µέθοδο της PCR και στη συνέχεια έχει κοπεί µε τις ενδονουκλεάσες περιορισµού.  

o PCR conditions: Περιγράφει τις συνθήκες PCR µε τις οποίες έγινε η 

ενίσχυση του τµήµατος του µιτοχονδριακού DNA. Κάθε αντίδραση PCR περιέχει 

το στάδιο της αποδιάταξης, το στάδιο της σύνδεσης των εκκινητών και το στάδιο 

επιµήκυνσης της  αλυσίδας. 

o Method: Αναφέρεται στο είδος της ηλεκτροφόρησης που χρησιµοποιήθηκε 

για το διαχωρισµό των θραυσµάτων του DNA.   

o Primers: Οι εκκινητές είναι µικρές µονόκλωνες νουκλεοτιδικές ακολουθίες 

που συνδέονται στην ακολουθία DNA που πρόκειται να ενισχυθεί, εφ΄ όσον είναι 

συµπληρωµατικές µε τα δύο αντίθετα άκρα αυτής. Το πεδίο αυτό δίνει τις 

ακολουθίες των εκκινητών.  

o Total enzymes: Αναφέρεται στο συνολικό αριθµό των ενζύµων που 

χρησιµοποιούνται για τον έλεγχο κάθε τµήµατος mtDNA.  
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Εικόνα 10. Η υποενότητα RFLP data 

 

Η υποενότητα Restriction enzyme & fragment pattern data περιέχει τις εξής 

πληροφορίες (Εικ. 11): 

o Restriction enzymes: Περιέχει τα ένζυµα περιορισµού που 

χρησιµοποιήθηκαν για να γίνει η πέψη του κάθε τµήµατος του mtDNA.  

o Fragment pattern: Περιγράφει τα περιοριστικά πρότυπα που προκύπτουν 

µετά από την πέψη κάθε τµήµατος mtDNA µε ένα ένζυµο περιορισµού. Κάθε 

πρότυπο συµβολίζεται µε ένα κεφαλαίο γράµµα και περιέχει τα διαφορετικά 

θραύσµατα DNA (σε ζεύγη βάσεων), που προκύπτουν µετά από την πέψη.   
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Eικόνα 11. Η υποενότητα Restriction enzyme & fragment pattern data 

 

Η τρίτη βασική επιλογή είναι Allozyme information µε τις εξής υποενότητες: α)  

allozyme data β) allele frequency data. Η υποενότητα allozyme data περιέχει τις εξής 

πληροφορίες (Εικ. 12): 

o Statistics: Περιέχει το συνολικό αριθµό των γονιδιακών τόπων που 

εξετάστηκαν για κάθε πληθυσµό, την παρατηρούµενη (H observed) και την 

αναµενόµενη (H expected) ετεροζυγωτία στον πληθυσµό, καθώς και το ποσοστό 

των πολυµορφικών γονιδιακών τόπων (Polymorphic loci) στον πληθυσµό. 

o Enzymes: Περιέχει το ένζυµο, την συντοµογραφία του καθώς και τον αριθµό 

ΕC που του αντιστοιχεί.  

o Elect. Buffer: Περιέχει το ρυθµιστικό διάλυµα που χρησιµοποιήθηκε για τον 

ηλεκτροφορητικό διαχωρισµό του ενζύµου. 

o Loci: ∆ίνει τους γονιδιακούς τόπους που εντοπίστηκαν για το συγκεκριµένο 

ένζυµο, σε κάθε ιστό.  

o Tissue: Είναι ο ιστός που χρησιµοποιήθηκε για την ηλεκτροφόρηση, και στον 

οποίο εκφράζεται ο συγκεκριµένος γονιδιακός τόπος.  

o Sample size: Είναι ο συνολικός αριθµός των ατόµων που εξετάστηκαν για 

κάθε γονιδιακό τόπο.  



 

 26 

o Hexp: ∆ίνει την τιµή της αναµενόµενης ετεροζυγωτίας σε ένα γονιδιακό τόπο. 

Η αναµενόµενη ετεροζυγωτία  σε ένα τόπο γονιδιακό δίνεται από την εξίσωση: h 

= 2Ν (1-Σxi2) / (2Ν-1) όπου  xi είναι η συχνότητα του αλληλόµορφου i, Ν είναι τα 

άτοµα του πληθυσµού που εξετάστηκαν για αυτό το γονιδιακό τόπο και Σ είναι το 

σύνολο όλων των αλληλόµορφων στο γονιδιακό τόπο.  

 

Εικόνα 12. Η υποενότητα allozyme data 

 

Η υποενότητα  allele frequency data περιέχει τις εξής πληροφορίες (Εικ. 13): 

o Allele: Το πεδίο αυτό δίνει τα διαφορετικά αλληλόµορφα που βρέθηκαν σε 

κάθε γονιδιακό τόπο. Τα αλληλόµορφα περιγράφονται µε αριθµούς, οι οποίοι 

δηλώνουν τη διαφορετική κινητικότητά τους στην πηκτή ηλεκτροφόρησης. Το 

πιο κοινό αλληλόµορφο περιγράφεται µε τον αριθµό 100. 

o Frequency: Περιέχει τη συχνότητα του κάθε αλληλοµόρφου, η οποία δίνεται 

από την εξίσωση xi = (2Ho + He)/2N, όπου Ho είναι ο αριθµός των οµοζυγωτικών 

ατόµων, He είναι ο αριθµός των ετεροζυγωτικών ατόµων και Ν είναι το 

πληθυσµιακό δείγµα. 
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Εικόνα 13. Η υποενότητα  allele frequency data 

 

Η τέταρτη βασική επιλογή είναι Sequencing information µε τις εξής υποενότητες: 

α) sequencing β) sequencing data. Η υποενότητα sequencing περιέχει τις εξής 

πληροφορίες (Εικ. 14):  

o Sample size: Είναι ο συνολικός αριθµός των ατόµων που εξετάστηκαν για το 

συγκεκριµένο πληθυσµό.   

o DNA extraction: περιέχει τον τύπο του DNA (µιτοχονδριακό ή γενωµατικό) 

που χρησιµοποιήθηκε καθώς και τον ιστό από τον οποίο έγινε η εξαγωγή DNA. 

o DNA Segment: Είναι το τµήµα του µιτοχονδριακού DNA που έχει ενισχυθεί 

µε την µέθοδο της PCR και στη συνέχεια αναλύθηκε µε τη µέθοδο της 

πρωτοδιάταξης. 

o PCR conditions: Περιγράφει τις συνθήκες PCR µε τις οποίες έγινε η 

ενίσχυση του τµήµατος του µιτοχονδριακού DNA. Κάθε αντίδραση PCR 

περιέχει το στάδιο της αποδιάταξης, το στάδιο της σύνδεσης των εκκινητών και 

το στάδιο επιµήκυνσης της  αλυσίδας. 
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o PCR Primers: Οι εκκινητές είναι µικρές µονόκλωνες νουκλεοτιδικές 

ακολουθίες που συνδέονται στην ακολουθία DNA που πρόκειται να ενισχυθεί, 

εφ΄ όσον είναι συµπληρωµατικές µε τα δύο αντίθετα άκρα αυτής. Το πεδίο αυτό 

δίνει τις ακολουθίες των εκκινητών που χρησιµοποιήθηκαν για την αντίδραση 

PCR. 

o Amplified size: Είναι το µέγεθος σε ζεύγη βάσεων, του τµήµατος που έχει 

ενισχυθεί µε την αντίδραση PCR. 

o DNA purification: Το πεδίο αυτό δίνει τη µέθοδο µε την οποία γίνεται ο 

καθαρισµός του προϊόντος PCR.  

o Sequencing primers: Αναφέρεται στους εκκινητές που χρησιµοποιήθηκαν 

για την ανάλυση πρωτοδιάταξης του ενισχυµένου προϊόντος (ολόκληρου ή 

τµήµατος αυτού). Ο διαχωρισµός από τους εκκινητές της PCR γίνεται γιατί 

ορισµένες φορές χρησιµοποιούνται άλλοι εσωτερικοί εκκινητές, για την 

ανάλυση τµήµατος του ενισχυµένου προϊόντος PCR. 

o  Sequencing size: Είναι το µέγεθος σε ζεύγη βάσεων, του τµήµατος που έχει 

αναλυθεί µε τη τεχνική της πρωτοδιάταξης. 

o Method: Περιέχει το kit εµπορίου που χρησιµοποιήθηκε για την ανάλυση 

πρωτοδιάταξης, καθώς επίσης και τον τύπο της πηκτής πολυακρυλαµίδης που 

χρησιµοποιήθηκε για τον ηλεκτοφορητικό διαχωρισµό των προϊόντων 

πρωτοδιάταξης.    
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Eικόνα 14. Η υποενότητα sequencing 

 

Η υποενότητα sequencing data περιέχει τις εξής πληροφορίες (Εικ. 15): 

o Symbol: Είναι ένα γράµµα που δηλώνει τον κάθε απλότυπο. 

o DNA sequence: Οι διαφορετικοί απλότυποι παρουσιάζονται ως 

νουκλεοτιδικές ακολουθίες. 

o Frequency: Το πεδίο αυτό δίνει τη συχνότητα του κάθε απλοτύπου µέσα στον 

πληθυσµό (αριθµός των ατόµων σε ένα πληθυσµό που παρουσιάζουν τον 
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συγκεκριµένο απλότυπο, διαιρούµενο µε το συνολικό αριθµό ατόµων του 

πληθυσµού). 

o Statistics: ∆ίνει τις τιµές της απλοτυπικής ποικιλότητας και της 

νουκλεοτιδικής ποικιλότητας σε κάθε πληθυσµό. 

 

 

 

Eικόνα 15. Η υποενότητα sequencing data 

 

Η τελευταία βασική επιλογή είναι Microsatellite information µε τις εξής 

υποενότητες: α) Microsatellite sample data β) Microsatellite loci γ) Microsatellite 

allele frequency. Η υποενότητα Microsatellite sample data περιέχει τις εξής 

πληροφορίες (Εικ. 16):      
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o Total loci: Είναι ο συνολικός αριθµός των µικροδορυφορικών τόπων που 

αποµονώθηκαν στον πληθυσµό. 

o DNA extraction: Περιέχει τον ιστό από τον οποίο έγινε εξαγωγή DNA.    

o Method: Αναφέρεται στο είδος της πηκτής ηλεκτροφόρισης που 

χρησιµοποιήθηκε για τον ηλεκτροφορητικό διαχωρισµό των αλληλοµόρφων. 

Περιέχει ακόµα τη µέθοδο που χρησιµοποιήθηκε για την ανάγνωση των 

προϊόντων της αντίδρασης PCR,  στην πηκτή ηλεκτοφόρησης.  

o Mean number of alleles: Είναι ο µέσος όρος όλων των αλληλοµόρφων, για 

όλους τους µικροδορυφορικούς τόπους που εξετάστηκαν στον πληθυσµό.  

o Μean H observed: Αναφέρεται στην µέση τιµή όλων των τιµών της 

παρατηρούµενης ετεροζυγωτίας (Hobs), οι οποίες υπολογίστηκαν  για κάθε 

µικροδορυφορικό τόπο µέσα στον πληθυσµό.  

o Μean H expected: Αναφέρεται στην µέση τιµή όλων των τιµών της 

αναµενόµενης  ετεροζυγωτίας (Hexp), οι οποίες υπολογίστηκαν  για κάθε 

µικροδορυφορικό τόπο µέσα στον πληθυσµό.  

 

 

 

Eικόνα 16. Η υποενότητα Microsatellite sample data 
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Η υποενότητα Microsatellite loci data περιέχει τις εξής πληροφορίες (Εικ. 17):       

o Locus: Το πεδίο αυτό δίνει το σύµβολο του µικροδορυφορικού τόπου.  

o PCR conditions: Περιγράφει τις συνθήκες PCR µε τις οποίες έγινε η 

ενίσχυση του µικροδορυφορικού τόπου. Κάθε αντίδραση PCR περιέχει το 

στάδιο της αποδιάταξης, το στάδιο της σύνδεσης των εκκινητών και το στάδιο 

επιµήκυνσης της  αλυσίδας.  

o Sample size: Είναι ο συνολικός αριθµός των ατόµων που εξετάστηκαν για ένα 

συγκεκριµένο µικροδορυφορικό τόπο. 

o Repeat composition: Το πεδίο αυτό περιγράφει το µικροδορυφορικό τόπο. 

∆ίνει τον αριθµό και τη σύσταση των επαναλαµβανόµενων µονάδων 

νουκλεοτιδίων, οι οποίες συνιστούν ένα µικροδορυφορικό τόπο.  

o Primers: Το πεδίο αυτό δίνει τις ακολουθίες ενός ζεύγους εκκινητών που 

χρησιµοποιήθηκαν για την ενίσχυση µε την αντίδραση PCR, ενός 

µικροδορυφορικού τόπου. 

o Number of alleles: Είναι ο συνολικός αριθµός αλληλοµόρφων που βρέθηκαν 

σε κάθε µικροδορυφορικό τόπο.  

o Hobserved: ∆ίνει την τιµή της παρατηρούµενης ετεροζυγωτίας σε ένα 

µικροδορυφορικό τόπο. Αναφέρεται στον αριθµό των ετερόζυγων ατόµων για 

ένα τόπο, διαιρούµενο µε τον συνολικό αριθµό των ατόµων που εξετάστηκαν 

σε αυτό τον τόπο.  

o Hexpected: ∆ίνει την τιµή της αναµενόµενης ετεροζυγωτίας σε ένα 

µικροδορυφορικό τόπο. Η αναµενόµενη ετεροζυγωτία σε ένα 

µικροδορυφορικό τόπο δίνεται από την εξίσωση: h = n (1 - Σxi2) / n - 1 όπου  

xi είναι η συχνότητα του αλληλόµορφου i, n είναι τα άτοµα του πληθυσµού 

που εξετάστηκαν για αυτό το µικροδορυφορικό τόπο και Σ είναι το σύνολο 

όλων των αλληλοµόρφων στο µικροδορυφορικό τόπο  
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Eικόνα 17. Η υποενότητα Microsatellite loci data 

 

Η υποενότητα Microsatellite allele frequency data περιέχει τις εξής πληροφορίες (Εικ. 

18): 

o Alleles: Το πεδίο αυτό δηλώνει τα αλληλόµορφα που βρέθηκαν σε κάθε τόπο. 

o Frequency: Το πεδίο αυτό δίνει τη συχνότητα του κάθε αλληλοµόρφου. 

 

 

 

Eικόνα 18. Η υποενότητα Microsatellite allele frequency data 
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3. ΑΠΟΤΕΛΕΣΜΑΤΑ 
 

Με τη βοήθεια των παραπάνω σελίδων έγινε µεταφορά των δεδοµένων για τα 11 

είδη ψαριών, από τη αρχική βάση Fishgen στη νέα βάση FishTrace. Επίσης,  µετά τη 

συλλογή της βιβλιογραφίας και την εξαγωγή δεδοµένων για 13 νέα είδη ψαριών, 

έγινε αντίστοιχη εισαγωγή τους στην ιστοσελίδα FishTrace. Συνεπώς, η ιστοσελίδα 

FishTrace περιέχει δεδοµένα από  23 εµπορικά είδη ιχθύων (11 από τη Fishgen και 13 

νέα είδη), που συλλέχθηκαν  από περιοχές στην Ευρώπη, Αµερική και Καναδά 

(Πίνακες 1, 2).   

 

Πίνακας 1. Κατάλογος ειδών µε επιστηµονική και κοινή ονοµασία (Κανονισµός ΕΚ 

2004) και οι αντίστοιχες γενετικές τεχνικές για κάθε είδος, για τις οποίες υπάρχουν 

στοιχεία στην ιστοσελίδα FishTrace  

 

ΕΠΙΣΤΗΜΟΝΙΚΗ 
ΟΝΟΜΑΣΙΑ 

ΚΟΙΝΗ ΟΝΟΜΑΣΙΑ ΑLOZYME
S 

RFLP SEQUE
NCING 

MICROSAT
ELLITE 

1. Clupea 

harengus 

Ρέγγα    x     

2. Dicentrarchus 

labrax 

Λαβράκι  x   x 

3. Diplodus 

sargus sargus 

Σαργός  x       

4. Esox lucius Λιµάντα        x 

5. Gadus morhua Γάδος      x   

6. Lepidorhombus 

whiffiagonis  

Κιτρινοζαγκέτα   x   

7. Leuciscus 

cephalus 

Κέφαλος  x x     

8. Merlangius 

merlangus 

Νταούκι του 

Ατλαντικού  

      x 

9. Merluccius 

merluccius 

Μπακαλιάρος  x x     x 

10. Mugil cephalus Κέφαλος  x x   

11. Mullus 

barbatus  

Κουτσοµούρα  x   x 

12. Mullus 

surmuletus  

Μπαρµπούνι  x x   

13. Oncorhynchus 

keta 

Πέστροφα   x     

14. Oncorhynchus 

tshawytscha 

Πέστροφα   x     

15. Platichthys 

flesus 

Γλώσσα Χωµατίδα   x   
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16. Reinhardtius 

hippoglossoide

s 

Υπόγλωσσα της 

Γροιλανδίας  

   x 

17. Salmo salar Σολοµός      x x 

18. Salmo trutta Πέστροφα  x x x x 

19. Scophthalmus 

maximus 

Ρόµβος/Καλκάνι   x   

20. Solea 

senegalensis 

Γλώσσα Σενεγάλης  x x   

21. Solea solea                     Γλώσσα x    

22. Solea vulgaris Γλώσσα   x   

23. Sparus aurata Τσιπούρα     x 

24. Thunnus 

thynnus 

Τόνος  x   x 

 

Πίνακας 2. Οι περιοχές δειγµατοληψίας για τα είδη που έχουν αποθηκευτεί στην 

ιστοσελίδα  

 

Α/Α ΧΩΡΑ 
Υ∆ΑΤΙΝΟ 

ΟΙΚΟΣΥΣΤΗΜΑ 
ΠΕΡΙΟΧΗ 

∆ΕΙΓΜΑΤΟΛΗΨΙΑΣ 
1 Albania Europe - Inland waters Ohrid lake 

2 Armenia Asia - Inland waters Arpa River 

3 Austria Europe - Inland waters Gurk river 

4 

Bosnia and 

Herzegowina Europe - Inland waters Neretva river 

5 Canada 

America, North - Inland 

waters Ashuapmushuan river 

6 Canada 

America, North - Inland 

waters Conne river 

7 Canada 

America, North - Inland 

waters Fishing Branch 

8 Canada 

America, North - Inland 

waters Gold river 

9 Canada 

America, North - Inland 

waters Grey river 

10 Canada 

America, North - Inland 

waters Metabetchouane river 

11 Canada 

America, North - Inland 

waters Minto 

12 Canada 

America, North - Inland 

waters Pelly 

13 Canada 

America, North - Inland 

waters Philip river 

14 Canada 

America, North - Inland 

waters Quasiemsca river 

15 Canada 

America, North - Inland 

waters 

Riviere aux Saumons 

river 
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17 Canada 

America, North - Inland 

waters Stewiacke river 

18 Canada 

America, North - Inland 

waters Takhini 

19 Canada 

America, North - Inland 

waters Vancouver Island 

20 Canada Atlantic, Northwest Conception bay 

21 Canada Atlantic, Northwest Fogo Island (3K) 

22 Canada Atlantic, Northwest 

Northern Grand Banks 

(3L) 

23 Canada Atlantic, Northwest Pt. Escuminac 

24 Canada Atlantic, Northwest 

St. John's (3L), 

Flatrock 

25 Canada Atlantic, Northwest 

Trinity bay (3L), 

Chance Cove 

26 Canada Atlantic, Northwest 

Trinity bay (3L), 

Random Island 

27 Canada Atlantic, Northwest Trinity Ledge 

28 Canada Not specified Gambo Pond 

29 Canada Not specified Grand Codroy 

30 Canada Not specified Indian bay pond 

31 Canada Not specified LaHave 

32 Canada Not specified Valley field 

33 Czech Republic Europe - Inland waters Vlata river 

34 Denmark Europe - Inland waters Bisballe river 

35 Denmark Europe - Inland waters Brandstrup river 

36 Denmark Europe - Inland waters 

Dollerrup Kilde v. 

river 

37 Denmark Europe - Inland waters 

Dollerrup Møllebæk 

river 

38 Denmark Europe - Inland waters Dollerrup river 

39 Denmark Europe - Inland waters 

Dynlands river, 

Bornholm 

40 Denmark Europe - Inland waters Gjelbæck river 

41 Denmark Europe - Inland waters Kapeldal river 

42 Denmark Europe - Inland waters Krobæk river 

43 Denmark Europe - Inland waters Tejn river, Bornholm 

44 Denmark Europe - Inland waters Tjærbæk river 

45 Denmark Europe - Inland waters 

Vellens river, 

Bornholm 

46 France Europe - Inland waters Bresle river 

47 France Europe - Inland waters Doubs river 

48 France Europe - Inland waters Dranse river 

49 France Europe - Inland waters Elorn river 

50 France Europe - Inland waters Garonne river 

51 France Europe - Inland waters Redon river 

52 France Europe - Inland waters Rhone river 

53 France Europe - Inland waters Taravo river 

54 France Europe - Inland waters Tes river 
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55 France Europe - Inland waters Vecchio river 

56 France 

Mediterranean and Black 

Sea Banyuls 

57 France 

Mediterranean and Black 

Sea Marseille 

58 Georgia Asia - Inland waters Kodori River 

59 Germany Europe - Inland waters Eulenbach river 

60 Greece Europe - Inland waters Acheloos 1 river 

61 Greece Europe - Inland waters Acheloos 2 river 

62 Greece Europe - Inland waters Aggitis river 

63 Greece Europe - Inland waters Alfios river 

64 Greece Europe - Inland waters Aliakmonas 1 river 

65 Greece Europe - Inland waters 

Aliakmonas 2 river 

(Kokkinia-Grevena) 

66 Greece Europe - Inland waters 

Aliakmonas 3 river 

(Canal 66-Naoussa) 

67 Greece Europe - Inland waters Ardas river 

68 Greece Europe - Inland waters Axios 1 river 

69 Greece Europe - Inland waters 

Axios 2 river 

(Goumenissa) 

70 Greece Europe - Inland waters Elassoniticos river 

71 Greece Europe - Inland waters Evinos river 

72 Greece Europe - Inland waters Filliouris river 

73 Greece Europe - Inland waters Havrias river 

74 Greece Europe - Inland waters Komcatos river 

75 Greece Europe - Inland waters Mornos river 

76 Greece Europe - Inland waters Nestos river 

77 Greece Europe - Inland waters Prespa lake 

78 Greece Europe - Inland waters Thyamis river 

79 Greece Europe - Inland waters Tripotamos river 

80 Greece Europe - Inland waters Veneticos river 

81 Greece Europe - Inland waters Voidomatis river 

82 Greece Europe - Inland waters Vosvozis river 

83 Greece 

Mediterranean and Black 

Sea Ierissos 

84 Ireland Atlantic, Northeast Irish Sea 

85 Ireland Europe - Inland waters Corrib River 

86 Ireland Europe - Inland waters Keenagh river 

87 Ireland Europe - Inland waters Owentogher river 

88 Ireland Not specified Mayo 

89 Italy Europe - Inland waters Chisone river 

90 Italy Europe - Inland waters Garda lake 

91 Italy Europe - Inland waters Pellice river 

92 Italy Europe - Inland waters Toce river 

93 Italy 

Mediterranean and Black 

Sea Elba 

94 Italy 

Mediterranean and Black 

Sea Livorno 

95 Kazakhstan Asia - Inland waters Sardamiana River 
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96 Kazakhstan Asia - Inland waters Sofidaron 

97 Netherlands Atlantic, Northeast North Sea south station 

98 Norway Europe - Inland waters Bogstad lake 

99 Norway Europe - Inland waters Borgensfjord 

100 Norway Europe - Inland waters Medja river 

101 Not specified North Western Atlantic Flatrock 

102 Not specified North Western Atlantic Grey Island Shelf (3K) 

103 Not specified North Western Atlantic Gull Island 

104 Not specified North Western Atlantic Ile aux Morts (3Pn) 

105 Poland Europe - Inland waters Splupsk 

106 Poland Europe - Inland waters Swibno 

107 Portugal 

Mediterranean and Black 

Sea Faro 

108 Russian Federation Europe - Inland waters Svyatoe Lake 

109 Russian Federation Europe - Inland waters Terek River 

110 Russian Federation Europe - Inland waters Triasheno Lake 

111 Russian Federation Europe - Inland waters Vorob'yev 

112 Spain Atlantic, Northeast Donostia 

113 Spain Atlantic, Northeast Isla Cristina 

114 Spain Europe - Inland waters Artesiaga River 

115 Spain 

Mediterranean and Black 

Sea Blanes 

116 Spain 

Mediterranean and Black 

Sea Gandia 

117 Spain 

Mediterranean and Black 

Sea Palamos 

118 Spain 

Mediterranean and Black 

Sea Puerto de la Selva 

119 Spain 

Mediterranean and Black 

Sea San Carlos de la Rapita 

120 Sweden Atlantic, Northeast Baltic sea 

121 Sweden Europe - Inland waters Dalalven river 

122 Switzerland Europe - Inland waters Aubonne river 

123 Switzerland Europe - Inland waters Saar river 

124 Ukraine Europe - Inland waters Crimea 

125 United Kingdom Atlantic, Northeast North Sea north station 

126 United Kingdom Europe - Inland waters Dee river 

127 United Kingdom Europe - Inland waters Lussa river 

128 United Kingdom Europe - Inland waters Tummel river 

129 United Kingdom Europe - Inland waters Tweed river 

130 United Kingdom Not specified Uist 

131 

United States of 

America 

America, North - Inland 

waters Andreafsky 

132 

United States of 

America 

America, North - Inland 

waters Anvik 

133 

United States of 

America 

America, North - Inland 

waters Chandalar 

134 

United States of 

America 

America, North - Inland 

waters Chulinak 
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135 

United States of 

America 

America, North - Inland 

waters Elmo Lake 

136 

United States of 

America 

America, North - Inland 

waters Escanaba Lake 

137 

United States of 

America 

America, North - Inland 

waters Julia Lake 

138 

United States of 

America 

America, North - Inland 

waters Kenai 

139 

United States of 

America 

America, North - Inland 

waters Scott 

140 

United States of 

America 

America, North - Inland 

waters Sheenjek 

141 

United States of 

America 

America, North - Inland 

waters Washington 

142 

United States of 

America 

America, North - Inland 

waters Willamette 

143 

United States of 

America 

America, North - Inland 

waters Young Lake 

144 

United States of 

America 

America, North - Inland 

waters Yuba 

145 

United States of 

America Atlantic, Northwest Jeffries Ledge 

146 Yugoslavia Europe - Inland waters Bohing lake 

147 Yugoslavia Europe - Inland waters Ohrid lake 

 

Τα στοιχεία τα οποία αποθηκεύτηκαν στη βάση δεδοµένων αποσπάστηκαν από 42 

επιστηµονικές εργασίες (βλέπε Βιβλιογραφία). Για ορισµένα είδη συλλέχθηκαν 

στοιχεία και για τις 4 γενετικές µεθοδολογίες όπως π.χ. το είδος Salmo trutta, ενώ  για 

κάποια άλλα  είδη όπως π.χ. Merluccius merluccius, Salmo salar συλλέχθηκαν 

στοιχεία από λιγότερες τεχνικές (Πίνακας 1). 

Για τη µέθοδο του Πολυµορφισµού Μήκους Περιοριστικών Θραυσµάτων (RFLP) 

αποθηκεύτηκαν στοιχεία  από µελέτες 6 τµηµάτων του µιτοχονδριακού DNA (ND 1, 

ND 3, ND 4, ND 5, ND 6, Cytοchrome b, D-loop, 12S rRNA, 16S rRNA), από 132 

περιοχές δειγµατοληψίας και αντιστοιχούν σε 13 είδη ψαριών. Για τη µέθοδο της 

ηλεκτροφορητικής ανάλυσης πρωτεϊνών (allozyme analysis) αποθηκεύτηκαν στοιχεία 

από 20 ενζυµικά συστήµατα και αντιστοιχούν σε 11 είδη ψαριών. Για την µέθοδο της 

ανάλυσης πρωτοδιάταξης (sequencing analysis) αποθηκεύτηκαν 140 διαφορετικές 

αλληλουχίες DNA από 3 είδη ψαριών:  Gadus morhua, Salmo salar και Salmo trutta. 

Τέλος, για τη µέθοδο της ανάλυσης µικροδορυφορικού DNA (microsatellite analysis), 

συλλέχθηκαν στοιχεία για 322 γονιδιακούς τόπους οι οποίοι καλύπτουν 10 είδη 

ψαριών (Πίνακας 1). 
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4. ΣΥΖΗΤΗΣΗ 
 

 

Σκοπός της παρούσας  εργασίας ήταν η κάλυψη της ιστοσελίδας FishTrace µε 

τις απαραίτητες γενετικές πληροφορίες από έγκυρες βιβλιογραφικές πηγές, καθώς και 

η µεταφορά των δεδοµένων από την Fishgen. Τα δεδοµένα απαρτίζουν τέσσερις 

γενετικές µεθόδους και η παράθεσή τους έχει ως σκοπό την ακριβή επανάληψη των 

πειραµάτων από τους επιστήµονες, για την τελική σύγκριση των αποτελεσµάτων τους 

µε τα αρχικά δεδοµένα.  

Η εργασία πραγµατοποιήθηκε στο Joint Research Centre (Ιταλία) στα πλαίσια 

του προγράµµατος FISHREG, κατά την περίοδο Ιούλιος 2005 - Ιανουάριος 2006. 

Ένας από τους βασικούς στόχους του προγράµµατος, είναι η δηµιουργία µιας 

ιστοσελίδας που θα περιέχει  γενικές πληροφορίες σχετικές µε διάφορα εµπορικά είδη 

ιχθύων (www.fishtrace.com). Κοµµάτι της ιστοσελίδας στο οποίο αναφέρεται η 

εργασία, αφορά γενετικές πληροφορίες ιχθύων.  

Για τη δηµιουργία της σελίδας απαιτήθηκε ο συνδυασµός δύο βασικών 

επιστηµών, της Βιολογίας και της Πληροφορικής. Η συνεργασία βασίζεται στο 

γεγονός ότι η ίδια η ζωή αποτελεί µια τεχνολογία πληροφοριών. Ο όγκος των 

σηµερινών δεδοµένων που παράγονται στο χώρο της Μοριακής Βιολογίας και πρέπει 

να αναλυθούν και να επεξεργαστούν, καθιστά απαραίτητη τη συνεργασία µε την 

επιστήµη της Πληροφορικής. Ο επιστηµονικός χώρος της ένωσης αυτών των πεδίων, 

ονοµάζεται διεθνώς Βιοπληροφορική. 

Η Βιοπληροφορική είναι δύσκολο να οριστεί και να απαριθµηθούν οι τοµείς 

που καλύπτει, καθώς το αντικείµενο της Βιολογίας είναι εξαιρετικά ευρύ. Ένας  

βασικός τοµέας της είναι η χρήση των υπολογιστών για την τέλεση πειραµάτων και 

την εξαγωγή αποτελεσµάτων από αυτά. Ένας άλλος τοµέας της είναι η παρουσίαση 

των δοµών διάφορων βιολογικών µακροµορίων. Ένας άλλος µεγάλος τοµέας της που 

παρουσιάζεται και στην παρούσα δουλειά, είναι οι βάσεις δεδοµένων. Με την 

αποκωδικοποίηση του DNA του ανθρώπου αλλά και πολλών άλλων οργανισµών, 

δηµιουργήθηκαν µεγάλες βάσεις δεδοµένων για την καταγραφή τους. Οι τρεις 

µεγάλες βάσεις δεδοµένων που αφορούν το DNA είναι: Genbank, EMBL, DDBJ. Η 

FishTrace (εµπεριέχοντας τα δεδοµένα της Fishgen), είναι η µοναδική βάση 

δεδοµένων η οποία περιέχει νουκλεοτιδικές πληροφορίες για διαφορετικά είδη 

ψαριών.  
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 Στον τοµέα της Βιολογίας ανήκει το µεγαλύτερο µέρος της παρούσας 

εργασίας. Στον τοµέα της Πληροφορικής ανήκουν τα ακόλουθα στάδια: δηµιουργία 

βάσης δεδοµένων, σύστηµα διαχείρισης βάσης δεδοµένων, ανάλυση και επεξεργασία 

δεδοµένων καθώς και η πρόσβαση και χρήση της. Τα δυο βασικά προγράµµατα που 

χρησιµοποιούνται για τη δηµιουργία βάσεων δεδοµένων είναι SQL και ACCESS.  

Κατά τη δηµιουργία της FishTrace αποφασίστηκε η µεταφορά των δεδοµένων 

από τη Fishgen στο τµήµα που αφορά τις γενετικές πληροφορίες, καθώς και η 

πλήρωσή της µε νέα δεδοµένα από νέα εµπορικά είδη ιχθύων. Στην υπάρχουσα 

σελίδα της Fishgen υπήρχαν δεδοµένα για 11 είδη ψαριών, και από τις τέσσερις 

επιλεγµένες γενετικές τεχνικές. Τα δεδοµένα αυτά αποµονώθηκαν από τη σελίδα, 

τυπώθηκαν, και µετά από κατάλληλη επεξεργασία  τροποποιήθηκαν σύµφωνα µε την 

µορφή της νέας σελίδας της FishTrace.  

Στη συνέχεια έγινε επιλογή νέων εµπορικών ειδών ιχθύων που δεν υπήρχαν 

στη Fishgen. Αφού επιλέχθηκαν αρκετά είδη άρχισε η αναζήτηση βιβλιογραφικών 

εργασιών που αναφέρονταν στα είδη αυτά, και περιείχαν δεδοµένα για τις τέσσερις 

γενετικές τεχνικές που είχαν επιλεχθεί. Τελικά έγινε συλλογή δεδοµένων για 13 νέα 

είδη ψαριών. Από κάθε τεχνική έγινε συλλογή διαφορετικού αριθµού δεδοµένων. Τα 

δεδοµένα αυτά τροποποιήθηκαν για την καλύτερη παράθεση τους στη σελίδα.  

Μετά την εξαγωγή στοιχείων από τη Fishgen και από τις νέες επιστηµονικές 

εργασίες, έγινε εκτίµηση του όγκου των δεδοµένων και άρχισε ο σχεδιασµός των 

τελικών πινάκων. Η δοµή µιας βάσης ξεκινάει από τους πίνακές της. Ο σχεδιασµός 

των πινάκων έγινε µε τη χρήση της Microsoft Access, και µε βάση τη µορφή που 

είχαν οι πίνακες στην αρχική σελίδα της Fishgen. Τα απαραίτητα βήµατα για το 

σχεδιασµό µιας βάσης δεδοµένων είναι τα εξής: α) καθορισµός του σκοπού που θα 

εξυπηρετεί η βάση δεδοµένων β) εύρεση και οργάνωση των απαιτούµενων 

πληροφοριών γ) χωρισµός των πληροφοριών σε πίνακες δ) καθορισµός πρωτευόντων 

κλειδιών δ) δηµιουργία σχέσεων πινάκων  και ε) βελτίωση της σχεδίασης. Ο σωστός 

σχεδιασµός είναι απαραίτητος γιατί βοηθά την υποστήριξη και εξασφαλίζει την 

ακρίβεια και την ακεραιότητα των πληροφοριών.  

Βασική αρχή για το σχεδιασµό των πινάκων ήταν η τοποθέτηση των 

δεδοµένων σε µία λογική σειρά, όσον αφορά την πειραµατική διαδικασία. Οι 

πληροφορίες χωρίστηκαν σε πίνακες για να ελαττωθούν τα πλεονάζοντα δεδοµένα, 

και δόθηκαν οι απαραίτητες πληροφορίες για να συνδεθούν τα δεδοµένα στους 

πίνακες. Αρχικά τοποθετήθηκαν τα δεδοµένα που αφορούν γενικές πληροφορίες 
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όπως ένας µοναδικός κωδικός για κάθε είδος που εισάγεται, η χώρα από την οποία 

αλιεύθηκε το είδος, η ακριβής περιοχή δειγµατοληψίας καθώς και το γεωγραφικό 

µήκος και πλάτος της. Επίσης, στοιχεία για τον συγγραφέα και για το περιοδικό όπου 

είχε δηµοσιευθεί η εργασία από την οποία εξήχθησαν τα δεδοµένα. Στον αρχικό 

πίνακα µε τις βασικές πληροφορίες, συνδέονται τέσσερις ακόµη πίνακες που 

περιέχουν πληροφορίες από τις γενετικές τεχνικές που χρησιµοποιήθηκαν. Οι πίνακες 

συνδέονται µε τον αρχικό πίνακα, µέσω τον κωδικών για τα είδη.  

Η αρχική σελίδα που χρησιµοποιήθηκε για την εισαγωγή των δεδοµένων, η 

οποία δηµιουργήθηκε από τον Philippe Carreau, κάλυπτε απόλυτα τις ανάγκες της 

κάθε τεχνικής ξεχωριστά. Μέχρι τη στιγµή της συγγραφής της συγκεκριµένης 

εργασίας, η τελική ιστοσελίδα της FishTrace που αφορά το κοµµάτι των γενετικών 

πληροφοριών είναι υπό κατασκευή. Η σελίδα προορίζεται να είναι πολύ εύκολη στη 

χρήση, µε γρήγορα και εγγυηµένα αποτελέσµατα.  

Η επιτακτική ανάγκη της διατήρησης των ιχθυοπληθυσµών, είναι ένας από 

τους βασικούς λόγους ύπαρξης της ιστοσελίδας. Τη τελευταία δεκαετία η 

υπεραλίευση σε συνδυασµό µε τις παράνοµες αλιευτικές δραστηριότητες σε όλο τον 

κόσµο, έχει οδηγήσει στη δραµατική µείωση των πληθυσµών των κυριότερων 

εµπορικών ιχθύων. Πολλές επιστηµονικές έρευνες πραγµατοποιούνται για τη µείωση 

του φαινόµενου, καθώς και για την παρουσίαση των µελλοντικών αποτελεσµάτων 

του. Επίσης, οι αρµόδιες αρχές παγκοσµίως σε συνεργασία µε επιστήµονες και 

οικολογικές οργανώσεις εργάζονται προς την κατεύθυνση προστασίας των 

ιχθυοαποθεµάτων. Παρόλα τα δραστικά µέτρα που λαµβάνονται κατά καιρούς, η 

παράνοµη αλιεία ανθίζει. Η αποτελεσµατική διαχείριση της αλιείας και των 

ιχθυοαποθεµάτων, διευκολύνεται από τις τεχνικές  διάκρισης των πληθυσµών.  

Στη διαχείριση των πληθυσµών και στην αναγνώριση ειδών έχουν 

χρησιµοποιηθεί στο παρελθόν πολλοί δείκτες. Χαρακτηριστικά παραδείγµατα είναι η 

χρήση µορφοµετρικών παραµέτρων, αναλύσεων πτερυγίων, καθώς και δείκτες 

σωµατικής και γοναδικής ανάπτυξης. Βασικό µειονέκτηµα των δεικτών αυτών είναι 

ότι είναι άµεσα συνδεδεµένοι µε το περιβάλλον διαβίωσης, και είναι περισσότερο 

φαινοτυπικοί και όχι γενοτυπικοί δείκτες. Στη δεκαετία του ΄70 αναπτύχθηκε η χρήση 

γενετικών δεικτών στον τοµέα της αλιείας και της γενετικής ιχθύων. Αρχικά 

χρησιµοποιήθηκαν αλλοένζυµα και ακολούθησε η χρήση µιτοχονδριακού DNA. Τα 

τελευταία χρόνια ξεκίνησε η χρήση µικροδορυφορικού DNA, στον προσδιορισµό των 

φυλογενετικών σχέσεων πληθυσµών µέσα στο ίδιο είδος.  
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Πολλές τεχνικές βασίζονται στους δείκτες αυτούς, τέσσερις από τις οποίες 

παραθέτονται στη παρούσα εργασία. Οι  γενετικές αυτές τεχνικές παρόλο που έχουν  

κοινό στόχο το διαχωρισµό των ειδών µε βάση το DNA, διαφέρουν σηµαντικά στο 

τρόπο εφαρµογής τους καθώς και στην αποτελεσµατικότητά τους. Σαν βασική αρχή 

στις τρεις από τις τέσσερις τεχνικές, είναι η χρήση DNA από δείγµατα ιστών 

διαφορετικών ειδών ιχθύων. Καθοριστικό ρόλο επίσης έχει η χρήση της PCR. Στη 

περίπτωση της ηλεκτροφοριτικής ανάλυσης πρωτεϊνών, η ανίχνευση των 

µεταλλάξεων είναι έµµεση και  περιορίζεται σε αυτές που οδηγούν σε αλλαγή του 

φορτίου της πρωτεΐνης. Η πιο άµεση µέθοδος ανίχνευσης πολυµορφισµού είναι η 

ανάλυση πρωτοδιάταξης γιατί παρέχει απευθείας ανάγνωση της ακολουθίας του 

DNA.   

Χρησιµοποιήθηκαν µόνο οι τέσσερις τεχνικές καθώς κάποιες νεότερες 

τεχνικές που έχουν αναπτυχθεί, δεν παρουσιάζουν πληθώρα επιστηµονικών εργασιών 

αναφορικά µε τον τοµέα της γενετικής ιχθύων. Παρόλο το γεγονός αυτό, οι νεότερες 

γενετικές τεχνικές παρουσιάζουν ακρίβεια και έγκυρα αποτελέσµατα. Στις µεθόδους 

αυτές ανήκουν: α) η µέθοδος της ανάλυσης αλληλουχιών µε µεταβλητό αριθµό 

τυχαίων επαναλήψεων (VNTRs), η οποία πέρα από τις αναλύσεις του 

µικροδορυφορικού DNA περιέχει και αναλύσεις µινιδορυφορικού DNA β) η µέθοδος 

ανάλυσης τυχαίων ενισχυµένων πολυµορφικών τµηµάτων (RAPDs), η οποία 

βασίζεται στη τυχαία ενίσχυση µε την αντίδραση PCR τµηµάτων του πυρηνικού 

γενώµατος. Η µέθοδος αυτή παρουσιάζει δυο βασικά µειονεκτήµατα: είναι αρκετά 

ευαίσθητη και τα προϊόντα της PCR δεν είναι πάντα επαναλήψιµα. Η µέθοδος έχει 

χρησιµοποιηθεί σε µελέτες χαρτογράφησης και για τη µελέτη φυλογενετικών 

σχέσεων γ) η µέθοδος ανάλυσης ενισχυµένων πολυµορφικών θραυσµάτων (AFLPs), 

η οποία είναι µια αξιόπιστη και αυστηρή τεχνική που χρησιµοποιείται σε µελέτες 

βιοποικιλότητας, γενοτυπικές αναλύσεις ατόµων, αποµόνωση γονιδίων και 

κατασκευή γενετικών χαρτών.   

Αρχικά η πρώτη απόπειρα δηµιουργίας µιας ιστοσελίδας που συλλέγει όλες 

τις γενετικές πληροφορίες για µεγάλο αριθµό εµπορικών ειδών, ήταν η Fishgen 

(http://fishgen.jrc.it). Κύριος στόχος της δηµιουργίας αυτής της βάσης δεδοµένων 

ήταν να συλλεχθούν όλες οι γενετικές πληροφορίες σχετικές µε το διαχωρισµό και 

την αναγνώριση πληθυσµών,  σε ένα διαδυκτιακό τόπο. Αυτό θα βοηθήσει τους 

επιστήµονες να πραγµατοποιήσουν σύγκριση και ταυτοποίηση των δεδοµένων τους 

µε τα ήδη υπάρχοντα στην ιστοσελίδα. Με τη χρήση των δεδοµένων της σελίδας θα 



 

 44 

µπορεί να γίνεται αναγνώριση της προέλευσης ενός πληθυσµού ψαριών ή ενός 

αποθέµατος, από ένα µόνο µικρό δείγµα. ∆ηλαδή οι επιστήµονες θα είναι σε θέση µε 

µια DNA ανάλυση ενός δείγµατος, να γνωρίζουν την ακριβή τοποθεσία σύλληψης. 

Αρχικά γίνεται η επιλογή του είδους που θα αναλυθεί (π.χ. πέστροφα), και 

ακολουθεί αναζήτηση υπαρχόντων δεδοµένων στη σελίδα.  Θα πρέπει να υπάρχει ένα 

εργαστηριακό δείγµα πέστροφας, τουλάχιστον πέντε ατόµων. Για το δείγµα αυτό ο 

ερευνητής έχει µια πληροφορία για τη γενικότερη περιοχή δειγµατοληψίας (π.χ. 

Νορµανδία), αλλά επιθυµεί να γνωρίζει την ακριβή θέση σύλληψης. Ο ερευνητής 

ανατρέχει στο συγκεκριµένο είδος στη βάση δεδοµένων, και παίρνει πληροφορία για 

όλες τις γενετικές αναλύσεις που έχουν γίνει στη γενικότερη περιοχή δειγµατοληψίας 

(Νορµανδία). Στη συνέχεια επιλέγει µια γενετική µεθοδολογία (κατά προτίµηση 

τεχνική DNA), η οποία έχει εφαρµοστεί για έναν πληθυσµό πέστροφας από την 

περιοχή της Νορµανδίας. Στο εργαστήριο επαναλαµβάνει την τεχνική, ακολουθώντας 

τα στάδια όπως περιγράφονται στη βάση δεδοµένων. Αφού ολοκληρωθεί η γενετική 

τεχνική γίνεται εξαγωγή των αποτελεσµάτων. 

Στη συνέχεια, γίνεται σύγκριση των εργαστηριακών αποτελεσµάτων µε τα 

δεδοµένα της ιστοσελίδας. Εάν τα αποτελέσµατα του ερευνητή συµφωνούν µε κάποια 

από αυτά που έχουν καταχωρηθεί στη βάση για έναν πληθυσµό πέστροφας, τότε ίσως 

το δείγµα του να προέρχεται από την ίδια περιοχή. Πρέπει να σηµειωθεί το γεγονός 

ότι µόνο ο συνδυασµένος έλεγχος µε αποτελέσµατα από διάφορες τεχνικές, θα 

επιτρέψει στον ερευνητή να είναι αρκετά σίγουρος για την προέλευση του δείγµατος. 

Συνεπώς, πρέπει να γίνει ανάλυση του δείγµατος µε όλες τις δυνατές τεχνικές για τις 

οποίες υπάρχουν δεδοµένα στη σελίδα. Για αυτό το λόγο η σελίδα περιέχει πληθώρα  

διαφορετικών γενετικών στοιχείων. Το γεγονός αυτό µπορεί να βοηθήσει τις αρµόδιες 

αρχές στον έλεγχο της παράνοµης αλιείας και στη διατήρηση πολλών 

ιχθυοπληθυσµών.  

Οι επιστήµονες που ήδη έχουν πραγµατοποιήσει αναλύσεις, µπορούν να 

αναζητήσουν στη σελίδα όλα τα υπάρχοντα δεδοµένα που αναφέρονται στη περιοχή 

µελέτης τους και να προβούν σε ταυτοποίηση των δεδοµένων. Στους χρήστες της 

σελίδας µπορεί να συγκαταλεγεί ένα µεγάλο εύρος ανθρώπων. Το µεγαλύτερο 

ποσοστό θα αποτελείται από βιολόγους  (γενετιστές και µη), οι οποίοι ασχολούνται 

µε τον τοµέα της ιχθυολογίας. Επίσης είναι ένα χρήσιµο εργαλείο για φοιτητές που 

ασχολούνται µε αντιστοίχους τοµείς. Οι αρµόδιοι φορείς που ελέγχουν την αλιεία 
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µπορούν να βρουν πολύ χρήσιµα δεδοµένα. Τέλος, οποιοσδήποτε αναζητεί 

πληροφορίες για διάφορα είδη ψαριών, θα µπορεί να ανατρέξει στην ιστοσελίδα.  

Τα γενετικά δεδοµένα µπορούν να συγκριθούν µε αντίστοιχα από παρόµοιες 

έρευνες και να βοηθήσουν στη ταυτοποίηση της προέλευσης ενός πληθυσµού 

ψαριών. Πέρα από την ύπαρξη των δεδοµένων για την εκάστοτε χρήση, δίνεται η 

δυνατότητα σε επιστήµονες που έχουν πραγµατοποιήσει κάποια σχετική έρευνα να 

καταχωρήσουν τα δεδοµένα τους στην ιστοσελίδα.  

Τα 24 είδη ιχθύων για τα οποία παρατίθενται δεδοµένα στην ιστοσελίδα 

FishTrace, καλύπτουν ένα ευρύ φάσµα των ειδών που αλιεύονται εκτενώς και 

παρουσιάζουν µεγάλο εµπορικό ενδιαφέρον. Καλύπτουν επίσης µεγάλο αριθµό ειδών 

που καλλιεργούνται και καταναλώνονται σε όλη την Ευρώπη και γενικά σε όλο τον 

κόσµο. Από τα 24 είδη, µόνο τα δεδοµένα για την πέστροφα (Salmo trutta) 

καλύπτουν και τις τέσσερις γενετικές τεχνικές, ενώ τα στοιχεία για τον µπακαλιάρο 

της Μεσογείου (Merluccius merluccius) καλύπτουν  τρεις από τις τέσσερις τεχνικές. 

Είναι στόχος των αρµόδιων αρχών, να ελέγχουν από πού έχουν αλιευθεί τα 

ψάρια που βρίσκονται στη αγορά. Τα δεδοµένα αυτά µπορούν να βοηθήσουν τους 

επιστήµονες και τις αρµόδιες αρχές στη ταυτοποίηση των ειδών και τον διαχωρισµό 

των πληθυσµών, ώστε να προβούν στην πάταξη της παράνοµης αλιείας και στη 

διατήρηση των ιχθυαποθεµάτων. Η εισαγωγή δεδοµένων στην ιστοσελίδα πρέπει να 

συνεχιστεί έως ότου το µεγαλύτερο µέρος των εµπορικών ειδών ιχθύων να καλυφθεί. 

Θα ήταν επίσης χρήσιµο  να συµπληρωθεί µε καινούργιες γενετικές τεχνικές. 
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5. ΠΕΡΙΛΗΨΗ 
 

 Η ανάπτυξη της τεχνολογίας οδήγησε στη βιοµηχανοποιηµένη αλιεία και στην 

υπερεκµετάλλευση πολλών ειδών, µερικά από τα οποία βρίσκονται στα όρια της 

εξαφάνισης. Νέα επιστηµονικά εργαλεία, βασισµένα στη γενετική και µοριακή 

βιολογία µπορούν να βοηθήσουν στην αναγνώριση  των πληθυσµών που 

κινδυνεύουν. 

Σκοπός της παρούσας  εργασίας ήταν η κάλυψη της ιστοσελίδας FishTrace µε 

τις απαραίτητες γενετικές πληροφορίες από έγκυρες βιβλιογραφικές πηγές, καθώς και 

η µεταφορά των δεδοµένων από τη Fishgen. Τα δεδοµένα απαρτίζουν τέσσερις 

γενετικές µεθόδους: ανάλυση µικροδορυφορικού DNA (microsatellite analysis), 

ανάλυση πρωτοδιάταξης (seqencing analysis), ηλεκτοφορητική ανάλυση πρωτεϊνών 

(allozyme analysis), πολυµορφισµός µήκους περιοριστικών θραυσµάτων (Restriction 

Fragment Length Polymorphism - RFLP). Η παράθεσή τους έχει ως σκοπό την 

ακριβή επανάληψη των µεθόδων από τους επιστήµονες, για την τελική σύγκριση των 

αποτελεσµάτων τους µε τα αρχικά δεδοµένα.  

 Τα 24 είδη ιχθύων για τα οποία παρατίθενται τα δεδοµένα στην ιστοσελίδα, 

καλύπτουν ένα ευρύ φάσµα των ειδών που αλιεύονται εκτενώς και παρουσιάζουν 

µεγάλο εµπορικό ενδιαφέρον. Είναι στόχος των αρµόδιων αρχών το να βρίσκουν από 

πού έχουν αλιευθεί τα ψάρια που βρίσκονται στη αγορά. Τα δεδοµένα αυτά µπορούν 

να βοηθήσουν τους επιστήµονες και τις αρµόδιες αρχές στη ταυτοποίηση των ειδών 

και τον διαχωρισµό των πληθυσµών, ώστε να προβούν στην πάταξη της παράνοµης 

αλιείας και στην διατήρηση των ιχθυαποθεµάτων. 
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6. SUMMARY 
 

Fish is a prime source of nutrition and fishing activities are almost as old as 

the human kind. The current advancements in technology have led in industrial 

fishery and in overexploitation of many stocks, some of which are close to collapse. 

Protecting fish populations has become the primary aim of the fisheries policies of the 

developed world. New scientific tools based on molecular biology, should help to 

identify those populations under threat.  

Technological advances in molecular biology, have led to the development of 

a variety of genetic markers that can be used to address questions relevant to the 

management and conservation of fish species and populations. Many types of genetic 

markers exist such as nuclear markers (allozymes, random amplified polymorphic 

DNA - RAPDs, variable number of tandem repeat loci - VNTRs: minisatellite, 

microsatellite) and mitochondrial DNA markers (cytb, D-loop etc.). Some of the 

applications of genetic markers in fish biology are stock identification, mixed stock 

analysis, fate of cultured fish after stocking. One of the main applications of 

molecular markers related to conservation of commercially exploited fishes is to aid 

in the development of guidelines, enabling sustainable harvesting of populations.  

During the six months (July-January) of my traineeship, data for 13 new 

commercial species from 40 scientific papers were extracted and put into a single 

database, JRC’s FishTrace database. Furthermore, the existing data for 11 species 

from several scientific papers had been transferred from Fishgen to FishTrace. These 

data were collected with the application of four genetic techniques: RFLP, allozyme 

electrophoresis, sequencing and microsatellite. 
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