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ABSTRACT

The random amplified polymorphic DNA (RAPD) technique was used to examine the
genetic variability and to access the degree of polymorphism between populations of
oyster (Pinctada sp.) from Pulau Semut and Pulau Dua. This technique which makes
use of polymerase chain reaction (PCR) technology which amplifies a set of randomly
distributed loci in a genome. RAPD reaction mixture consist of DNA template,
oligonucleotide primer, Taq DNA polymerase, deoxynucleotide triphosphates
(dNTPs) and magnesium chloride (MgCl;) which amount a total volume of
25ul. Twenty primer were screened and three primers were selected to generate RAPD
patterns of genomic DNA for 12 samples of Pinctada sp. The genomic DNA was
extracted from the oyster tissues by using Wizard™ Genomic DNA Purification Kit
(Promega). A total of 68 RAPD fragments (RAPDs) with 53 polymorphic fragments
(77.94%) with the size ranging from 200 to 1750 base pairs (bp) were scored from the

population. Genetic distance level between populations varied from 0.15 to 0.49.
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KAJIAN KEPELBAGAIAN GENETIK TIRAM (Pinctada sp.) DENGAN
MENGGUNAKAN TEKNIK RAPD-PCR

ABSTRAK

Teknik polimorfisme DNA rawak teramplifikasi (RAPD) telah digunakan untuk
mengkaji kepelbagaian dan darjah polimorfisme antara populasi-populasi tiram
(Pinctada sp.) dari Pulau Semut dan Pulau Dua. Teknik ini menggunakan teknologi
polymerase chain reaction (PCR) untuk mengamplifikasi jalur-jalur DNA berbeza
saiz yang bertabur secara rawak dari keseluruhan genom. Teknik RAPD mengandungi
campuran yang terdiri daripada primer (pencetus), templat DNA, Taq DNA
polymerase, deoksiribonukleotida trifosfat (ANTPs) dan magnesium chloride (MgCl;)
yang terjumlah kepada isipadu 25ul. Pengekstrakan DNA daripada tisu tiram
dilakukan dengan menggunakan kaedah Wizard™ Genomic DNA Purification Kit
(Promega). Dua puluh pencetus telah diuji dan tiga pencetus telah dipilih untuk
mengamplifikasi DNA daripada 12 sampel yang mewakili dua populasi tiram.
Sejumlah 68 jalur segmen RAPD (RAPDs) dengan 53 jalur polimorfik (77.94%) yang
julat saiznya antara 200 hingga 1750bp telah dikesan dalam populasi. Paras jarak

perbezaan genetic di antara populasi berbeza dengan julat antara 0.15 hingga 0.49.
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