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ABSTRAK 

Kepelbagaian dan jarak genetik di antara 11 sampel padi tanah kering dari Semenanjung 

Malaysia yang mempunyai interaksi berbeza terhadap penyakit karah telah dianalisis 

menggunakan 10 penanda mikrosatelit yang berangkai dengan gen rintang penyakit karah 

dan bersifat polimorfik dengan sejumlah 64 aiel telah ditemui pada 10 lokus yang dikaji. 

Jumlah aiel per lokus yang diperolehi berjulat di antara 5 hingga 8 aiel dengan purata 

bilangan aiel yang diperolehi dan aiel jangkaan, masing-masing bemilai 6.4 dan 5.39. 

Frekuensi aiel tertinggi diperolehi pada lokus RM39 dengan bacaan 0.3750 dan yang 

terendah pada lokus RM166 dan RM144 dengan bacaan 0.0909. 'Polymorphic 

information content' yang diperolehi berjulat antara 75% hingga 86%. Jarak genetik bagi 

11 sampel padi kajian ini berjulat antara 0.0000 dengan 2.0999. Dendogram yang dibina 

berdasarkan nilai jarak genetik ini dapat dikategorikan kepada dua kelompok utama. 

Kelopok B menunjukkan hubungan yang rapat terhadap padi yang mempunyai tahap 

kerintangan yang tinggi yang ditunjukkan pada Mayang Ebos 136, Milek Kuning 3, dan 

Biji Terong. Kajian ini menunjukkan bahawa penanda mikrosatelit mampu mengesan 

kepelbagaian genetik bagi sampel padi kajian dan didapati gen rintang telah dijangkakan 

hadir pada sampel padi yang rintang berikutan kehadiran aIel pada lokus yang berangkai 

dengan penyakit karah ini. Oleh itu, penggunaan mikrosatelit dapat digunakan dengan 

meluas dalam program pembiakbakaan bagi menghasilkan padi tanah kering yang 

superior terhadap penyakit karah. 
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ABSTRACT 

Diversity and genetic distance were conducted on 11 sample dryland rice, collected from 

Peninsular Malaysia with varying reaction to blast disease. It was analyzed using nine 

microsatellite primers pairs with ten loci. All microsatellite loci were closely linked to 

blast disease and also polymorphic. A total of 64 alleles were found within ten loci 

examined. The numbers of alleles were observed per locus ranged from five to eight 

alleles. Mean of observed and effective alleles were 6.4 and 5.39, respectively. The 

percentages of Polymorphic Infonnation Content were ranged from 75% to 86%. The 

highest frequency was 0.3750 at locus RM39 while the lowest was 0.0909 at locus 

RMI66 and RMl44. The genetic distance between 11 samples ranged from 0.0000 to 

2.0999. The dendogram that constructed from genetic distance value were grouped into 

two major clusters. Cluster B showed that, there have closely relationship between 3 

samples which are known have high resistant to blast disease. There are Mayang Ebos 

136, Milek Kuning 3, and Biji Terong. This studied, showed that microsatellite marker 

were useful marker to identified genetic diversity in this examined samples and also 

expected resistance gene have been found by using this microsatellite which is linked to 

blast disease. The microsatellite markers should be encouraged to use broadly in breeding 

program to produce superior dryland rice with high resistance to blast disease. 
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BAH 1 

PENDAHULUAN 

1.1 Pengenslsn 

Secara amnya, tanaman padi terbahagi kepada dua jenis iaitu tanaman padi sawah dan 

tanaman padi tanah kering. Tanaman padi tanah kering adalah sejenis tanaman padi yang 

ditanam secara tradisional di kawasan tanah kering dan ia bergantung kepada air hujan 

untuk mengekalkan kelembapannya. Walaupun aplikasi dalam penanaman padi ini mudah 

dan tidak melibatkan banyak air namun penanamannya disekitar semenanjung Malaysia 

amat kurang dibandingkan dengan Sabah dan Sarawak. Ini mungkin disebabkan oleh 

faktor topografi dan cuaca di Semenanjung Malaysia yang tidak sesuai untuk penanaman 

padi tanah kering. 

Selain itu, padi tanah kering atau lebih dikenali sebagai padi hurna, adalah jenis 

padi yang mudah di serang oleh penyakit dan perosak. Ini mungkin salah satu faktor 

penghad penanaman padi jenis ini disekitar Semenanjung Malaysia kerana ia kurang 

mendatangkan keuntungan untuk diaplikasikan. Antara penyakit yang mudah menyerang 
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tanarnan padi tanah kering adalah penyakit karah. Dikatakan penyakit karah ini antara 

penyakit yang serius menyerang tanaman padi tanah kering. Ia disebabkan oleh kulat 

patogen yang dikenali sebagai Pyricularia grisea Sacc (Rossman et al., 1990). Kulat ini 

biasanya menyerang tanaman padi pada peringkat penanaman yang boleh menyebabkan 

pertumbuhan padi terbantut dan memusnahkan padi yang peka dan sensitif. 

Bagaimanapun, perkembangan kajian dalarn bidang diversiti penyakit karah yang 

menyerang tanaman padi amat penting untuk menghasilkan padi yang rintang terhadap 

penyakit tersebut. Seperti di negara Korea Selatan yang banyak menanam padi dari 

subspesies japonika, mereka mendapati padi jenis ini mudah mendapat penyakit karah 

kerana diversiti genetiknya yang kecil dan tidak mempunyai ban yak gen yang mampu 

merintangi serangan Pyricularia oryza (Jeung et 01., 2004). Di Semenanjung Malaysia 

juga terdapat kepelbagaian daJam kerintangan terhadap penyakit karah kerana ada di 

antara padi taoah kering Semenanjung Malaysia yang diketahui tahap kerintangannya 

seperti rintang, separuh rintang, dan tidak rintang terbadap penyakit ini. Antara varieti 

padi yang rintang ialah Anak Ikan China dan Mayang EBOS 136, manakala varleti yang 

separuh rintang adalah Sachupak dan Engkatek, dan Mahsuri pula adalah contoh padi 

yang tidak rintang penyakit karah (MARDn. 

Oleh itu, maklumat genetik diperlukan untuk menghasilkan pembiakbakaan padi 

yang efektif dan rintang terhadap penyakit karah. Dengan menggunakan strategi pada 

keturunan padi untuk mengesan kombinasi gen yang rintang, ia mampu menyekat kulat 

ini dari menyerang tanaman padi ini (Zeigler et 01., 1995). Padi yang rintang terhadap 
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penyakit karah boleh dikenal pasti melalui penanda molekul tertentu selain 

menggabungkan gen untuk hasilkan padi yang riotang (Wang et al., 1994). Antara 

penanda genetik molekul yang kerap digunakan adalah restriction fragment length 

polymorphisms (RFLP) (Botstein et al., 1980), random amplified polymorphic DNA 

(RAPD) (Welsh & McClelland, 1990; Williams et 01., 1990), amplifiedfragment length 

polymorphism (AFLP) (Vos et al., 1995) , dan mikrosatelit atau simple sequence repeat 

(SSR) (Tautz, 1989). 

Mikrosatelit adalah penanda molekul lebih popular digunakan dalam bidang 

pembiakbakaan dan kajian genetik diversiti tumbuhan. Ini disebabkan oleh kelebihan 

yang ada padanya iaitu bilangannya yang banyak, wujud dalam bentuk aiel yang 

berlainan (hypervariability), kodominan, mudah diaplikasikan dan bebas daripada 

pengaruh persekitaran (McCouch et 01., 1997). Ia berpunca dari variasi turutan bes-bes 

segmen DNA yang bersaiz pendek (1-6 pasangan bes) pada lokus tertentu (Brown, 1996). 

Selain itu, mikrosatelit juga sesuai digunakan untuk mengesan kepelbagaian genetik 

sesuatu populasi organisma. Ini disebabkan oleh perbezaan dalam kepanjangan turutan 

bes pada lokus SSR yang boleh dikesan dengan melakukan amplifikasi DNA sampel 

kajian melalui proses tindakbalas rantai polimerase (Polymerase Chain Reaction, PCR). 

Biasanya, produk PCR dinilai menggunakan gel elektroforesis untuk menentukan 

perbezaan aiel yang wujud pada sampel-sampel DNA kajian. 
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1.2 Objektif Kajian 

Penyelidikan kajian ini dijalankan adalah untuk mencapai objektif seperti berikut; 

i. Menggunakan penanda molekul mikrosatelit untuk menentukan kepelbagaian 

genetik sampel padi tanah kering dari Semenanjung Malaysia yang mempunyai 

reaksi berbeza terbadap penyakit karah. 

ii. Menentukan jarak genetik sampel padi dan menentukan hubungan genetik 

menggunakan dendogram. 



DAB 2 

ULASANPERPUSTAKAAN 

2.1 Oryza sat/va 

Oryza sativa adaJah nama botani bagi tanaman padi yang merupakan tanaman makanan 

utama penduduk dunia terutamanya di negara Asia. Lebih daripada 90% hasil padi dunia 

berasal dari Asia, iaitu negara China dan India adalah negara pengeluaran padi terbesar 

(Reed. 1976) dan ia tergolong dalam tanaman bijirin rerumput semi-akuatik. Padi berasal 

daripada keJuarga Gramineae atau Poaceae dan mempunyai sub-keluarga Oryzoideae. 

Tanaman ini juga berada di dalam kumpulan Oryzae dan nama genusnya ialah Oryza 

(Martin et 01., 1976). 0. sativa adalah antara tanaman monokot diploid (2n=24) dengan 

saiz genom (C=0.6pg) yang paling kecil. iaitu dianggarkan lebih kurang 450 Mbp 

bertaburan di dalam 12 pasangan kromosom (McCouch et ai., 1988 ; Dean dan Schmidt, 

1995). 

Sebagai tanaman makanan utama di Asia, O. sativa telah dibahagikan kepada dua 

jenis subspesies yang dikenali sebagai indica dan japonica bergantung kepada sifat 

morfologi dan fisiologinya (Oka, 1988). Perbezaan di antara subspesies indica dan 
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japonica ini telah mula diJaporkan oleh Kato (1930). Padi dari subspesies indica adalah 

padi yang banyak ditanam dan diusahakan kerana ia amat sesuai di kawasan tropika serta 

sensitif terhadap suhu sejuk. Bagi subspesies japonica pula, ia terdiri daripada varieti 

jenis iklim tropika dan sederhana dan masing-masing dikenali sebagai javanica dan 

japonica (Oka, 1991). Padi dari subspesies ini banyak di tanam di Asia barat, Amerika 

Utara dan Amerika Selatan. dan kebanyakkan negara Eropah serta mampu 

menyumbangkan 20% penghasilan padi dunia (Mackill, 1995). Bagaimanapun, diversiti 

genetik bagi padijaponica adalah lebih rendah daripada padi indica (Glaszmann, 1987; 

Zhang et 01., 1992). 

2.1.1 Psdi taosh keriog 

Padi tanah kering adalah jenis padi yang ditanam secara tradisional oleb petani sebagai 

tanaman sara diri. Ia boleh dibahagikan kepada dua jenis iaitu padi kedinga dan padi 

bukit. Padi kedinga adalah padi yang ditanam di kawasan tanah rendah da]am keadaan 

tanah tidak berair manakala padi bukit atau padi huma ditanam di sekitar kaki bukit tanpa 

saliran air yang baik. Padi jenis ini mempunyai basil yang rendah dan kurang bermutu. Ini 

disebabkan oleh keadaan penanaman padi cara lama dan kurang menggunakan baja serta 

daripada benih yang kurang baik. Ia juga tidak dijaga dengan baik menyebabkannya 

mudah mendapat serangan penyakit dan serangga perosak. 

Penanaman padi tanah kering di seluruh dunia dikatakan telah meningkat dari 14 

million hektar pada tabun 1974 kepada 20 million hektar pada tahun 1984 (Arraudeua &, 
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Harahap, 1986). Selain itu, Kang dan Juo (1984) pula menyatakan bahawa padi jenis ini 

selalunya ditanam bersama tanaman yang lain seperti jagung dan keladi secara 

penanaman bergilir. Di Malaysia, kawasan penanaman padi tanah kering meJiputi 15% 

dari jumlah keseluruhan kawasan penanaman dan 85% adalah penanaman padi berair 

(MARDI, 2002). Bagaimanapun, sejumlah besar penanaman padi ini ditanam di Sabah 

dan Sarawak. Penanaman padi di Semenanjung Malaysia adalah kurang, mungkin 

disebabkan oleh faktor topografi Semenanjung Malaysia yang kurang sesuai untuk 

penanaman padi tanah kering. 

2.2 Penyakit padi 

Tanaman padi adalah tanaman makanan yang sering mendapat serangan penyakit dan ia 

mampu merendahkan produktiviti hasil makanan utama dunia. Antara penyakit yang 

sering menyerang tanaman makanan ini adalah disebabkan oleh kumpulan patogen 

seperti bakteria dan kulat. 

Terdapat banyak penyakit yang yang disebabkan oleh patogen bakteria (Mew, 

1989). Antaranya ialah penyakit hawar daun bakteria (bacterial leaf streak) dan hawar 

bakteria (bacterial blight). Penyakit hawar daun bakteria telah dilaporkan di negara Asia 

dan Afrika dan biasanya berlaku pada padi tanah rendah dan tinggi semasa musim hujan. 

Manakala penyakit hawar telah diJaporkan dan dikaji untuk beberapa abad lamanya (Ou, 

1985). 
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Di kalangan 80 jenis penyakit padi yang telah dikenali, penyakit yang disebabkan 

oleh kumpulan patogen kulat adalah penyakit utama yang menyerang tanaman loi. Ou 

(1985) telah menyenaraikan sebanyak 40 penyakit kulat pada tanaman padi dan hampir 

50% penyakit padi adalah disebabkan oleh patogen kulat. Antara penyakit yang 

disebabkan oleh kulat ini ialah penyakit karah (blast), penyakit bintik kecil (brown spot), 

penyakit smut hitam palsu (false smut) dan lain-lain. Bagaimanapun, di kalangan 

penyakit yang disebabkan oleh kulat ini, hanya penyakit karah yang diberikan turnpuan 

yang amat meluas sejak dari dulu lagi (Ou, 1985). 

2.2.1 Penyakit karah 

Penyakit utama yang banyak menyerang tanaman padi adalah penyakit karah. Penyakit 

ini disebabkan oleh sejenis kulat patogen yang dikenali sebagai Pyricularia grisea Sace 

atau lebih dikenali sebagai Pyricularia oryzae Cav. (Rossman et 01., 1990). 

Pyricularia oryzae adalah kulat yang ban yak menyerang tanaman padi dari 

subspesies indika dan japonika di seluruh dunia. Oleh itu. maklumat genetik diperlukan 

untuk menghasilkan pembiakbakaan padi yang efektif dan rintang terhadap penyakit 

karah. Padi yang rintang terhadap penyakit karah boleh dikenal pasti melalui penanda 

molekul tertentu selain menggabungkan gen untuk hasilkan padi yang rintang (Wang et 

01., 1994). Dengan menggunakan strategi pada keturunan padi untuk mengesan 

kombinasi gen yang rintang, ia mampu menyekat kulat ini dari menyerang tanaman padi 

ini (Zeigler et 01 .• 1995). 
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Oaripada kajian lepas, didapati padi dari subspesies japonica yang ban yak 

ditanam di Korea Selatan mudah mendapat penyakit karah kerana diversiti genetiknya 

yang kecil dan tidak mempunyai banyak gen yang mampu merintangi serangan P. oryzae. 

Oleh itu, ia sangat penting untuk mengenalpasti sumber genetik baru dengan kerintangan 

spektrum yang luas untuk kepelbagaian isolasi terhadap kulat penyakit karah. Biasanya 

gen yang rintang terhadap penyakit karah ditemui pada biji benih padi yang diusahakan. 

Namun, padi dari subspesies liar 0. minuta juga mempunyai gen rintang iaitu Pi9(t) 

(Amante-Bordeos et al., 1992). Ini menyebabkan, terdapat cadangan yang menyatakan 

bahawa mungkin terdapat gen rintang bagi penyakit karah pada padi liar daripada genus 

Oryza. 

2.2.2 Gen rintang terbadap penyakit karab 

Sebanyak 20 gen yang rintang terhadap beberapa kulat patogen bagi penyakit karah telah 

dikenalpasti (McCouch et al., 1994). Ini adalah hasil daripada beberapa kajian di negara 

China, Jepun dan Intemational Rice Research Institute (IRRI) di Filipina. Pada tahun 

1989, analisis gen tentang penyakit karah telah dilakukan di negara China (Zhao dan Lin 

1989 ; Pan et al., 1991 ; Lei et al., 1995). Tujuan analisis ini dilakukan adalah untuk 

meluaskan diversiti genetik bagi kerintangan penyakit padi di China Utara. Pusat diversiti 

genetik bagi hasil tanaman padi 0. sativa terIetak di Yunnan Province yang terletak di 

negara China Selatan (Wang, 1993). Oleh itu, Ling et al (1990) telah menyelidik kultivar 

padi bagi negara China yang diperolehi dari Yunnan Province. Dalam kajian ini, mereka 

telah menguji 596 kultivar padi dengan tujuh bentuk reaksi terhadap Pyr;cularia grisea 
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yang berbeza. Daripada 596 kultivar yang diuji, didapati 371 kultivar menunjukkan tahap 

kerintangan yang tinggi terhadap ketujuh-tujuh jenis P. grisea dan telah disifatkan kepada 

jenis Toride 1 yang membawa gen PiZ. 

Di Jepun, satu kajian yang sistematik telah dilakukan terhadap kerintangan 

penyakit karah ini. Daripada kajian ini, Kiyosawa dan rakan-rakannya (J 990) telah 

mengenal pasti 14 aiel yang rintang pada lapan loci tertentu. Antaranya ialah Pi-a, Pi-;, 

Pi-k (aiel: Pi-k, Pi-It. Pi-It". Pi-!I'-Pi-If), Pi-Z (aiel: Pi-z dan Pi-z'), Pi-to (aiel: Pi-ta dan 

Pi-taj, Pi-b. Pi-t dan Pi-sh. AIel yang dijumpai dalam kultivar padi semulajadi Jepun 

adalah Pi-a. Pi-i, Pi-k, Pi-sh manakala aiel Pi-Ie, Pi-IC", Pi-z telah dijumpai pada kultivar 

Jepun yang rintang penyakit karah. Bagi aIel-aIel Pi-II'. Pi-F. Pi-:!. Pi-to. Pi-td. Pi-b dan 

Pi-t, ia telah dijumpai pada garisan pembiakbakaan Jepun yang mempunyai kerintangan 

penyakit karah dan telah diperkenalkan daripada kultivar indika. Ini membuktikan setiap 

jenis kultivar hanya boleh membawa satu jenis gen tunggal yang rintang bagi penyakit 

karah (Kiyosawa dan Ando, 1990). 

Bagaimanapun, International Rice Research Institute (IRRI) di Filipina telah 

memperkembangkan satu set near-isogenic lines (NILs) untuk gen rintang penyakit 

karsh. Berikutan itu, gen Pi-J(t), Pi-2(t), Pi-3(t), Pi-~(t) dan Pi-4b(t) telah dikenal pasti 

(MackiU dan Bonman 1992). Kemudian Yu et 01 (1991) teJah memetakan gen Pi-2(t) 

pada kromosom 6 dan Pi-4(t) pada kromosom 12 melalui penggunaan penanda molekul 

restriction fragment length polymorphism (RFLP). Zhu et al (1993) telah men genal pasti 

Pi-zh(t) pada kromosom 8 menggunakan randomly amplified polymorphic DNA (RAPD) 
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