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ABSTRAK

Diversiti genetik bagi Orvza sativa L. tradisional di Malaysia telah dikaji berdasarkan 12
lokus mikrosatelit. Sebanyak 31 genotip telah dikumpul terutamanya yang berasal dan
Sabah. Tahap diversiti genetik yang sederhana tinggi telah dicerap dengan nombor alel
bagi setiap lokus adalah dari satu hingga empat (puratanya 2.333), dan peratusan
polimorfisma adalah 91.67%. Heterozigositi yang dicerap (H,) berjulat dari 0.00 hingga
0.5172 dengan nilai min 0.056, dan heterozigositi yang dijangka (Hg) adalah dari 0.00
hingga 0.6062 dengan nilai min 0.4146. Nilai Polymorphism Information Content (PIC)
tersebar dari 0.00 (RM321) hingga 0.5961 (RM257) dengan nilai purata 0.4078 setiap
lokus. Jarak genetik berjulat dari 0.0Q hingga 2.4636 dengan nilai jarak genetik tertinggi
adalah di antara Simpangan A dan Darawal dan di antara Simpangan A dan Karapulut.
Dendogram dibina berdasarkan nilai jarak genetik dan sampel dapat dibahagikan kepada
dua kumpulan besar daripada gami)ar dendogram. Kajian telah menunjukkan penanda
mikrosatelit adalah penanda molekul yang sangat efisyen dalam mengesan diversiti

genetik di antara genotip tumbuhan yang mempunyai persamaan yang rapat.
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GENETIC DIVERSITY ANALYSIS IN LOCAL RICE VARIETY USING SSR

MARKERS LOCATED ON CHROMOSOMES 8 AND 9

ABSTRACT

Genetic diversity of traditional Oryza Sativa L. in Malaysia was studied based on 12
microsatellite loci. A total of 31 genotypes were collected from Sabah. A moderate level
of genetic diversity was observed with the number of alleles per locus ranging from one to
four (average 2.333), and polymorphic loci was 91.67%. The observed heterozygosity
(H,) varied from 0.00 to 0.5172 with the mean value of 0.056, and the value of expected
heterozygosity (Hg) ranged 0.00 to 0.6062 with the mean of 0.4146. Polymorphism
Information Content (PIC) value ranged from 0.00 (RM321) to 0.5961 (RM257) with an
average value of 0.4078 per locus. Genetic distance was varied from 0.00 to 2.4636 and
the highest genetic distance observed between Simpangan A and Darawal and also
between Simpangan A and Karapulut. Dendogram was .constructed using the genetic
distance values and the samples can be categorized into two distinct groups. The study

showed this microsatellite is an efficient molecular markers in detecting genetic diversity

among the closely related plant genotypes.
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BAB 1

PENDAHULUAN

1.1 Pengenalan

Peningkatan dalam penghasilan makanan sedunia adalah sangat penting seiring dengan
peningkatan populasi penduduk dunia. Walaupun perkembangan pertanian sedunia telah
berkurang dari 3% pada 1960-an kepada 2% pada dekad yang lepas, unju;';m
menunjukkan pengeluaran bekalan makanan dunia mencukupi sckurang-kurangnya
sehingga tahun 2020 (Persley & Maclntyre, 2002). Pada tahun 2020, permintaan terhaﬂap
hasil makanan terutamanya bijirin (padi dan gandum) adalah dijangkakan sebanyak 40%,
dengan kebanyakan permintaan adalah dari negara-negara membangun. Ini termasuklah
permintaan sehingga dua kali ganda terhadap keperluan makanan bagi ternakan (Persley
& Maclintyre, 2002). Padi merupakan salah satu daripada tanaman makanan yang paling

banyak ditanam dan menghasilkan keperluan makanan kepada satu setengah populasi

penduduk dunia (Zeng et al., 2004).

Tanaman padi sangat penting kepada lebih daripada separuh populasi penduduk
dunia. Ia merupakan makanan ruji paling penting di dalam diet beratus juta penduduk

Asia, Afrika dan Amerika Latin yang tinggal di kawasan tropika dan sub-tropika. Di



kawasan ini, penambahan populasi sangat tinggi dan dijangkakan kekal tinggi untuk

sekurang-kurangnya bagi dekad akan datang. Padi akan kekal menjadi sumber makanan

utama.

Tanaman padi tanah kering atau lebih dikenali sebagai padi bukit atau padi huma
tidak memerlukan sistem pengairan yang lengkap dan bergantung sepenuhnya kepada
faktor alam sekitar seperti air hujan dan kawasan tanah tinggi. la juga mudah diserang
pelbagai perosak dan terdedah terhadap pelbagai jenis penyakit yang akan mengurangkan
kadar pengeluarannya. Ini menyebabkan pengusaha kurang menanam padi dan jenis ini
kerana sukar untuk dijaga dan hasil yang rendah. Walau bagaimanapun, beberapa varieti
padi tanah kering dikatakan nintang terhadap penyakit karah, sejenis penyakit padi yang

sering memusnahkan tanaman padi di seluruh dunia.

Karah merupakan penyakit padi yang sering menyerang tanaman padi seluruh
dunia dan sangat membimbangkan pengusaha tanaman ini. Ia boleh menyebabkan
kemusnahan tanaman padi bagi kawasan yang sangat luas dan mengakibatkan kerugian
hasil pengeluaran yang sangat teruk kepada pengusaha dan yang lebih teruk lagi krisis
kekurangan makanan dunia, bergantung kepada tahap serangan. Setiap tahun, penyakit
karah padi memusnahkan kawasan tanaman yang cukup bagi diet lebih dari 60 juta
penduduk dunia (Persley & Maclntyre, 2002). Di Amerika Syarikat penyakit ini pernah

mengakibatkan kerugian lebih 70% hasil tanaman tahunan (Fjellstrom et al., 2004).

Penyakit karah disebabkan oleh sejenis fungi yang dinamakan Pyricularia oryzae

dan telah membawa kesan yang sangat serius kepada kerugian ekonomi dunia (Fjellstrom




et al., 2004). Antara simptomnya termasuklah bintik dan juga kesan luka di kawasan
daun, nodul, dan pada butir padi, tetapi selalunya pada pelepah daun (Agrios, 2005). Ciri
unik bagi fungi ini adalah keupayaannya untuk berevolusi dalam masa yang singkat
bahkan banyak jenis (races) karah pernah dikesan wujud dalam satu kawasan tanaman

(Xia et al., 1993; Moldenhauer et al., 1998; Fjellstrom et al., 2004).

Para pengkaji terdorong untuk mengkaji kultivar dari padi tradisional kerana
kebanyakannya adalah sangat rintang terhadap penyakit karah. Seperti yang diketahui
penyakit karah sangat merosakkan terutama kepada varieti padi tanah basah. Dengan
kajian ini pengkaji berharap dapat mengatasi masalah penyakit karah seterusnya
meningkatkan hasil pengeluaran dan membantu para pengusaha. Penanda DNA
menawarkan cara yang efisien dan cepat bagi memilih kewujudan banyak gen yang

rintang karah tanpa melakukan ujian baka atau penyaringan penyakit secara besar-besaran

(Fjellstrom et al., 2004).

Penanda mikrosatelit atau kaedah “simple sequence repeats’ (SSRs) telah menjadi
penanda pilihan bagi spektrum yang luas dalam bidang genetik, populasi dan kajian
evolusi pada banyak spesies tumbuhan, termasuklah padi (Zhao & Kochert, 1992; Wu &
Tanksley, 1993; Panaud ez al., 1996). Sebagai tambahan kepada teknik yang mudah ini
adalah kos yang murah dan keberkesanan penyelesaian genetik yang sangat efisyen.
Kaedah mikrosatelit juga mempunyai kelebihan berbanding penanda lain: banyak,
kodominan, penembusan terhadap genom dan sangat polimorfik di dalam spesies

tumbuhan (McCouch et al., 2002). Penanda DNA yang membezakan genotip adalah lebih



dipercayai dan lebih mudah berbanding kaedah fisiologi atau morfologi dalam

menentukan dan mencirikan variasi genetik (Zeng et al., 2004).

SSR adalah penanda PCR yang menyediakan penembusan tinggi dan penjimatan
tenaga kerja untuk melabel gen rintang karah, terutamanya bagi program pembiakan yang
memerlukan ribuan penyaringan berkali-kali. Thanh et al. (1999) telah membuktikan
pengecaman variasi genetik menggunakan penanda mikrosatelit adalah sangat berguna
dalam menaksir pencapaian padi bukit daripada Vietnam bagi morfologi yang berkait
dengan ketahanan terhadap banjir. Teknik penanda mi'krosatelit telah dikembangkan dan
digunakan dalam kajian tanaman padi, termasuk pengecaman varieti dan penyimpanan
plasma gel (Olufowote et al., 1997; Garland et al.. 1999). diversiti genetik (Yang ef al..

1994; Davierwala et al., 2000), dan gen dan analisis lokus ciri kuantitatif (Xiao et /.,

1996).

Kajian diversiti sangat penting bagi menjejaki kadar polimorfasi dari kalangan
padi tempatan terhadap kerintangannya terhadap penyakit-penyakit tersebut. Penentuan
diversiti juga dapat membantu mengumpul gen-gen baru yang efisien dan berpotensi
dalam program pembiakbakaan bagi menghasilkan padi yang lebih bermutu dan rintang

terhadap penyakit-penyakit padi seperti karah.



1.2 Objektif kajian

Objektif kajian adalah bagi mencapai matlamat berikut:

Untuk menentukan kepelbagaian genetik di dalam 31 varieti padi menggunakan penanda

SSR yang terletak pada kromosom 8 dan 9.
Sub objektif adalah untuk:

a) Mengesan lokus polimorfisma

b) Menentukan tahap heterozigot (heterozygosity)
¢) Menentukan frekuensi alel

d) Menentukan jarak genetik (genetic distance)

€) Membina dendogram
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BAB 2

ULASAN PERPUSTAKAAN

2.1 Padi

Nama saintifik bagi padi adalah Oryza sativa L. Tanaman padi tergolong di dalam rumpun
Oryzeae di bawah sub-keluarga Pooideae. Padi merupakan tumbuhan dari famili rumput
(Poaceae) yang sangat bernilai dari segi ekonomi kerana ia merupakan tanaman makanan
dunia yang paling penting. Ahli biosistematik telah membahagikan genus Ornza kepada
beberapa bahagian dan menempatkan O. sativa di bawah siri Sativa dalam bahagian
Sativae. Terdapat dua spesies padi yang biasa ditanam sebagai bahan makanan iaitu O.
sativa dan O. glaberrima. O. sativa merupakan padi yang biasa terdapat di seluruh dunia
manakala O. glaberrima hanya ditanam di kawasan tertentu sahaja di Afrika. Padi menjadi

sumber kepada lebih satu perlima keperluan kalori manusia di dunia.

Padi merupakan makanan ruji bagi kebanyakan populasi manusia di dunia
terutamanya bagi kawasan Asia, menjadikannya sebagai bijirin paling banyak dimakan.
Penanaman padi sangat sesuai dilakukan di negara dan kawasan yang tinggi kadar hujan
serta mempunyai tenaga buruh yang ramai dan murah. Padi dapat ditanam di banyak

kawasan, termasuklah di kawasan tanah tinggi yang curam. Walaupun padi merupakan




makanan asas di Asia dan Afrika, pengeluaran dan eksport menjadikannya biasa di banyak

tempat dan budaya di dunia.

Pengeluaran padi dunia telah meningkat dengan baik dengan pengeluaran
sebanyak 200 juta tan pada tahun 1960 kepada 600 million tan pada tahun 2004. Pada
tahun 2004, pengeluar utama padi dunia adalah China (26% pengeluaran dunia), India

(20%), dan Indonesia (9%). Jadual 2.1 menunjukkan 10 negara pengeluar utama padi

dunia.

Jadual 2.1 Negara pengeluar utama dan hasil pengeluaran (2004)*

Negara Pengeluaran (Juta tan)
China 182
India 137
Indonesia 54
Bangladesh 40
Vietnam 36
Thailand 27
Myammar 25
Pakistan 18
Filipina 15
Brazil 13
Japan 11
Jumlah 700

*Sumber dari laman web UN Food & Agriculture Organisation (FAOQ)

Padi merupakan satu daripada tanaman bijirin dan merupakan makanan ruji bagi

ramai penduduk Malaysia. Di Malaysia padi yang ditanam terbahagi kepada dua jenis iaitu

UMS
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