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با استفاده  Pinctada sp. persicaلب سیاه صدف مروراید ساز  یساختار ژنتیک بررسی

 رسدر خلیج فا میتوکندری Iاز توالی یابی ژن سیتوکروم اکسیداز 

 

 1، بیتا ارچنگی1محمدعلی سالاری علی آبادی، 2، وحید یاوری1، حسین ذوالقرنین1*محمدشریف رنجبر

 

  دانشگاه علوم و فنون دريايي خرمشهر ، دانشکده علوم دريايي، گروه زيست شناسي دريا. 2

  دانشگاه علوم و فنون دريايي خرمشهر ، دانشکده منابع طبیعي، گروه شیلات. 1

 

 چکیده

با استفاده از  Pinctada sp. persicaبررسي ساختار ژنتیکي صدف مرورايد ساز لب سیاه  در اين پژوهش به منظور

لارک،شیدور و )سه ايستگاه ازنمونه  12 در خلیج فارس( COI)میتوکندری  توالي يابي ژن سیتوکروم اکسیداز

 CTAB به روشDNA استخراج  .داده شد درصد قرار 39هر نمونه در اتانول قطعه ای از مانتل  (صید گرديد وخارک

سکانس ها  الاين کردن ،بعد از توالي يابي گرفت.انجام نجام گرفت و واکنش زنجیره ای پلي مراز با يک جفت پرايمر ا

تنوع نوکلئوتیدی با نرم افزارهای  ،ي هاپلوتايپيتعداد هاپلوتايپ ها، فراوان ،صورت گرفت CLUSTAL_Wبا نرم افزار 

Areliquien وDNAsp .درصد همچنین محاسبه گرديد GC  درخت فیلوژني با نرم افزارترسیم وMEGA  انجام شد .

جمعیت دارای يک  فاقد تمايز ژنتیکي و صدف لب سیاه گونه خلیج فارسکه نتايج حاصل از اين بررسي نشان داد 

 299/0 مقدار دارای P. margaritifera cumingiiبا زير گونه پلي نزی  اين گونهفاصله زنتیکي  .مي باشدواحد 

به مقدار  P. margaritifera cumingiiو  Pinctada mazatlanicaاز فاصله بین دو گونه  ،باشد که اين مقدار مي

 بدست( 010/0مقدار )ارس با زير گونه آفريقايي نیز بین صدف لب سیاه خلیج ف ژنتیکي صلهبیشتر است و فا 010/0

گیرد  ميدر يک کلاد قرار ن Pinctada margaritifera cumingii گونه زير فارس باصدف لب سیاه خلیج بنابراين  آمد.

 است. Pinctada margaritifera  گونه متفاوت از ،و به احتمال زياد گونه جديدی

 

 ساختار ژنتیک، فیلوژني، سیتوکروم اکسیداز، خلیج فارس ،Pinctada صدف لب سیاه، کلیدی: واژگان
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 مقدمه. 1

يابد.  مي فارس دريای نیمه بسته ای است که از طريق تنگه هرمز به دريای عمان و اقیانوس هند ارتباطخلیج 

 90درجه و  90دقیقه تا  45درجه و  19درجه شرقي و  59درجه تا  42مختصات جغرافیايي اين خلیج بین حدود 

م عمق و نیمه بسته با مشخصه ورودی (. خلیج فارس دريای نسبتاً کReynolds, 1993) دقیقه شمالي واقع شده است

متر  32متر و در تنگه هرمز  15(. عمق آن در مصب اروند رود Sheppard, 1993) آب کم و میزان تبخیر بالاست

جانوران دريايي به میزان  اهي ها ومخلیج فارس به جهت دارا بودن انواع گوناگون  (.Coad, 1998) گزارش شده است

 گیرد. غني ترين درياهای جهان قرار مييکي از در رديف فراون، 

را  Pteriidaeاز خانواده  Pteria Scopoli, 1777و  Pinctada Röding, 1798اويسترهای مرواريد ساز، دو جنس 

و  ه دارای صدفي بیضوی مورب که بطور جانبي فشرده شده با خط پاشنه مستقیماعضای اين خانواد شوند. مي شامل

از شرايط محیطي ناشي  ده. تفاوتهای شديد فردی در شکل و رنگ که بطور عمهستند شکاف عمیق در ناحیه ابريشم

 گردد مي مانع انجام يک طبقه بندی بدون ابهام در بین آنهاها  يک سری ديگر از محدويتشوند و  مي است مشاهده

(Wada and Tëmkin, 2008) . اويستر مرواريدساز لب سیاهPinctada margaritifera  اقیانوس يک گونه گرمسیری

ساز  خلیج فارس يکي از زيستگاههای مهم اويستر های مروراريد(. Rodgers et al., 2000) شرق آرام است - هند

تا قبل از کشف نفت در منطقه خلیج فارس، صادرات مرواريد و پوسته صدف يکي  و باشد مي خصوصاً اويستر لب سیاه

 که باشدميدارای چندين زير گونه  P. margaritifera نهگو مهم صادرات اين منطقه بوده است. از اقلام

zanzibarensi سواحل شرقي آفريقا، در persica خلیج فارس و  درcumingi شده اند گزارشپلي نزی شرقي  در 

(Rao and Rao, 1974.) 

های مختلف يا حتي در افراد مختلف از يک ژن در گونهبطور معمول در توالي نوکلئوتیدی مربوط به يک ژن يا بخشي 

توانند به عنوان  باشند ولي مي ها بسیار اندک ميخورد که هر چند اين تفاوتهايي به چشم مييک گونه، تفاوت

از يکسو و بازسازی و مدل سازی تاريخچه تکاملي و رابطه  قاق دو گونهتملاکي جهت بررسي فاصله ژنتیکي و زمان اش

 (. بررسي2925داری و همکاران، )گله مورد استفاده قرار گیرد فرزندی و در نهايت ترسیم درخت فیلوژني آنان -جدی

mtDNA ممکن است بین . اين تفاوتها کندبرای آشکار کردن تفاوت ژنتیکي فراهم مي و دقیق روشي حساس

در تعیین درجه نزديکي  چنینفیلوژنیک و همبندی توان از آنها در ردهو ميهای يک گونه وجود داشته باشد  جمعیت

پرورش مروراريد خصوصاً پرورش  .(Avise, 2004; Moritz et al., 1987) و شباهت ژنتیکي موجودات استفاده نمود

 .(Anon, 2006; Tisdell and Poirine, 2008) دهه گذشته رونق و رشد زيادی پیدا کرده است 1مرواريد سیاه در 

اساس و پايه صنعت پرورش مرورايد در کشورهای ژاپن، استرالیا و پلي نزی فرانسه بطور سنتي با تکیه بر جمع آوری 

تواند به شکل صدف بالغ يا بچه صدف باشد که تا رسیدن به  مي باشد. اين جمع آوری صدف مي صدف از طبیعت

اين شناخت دقیق از پراکنش،  (. بنابرSouthgate, 2008) شوند مي اندازه مناسب برای پرورش مرورايد، نگهداری

تواند گام مهم و اولیه برای پرورش آن در منطقه خلیج فارس باشد از سويي  مي ی اين گونهها  میزان ذخاير و جمعیت

تواند تفاوت اساسي در کیفیت محصول و مرواريد  ها مي و حتي زير گونهها  تفاوتهای موجود در بین جنسها، گونه

شناسايي بسیاری از گونه ای اويستر مرواريدساز بوسیله خصوصیات پوسته مخصوصا در  .لي ايجاد نمايداستحصا

 .(Wada and Tëmkin, 2008) مراحل اولیه رشد کاری بسیار دشوار است

و صدف مرواريد ساز لب  لفمطالعات متنوعي دز زمینه بررسي تنوع ژنتیکي و جمعیتي اويسترهای گونه های مخت 

در  نتیک اين گونه مطالعه چندانيژ که تاکنون روی انجام شده است در ديگر مناطق مختلف ژنتیکي با روش سیاه

به  2932در سال  همکاران که تنها مطالعه انجام شده محدود به مطالعات معظمي و نشده است مانجا خلیج فارس
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بررسي هدف از انجام اين تحقیق د. مودنجمعیت واحدی را در منطقه مورد مطالعه مشاهده ناست که  RFLPروش 

در ( COI)میتوکندری  Iساختار ژنتیکي صدف مرورايد ساز لب سیاه با استفاده از توالي يابي ژن سیتوکروم اکسیداز 

 باشد. مي با تاکید بر جايگاه تکاملي و فیلوژنیک خلیج فارس

 

 مواد و روشها. 2

اين  هایزيستگاه و از بسترهای مرجاني در اطراف جزاير ايراني شمال خلیج فارس پس از جمع آوری اطلاعات اولیه

تعیین  ايستگاه 9شدند،  مي صیدها  صدفيي که در گذشته ها و مکان (2902رنجبر، ؛ 2909تجلي پور، )ها  صدف

 شمال در شیدور - جزاير هندورابي، نمونه( 14) شمال شرق خلیج فارسدر جزيره لارک  ايستگاه شاملکه  گرديد

پس از تعیین ايستگاه به روش غواصي اسکوبا  (.2بودند )شکل  نمونه( 5در شمال غرب ) خارک جزيره نمونه( و 11)

درجه  39 قیچي جدا نموده و در اتانول نمونه برداری انجام شد. تکه ای از مانتل هر نمونه با ی صدف،ها از زيستگاه

 .گرديدمنتقل خلیج فارس واقع در بوشهر مرکز مطالعات و پژوهش های و به آزمايشگاه  شد قرار داده

 
در جزيره لارک  2 يستگاهصدف مروراريدساز لب سیاه در خلیج فارس )ا یاری نمونه بردها  ايستگاه موقعیت -2 شکل

 در شمال غرب(. جزيره خارک 9ايستگاه  در شمال و شیدور -جزاير هندورابي  1 شمال شرق خلیج فارس، ايستگاه

جهت  (.Porebski, 1997; Lind et al., 2009)انجام شد صدف  ای از بافت ماهیچه CTABبه روش  DNAاستخراج 

 2 ژل آگاروزبر روی الکتروفورز  به ترتیب از دستگاه اسپکتروفوتومتر واستخراج شده  DNAکیفیت سنجش کمیت و 

 :HCO2198میتوکندری از پرايمرهای  Iژن سیتوکروم اکسیداز برای تکثیر  د.درصد استفاده گردي

TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA  وLCO1490: GGTCAACAAATCATAAAGATATTGG 

نانوگرم  200و تکثیر ژن هدف،  PCRانجام  جهت. گرديداستفاده  2334 و همکاران Folmerشده بوسیله معرفي 

DNA  ،میکرولیتر  5/0بعلاوه ( پیکومول 20)میکرولیتر از آغازگرها  2استخراجيdNTP (20 میلي مولار) ،1/0 

شد که در  استفاده ( میلي مولار 50) MgCl2میکرولیتر  PCR (X20) ،2میکرولیتر بافر  Taq (u/μ5) ،5/1میکرولیتر 

اه برنامه دستگ (.Arnaud, 2001., 2008; Lind, 2009) شد میکرولیتر رسانده 15نهايت حجم آن با آب مقطر به 

 90دقیقه که با  4درجه سانتیگراد به مدت  34در اولیه  (Denaturation) ر به ترتیب شامل واسرشته سازیترموسايکل
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اتصال پرايمرها به هدف  ثانیه، 45درجه سانتیگراد به مدت  34در  (Denaturation) واسرشته سازی چرخه

(Annealing)  بسط پرايمر  ثانیه و 40درجه سانتیگراد به مدت  45در(Extension) 01 2ه سانتیگراد به مدت درج 

پس از  .به پايان مي رسید دقیقه 5ه سانتیگراد به مدت درج 01دقیقه دنبال مي شد و در نهايت با بسط نهايي در 

شد. جهت  تعیین تواليتوسط شرکت تکاپو زيست روش سانجر به  ايستگاه 9نمونه از  12جمعا  COIتکثیر ژن 

استفاده شد. همچنین جهت  DNAsp Ver. 5و  BioEdit ، MEGA Ver. 5از نرم افزارهای ها  بررسي و مقايسه توالي

ی ها  واليت NCBIدر ژن بانک از طريق سايت  یاه خلیج فارس با ساير نقاط جهانمقايسه توالي اويسترهای لب س

ترسیم  فیلوژنيو درخت  مقايسه MEGA Ver. 5برای تعیین فاصله ژنتیکي در نرم افزار  مشابه را شناسايي سپس

 گرديد.

 

 نتایج. 3

مقايسه شدند، در سه ايستگاه لارک،  CLUSTAL_Wجفت باز، توسط نرم افزار  943با طول  COIی ژن ها  توالي

(. 2 )جدول ثبت شد Arlequin Ver 3.5 هاپلوتیپ توسط نرم افزار 5جايگاه پلي مورف و  3 و خارک جمعاً شیدور 

ی همتراز شده پنج هاپلوتیپ ثبت شده در بانک ژني ها  ی مشاهده شده، در بانک ژني ثبت گرديد. تواليها  هاپلوتیپ

 ههای مختلف نشان داد که توالي ژنايستگا DNAنتايج حاصل از توالي يابي  به ترتیب در پايین آورده شده است.

COI اطلاعات مربوط بهغالب است ها در همه جمعیت 2 پ شمارههاپلوتیو  نوکلئوتید دارد 943ر اين گونه د . 

 است. آمده 1خلیج فارس در جدول های هاپلوتیپ جمعیتها، تعداد و تنوع

 

 ی پلي مورفیسم در صدف مرورايدساز لب سیاه خلیج فارسها و جايگاهها  هاپلوتیپ -2 جدول

انحراف معیار 

S.d)) 
 فراواني

شماره بانک  جايگاه پلي مورف

 ژني

هاپلو

 22 23 14 94 95 99 90 952 905 تیپ

090/0 250249/0 T T A T A G T T T AB777259 2 

095/0 095024/0 T C A T A G T T T AB777260 1 

095/0 095024/0 T T A T A G T G G AB777261 9 

095/0 095024/0 C T A T A G T T T AB777262 4 

095/0 095024/0 T T T A T T C T T AB777263 5 

 

( 2) (، و هاپلوتیپ شماره5) هاپلوتیپ شماره شیدور ، در ايستگاه )4 و 9 ،1( ی شمارهها در ايستگاه لارک، هاپلوتیپ

( و 902/0) بیشترين تنوع هاپلوتیپي برای ژن مورد بررسي در لارک مشاهده گرديد. همچنین ها در همه ايستگاه

 شیدور )صفر( ثبت گرديد. بیشترين و کمترين مقدار تنوع نوکلئوتیدی نیز به ترتیب در  کمترين در خارک

 بدست آمد صفر میان مناطق AMOVA آزمونتمايز ژنتیکي بر اساس  )صفر( ثبت شد. و خارک (00239/0)

(FST=0.) 

گونه  9اويستر لب سیاه خلیج فارس با توالي اين ژن در زير گونه آفريقايي، زيرگونه اقیانوس آرام و  COIتوالي ژن 

 .نیز به عنوان خارج گروه استفاده شد Pteriaاز سه گونه متعلق به جنس  مقايسه شدند. Pinctadaديگر از جنس 
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آورده شده است، همچنین نسبت  1شکلهای  ترسیم و در MEGA5تکرار توسط نرم افزار 2000دندروگرام فیلوژني با 

خلیج فارس به کل نوکلئوتیدها در صدف لب سیاه گونه  GCدهد که نسبت  مي نشان 9در جدولها  نوکلئوتید گونه

Pinctada sp persica (1/44 نسبتدرصد ) يبه زير گونه آفريقاي P. margaritifera zanzibarensi (0/44 و درصد )

فاصله نتايج حاصل از  ( اندکي بیشتر است. براساسدرصد 2/41) P. margaritifera cumingii زير گونه پلي نزی

 P. margaritifera cumingiiبا زير گونه پلي نزی  Pinctada sp persica  صدف لب سیاه گونه خلیج فارس ،ژنتیکي
 P. margaritiferaو  Pinctada mazatlanicaباشد که اين مقدار از فاصله بین دو گونه  مي 299/0مقدار دارای 

cumingii  فاصله بین صدف لب سیاه خلیج فارس با زير گونه آفريقايي دقیقاً مقدار  بیشتر است و 010/0به مقدار

  .آمد بدست( 010/0)

 ی بدست آمده از ايستگاههای مختلف نمونه برداریها  مشخصات هاپلوتیپ -1جدول 

 تنوع نوکلئوتیدی تنوع هاپلوتايپي تعداد هاپلوتايپ شده توالي يابيتعداد نمونه  جمعیت

 00021/0 902/0 4 25 لارک

 00239/0 1500/0 1 2 شیدور 

 000/0 000/0 2 5 خارک

 

 و نتیجه گیری بحث. 4

محاسبه  ژنتیکي میان مناطق )سه ايستگاه( صفر تمايزAMOVA آزمون براساس نتايج بدست آمده از 

( بر اين 1004) Cordesو Liu  .يي محدود اين مارکر مولکولي باشدشايد به دلیل توانا( و اين  =000/0FST)گرديد

تلايت و ت محدود باشد لذا روشهای قويتر میکروسعقیده اند که میزان تنوع ژنتیکي در میان جمعیتها ممکن اس

AFLP وی گونه نرمتن مرکب ( در مطالعات قبلي انجام شده بر ر2924) کنند. نهاوندی و همکاران را پیشنهاد مي

بین در نتوانستند تفاوت ژنتیکي  18SrRNAبر روی ژن  ر خلیج فارس و دريای عماند Sepia pharaonisببری 

 يک جمعیت دارایخلیج فارس و دريای عمان و به اين نتیجه رسیدند که ماهیان مرکب  ندمشاهده نمايايستگاهها 

نرم  ی لايت بر روی گونهروست( با مطالعه ای که به روش میک2932) که ياورمقدم است در حالي مي باشند. اينواحد 

 در شمال خلیج فارس وجود دارد انجام دادند به اين نتیجه دست يافتند احتمالا بیش از يک جمعیت مرکب ببری تن

جهت مشاهده  بنابراين .بیان داشتند PCR-RFLPعلت را توانايي بالاتر نشانگرهای میکروستلايت نسبت به روش و 

روش های ملکولي نظیر میکروستلايت لازم بنظر مي ديگر  استفاده از ،وجمعیتي صدف مرواريد سیاه تمايز ژنتیکي

 رسد.

باشد.  مي ی نزديکها  اين مطالعه حاصل مقايسه هاپلوتیپ خلیج فارس با ديگر مناطق و گونه اما نتايج چالش برانگیز

گردد که فاصله ژنتیکي بین زير گونه خلیج فارس با زير گونه شرق آفريقا برابر با  مي ، مشاهده4جدول همانطور که در

با گونه  cumingiiبدست آمده است در حالي که فاصله زير گونه  299/0برابر با  cumingiiو فاصله با زير گونه  010/0

P. mazatlanica  وگرامهای ردند مي باشد.و شرق آفريقا يعني دقیقاً برابر با دو زير گونه خلیج فارس  010/0برابر با

کلاد  دو شاخه جدا گانه اما در يک در دهند که زير گونه خلیج فارس با شرق آفريقا مي ( نیز نشان1 فیلوژني)شکل

بخشد که زير  مي گیرند. اين موضوع اين احتمال را قوت مي قرار P. mazatlanicaو  P. margaritiferaمستقل از 

 و همکاران Cunhaباشد.  مي نیست بلکه گونه ای مجزا از آن P. margaritiferaر گونه ای از گونه خلیج فارس زي

ی مربوط به جزاير ها  از نژادهای مختلف هستند و نمونه P. margaritiferaی ها  ( نیز گزارش کردند که نمونه1022)
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بنابراين شايد آنها يک مجموعه گونه باشند و گیرند  مي ی ژاپن و پلي نزی قرارها  موريس در شاخه ای جدا از از نمونه

 تواند يک گونه جداگانه باشد.  مي نمونه موريس

در  GC، نسبت COIنوکلئوتید ژن  920گردد که از مقايسه  مي مشاهده 9با مراجعه به نتايج ارائه شده در جدول

 Pinctada margaritiferaه گون % و در0/44% در زير گونه شرق آفريقا 1/44اويستر مرواريدساز خلیج فارس 

cumingii  و در گونه 2/41برابر با %Pinctada mazatlanica  و در گونه 3/42برابر با %Pinctada maxima  برابر با

 ,.Rodriguez-Trelles et alيک گونه بیشتر باشد آن گونه اجدادی تر است) GCباشد. هر چه نسبت  مي 9/49%

2000.) Yu  وChu (1009 از مطالعه ای که با )ITS  بر روی جنسPinctada  انجام داده بودند نتیجه گیری کردند

 احتمالا توان نتیجه گیری کرد که مي بنابراين تر هستند. قديمي P. maximaو  P. margaritiferaی ها  که گونه

  .ه قديمي تر هستندبقی باز هم به نسبتاويسترهای مرواريدساز لب سیاه خلیج فارس و شرق آفريقا 

Hebert ( پیشنهاد دادند که از 1009) و همکارانCOI استفاده شود، همچنین ها  به عنوان بارکد برای تشخیص گونه

 Lopez-Pinon et al., 2002; Kenchington et) برای بررسي رابطه فیلوژني دوکفه ايها استفاده شده استها  ITS از 

al., 2002; Yu et al., 2000 در مطالعات اخیر نیز که بر روی جنس )Pinctada  انجام شده است پیشنهاد کرده اند که

ITS مناسبي برای  جايگزينتواند  ميCOI باشد (Yu and Chu, 2006; He et al., 2005 بنابراين در اين مورد .)

 گردد. استفاده تائید نتايج حاصل از اين بررسي جهت ITS  نشانگرهای شود که از مي پیشنهاد

 تشکر و قدردانی

، امیر با تشکر از آقايان مصطفي کامیاب، سید احمد قاسمي، احسان توسل پور، هدايت ياور مقدم، علي موحدی نیا

ما را ياری ها  فعالیتهای آزمايشگاهي و آنالیز دادهنمونه برداری، که در انجام  اشتری لرکي و مجید عسکری حصني

در  تحقیقبرنامه کمکهای کوچک محیط زيست جهاني که حامي اين  وخانم لاله دارايي از نمودند همچنین با تشکر 

 بودند.IRA-OP3-2-06-04 (71)  قالب پروژه شماره

 

 منابع

،  . بررسي سیستماتیک و انتشار نرمتنان سواحل ايراني خلیج فارس ، ترجمه تجلي پور، گلبرگ 2909 ،.تجلي پور، م

 انتشارات خیبر ، تهران.

 .، موسسه مطالعات و تحقیقات فرهنگي ، تهران . نرمتنان مرواريد ساز خلیج فارس2994 ، .تجلي پور ، م

. بررسي پتانسیل جنوب شرقي جزيره قشم جهت پرورش صدف مرواريدساز محار معمولي، پايان 2902 .،رنجبر، م. ش

 نامه کارشناسي ارشد، دانشگاه شهید چمران اهواز.

 ص.954. مهندسی ژنتیک جامع. انتشارات بهشت.5831 ند، م.ح. فروغم گله داری،

در جمعیت ماهي مرکب  18s rRNA. بررسي 2924 ،نهاوندی، ر.، رضواني گیل کلايي، س.، وثوقي، غ. و کاظمي، ب.

. مجله علمي شیلات PCR-RFLP( در خلیج فارس و دريای عمان با استفاده از روش Sepia pharaonis) ببری

 .292-250(: 1) 24ايران، سال 
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( با استفاده از نشانگرهای Sepia pharaonisی ماهي مرکب ببری)ها  . ساختار ژنتیک جمعیت2932 ،ياورمقدم، ه.

مولکولي ريز ماهواره در سواحل شمالي خلیج فارس. پايان نامه کارشناسي ارشد، دانشگاه علوم و فنون دريايي 
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 Neighbor Joiningپیوند همجواری  نمودار فیلوژنی بر اساس -2 شکل
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 833تعداد کل نوکلئوتیدها  -ی مقایسه شدهها  ی سیتوکروم اکسیداز گونهها  درصد نوکلئوتیدها در توالی -8جدول
 مشخصات گونه

A T C G Total 

gi|386649242|gb|JQ990830.1| Pinctada maxima 39.9 16.8 19.7 23.6 386.0 

gi|297615472|gb|GQ355883.1| Pinctada imbricata 32.6 20.5 20.2 26.7 386.0 

gi|297615460|gb|GQ355877.1| Pinctada radiata 34.9 21.4 17.6 26.1 387.0 

gi|356606185|gb|JN974582.1| Pinctada martensi 35.7 19.1 16.3 28.9 387.0 

gi|297615450|gb|GQ355871.1| Pinctada fucata 35.1 19.4 16.5 28.9 387.0 

gi|14326225|gb|AF374318.1| Pinctada mazatlanica 41.6 16.5 15.8 26.1 387.0 

gi|321121693|gb|HQ962134.1| Darpa pteria voucher 39.1 29.3 17.4 14.1 396.0 

gi|298106293|gb|GQ355874.1| Pteria sterna 34.7 21.6 20.3 23.4 389.0 

gi|18026475|gb|AF120647.1| Pteria hirundo 37.4 19.5 16.2 26.9 390.0 

gi|27436125|gb|AF374330.1| Pinctada margaritifera cumingii 41.1 16.8 16.5 25.6 387.0 

gi|297615452|gb|GQ355872.1| Pinctada margaritifera zanzibarensi 37.0 18.3 20.7 24.0 387.0 

Pinctada sp persica hap1 37.5 18.3 19.9 24.3 387.0 

 

 MEGA5با نرم افزار و انحراف معیار  Pairwise distanceمحاسبه شده به روش  ها  فاصله گونه -9جدول

gi|386649242|gb|JQ990830.1|_Pinctada_maxima 
 

0.032 0.034 0.032 0.032 0.026 0.059 0.040 0.050 0.026 0.029 0.029 

gi|297615472|gb|GQ355883.1|_Pinctada_imbricata 0.297 
 

0.021 0.019 0.019 0.035 0.066 0.043 0.047 0.036 0.037 0.038 

gi|297615460|gb|GQ355877.1|_Pinctada_radiata 0.305 0.145 
 

0.016 0.017 0.032 0.061 0.046 0.045 0.033 0.037 0.037 

gi|356606185|gb|JN974582.1|_Pinctada_martensi 0.293 0.129 0.102 
 

0.005 0.030 0.061 0.046 0.046 0.030 0.037 0.037 

gi|297615450|gb|GQ355871.1|_Pinctada_fucata 0.305 0.139 0.111 0.008 
 

0.030 0.060 0.046 0.047 0.031 0.038 0.038 

gi|14326225|gb|AF374318.1|_Pinctada_mazatlanica 0.212 0.363 0.333 0.289 0.301 
 

0.059 0.040 0.043 0.008 0.022 0.021 

gi|321121693|gb|HQ962134.1|_Darpa_pteria_voucher 0.651 0.704 0.664 0.658 0.645 0.639 
 

0.054 0.056 0.059 0.057 0.056 

gi|298106293|gb|GQ355874.1|_Pteria_sterna 0.430 0.444 0.483 0.488 0.493 0.416 0.585 
 

0.034 0.039 0.042 0.043 

gi|18026475|gb|AF120647.1|_Pteria_hirundo 0.535 0.530 0.498 0.504 0.509 0.458 0.615 0.325 
 

0.044 0.050 0.051 

gi|27436125|gb|AF374330.1|_Pinctada_margaritifera_cumingii 0.212 0.363 0.333 0.289 0.301 0.027 0.645 0.402 0.463 
 

0.022 0.021 

gi|297615452|gb|GQ355872.1|_Pinctada_margaritifera_zanzib 0.248 0.358 0.358 0.389 0.402 0.155 0.645 0.407 0.530 0.148 
 

0.008 

Pinctada_sp_persica_hap1 0.237 0.354 0.346 0.376 0.389 0.142 0.627 0.407 0.524 0.136 0.027 
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A study of the genetic structure of the Black-lip pearl oyster (Pinctada sp. 

Persica) using mtDNA Cytochrome Oxidase I sequencing in the Persian 

Gulf 

 
Abstract 
In this study, genetic stock structure of the black-lipped pearl oyster (Pinctada sp. Persica) 

was examined using mtDNA Cytochrome Oxidase I sequencing (COI) across Persian Gulf. 

For this reason, 28 samples were collected from three stations (Larak, Shidvar, and Khark). 

Total genomic DNA was extracted using DNA extraction methods and amplification of the 

selected fragments was undertaken. 

Analysis of sequencing was carried out using Bioedite and Clustal-W. Total number of 

haplotypes, nucleotide diversity and haplotype frequencies were calculated using DNAsp and 

Areliquien softwares. In order to construct the phylogenetic tree, MEGA was undertaken. 

Results of analysis suggested that there is low genetic variability between sampled black-

lipped oysters. Therefore, there is most probably a single population of black-lipped species 

across Persian Gulf. Comparison of this research with available data from other studies 

showed that genetic distance between black-lipped species and sub-species P. margaritifera 

cumingii is 0.136 while the distance between Pinctada mazatlanica and P. margaritifera 

cumingii (0.027) was lower. On the other hand, the genetic distance between the Persian Gulf 

black-lipped oyster and the African sub-species is 0.027. Hence, results of this study 

suggested that the Persian Gulf black-lipped oyster does not go under the same category with 

P. margaritifera cumingii. Therefore, the studied species could probably be a new species 

different from the Pinctada maragritifera in Persian Gulf area. 

 

Key words: black-lip oyster, Pinctada, genetic structure, Phylogeny, Cytochrome Oxidase I, 

Persian Gulf. 


