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ABSTRAK

Hawar berdarah merupakan penyakit kronik yang menyerang lembu dan kerbau
disebabkan oleh baktena Pasteurella multocida serotaip B:2. Satu kajian telah dibuat
untuk memencil dan mengenalpasti P. multocida serotaip B daripada lembu serta
membuat perbandingan analisis DNA di antara lembu dan kerbau dengan
menggunakan teknitk RAPD-PCR. Sampel bakteria telah dipencilkan darnipada 30 ekor
lembu di tiga lokasi yang berlainan di Terengganu. Sebanyak lima sampel didapati
terdin daripada P. multocida serotaip B melalu1 ujian biokimia dan pengesahan
serotaip oleh Institut Perubatan Veterninar. Sampel yang dipencilkan dan kerbau yang
dyjangkiti hawar berdarah dijadikan sebagair sampel kawalan. Genomik DNA dan
enam sampel diekstrakkan menggunakan Wizard® Genomic DNA Purification Kit
(Promega). Ketulenan DNA sarﬁpel adalah berjulat dann 1.686 — 1.846 manakala
kepekatan DNA adalah berjulat dan 800 ng/ul — 1282.5 ng/ul. Primer OPAOQ9,
OPA16 dan OPAI19 telah dipilih dalam amplifikasi RAPD dan ketiga-tiga primer
menghasilkan corak DNA yang berlainan serta kehadiran jalur-jalur DNA yang sama
pada setiap primer. Primer OPA0O9 menghasilkan jalur DNA yang sama pada 700Kb
dalam semua sampel. Primer OPA16 menghasilkan jalur DNA yang sama pada
760Kb dan 1180Kb dalam semua sampel. Primer OPA19 menghasilkan jalur DNA
yang sama pada 540Kb dalam semua sampel. Kehadiran jalur DNA yang sama
menunjukkan P. multocida daripada lembu dan kerbau adalah sama dan berpotensi
menyebabkan wabak HS. Jarak genetik P. multocida serotaip B adalah berjulat dari
0. 133 — 0.462 dan indeks similariti adalah berjulat dan1 0.320 — 0.867. Aplikasi tekmk
RAPD-PCR dalam penghasilan corak DNA telah dibuktikan keberkesanannya dalam

pengenalpastian bakteria dan malah dapat membantu dalam pengecaman P. multocida

serotaip B seterusnya dalam analisis DNA ataupun keunikan baktena tersebut.
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ABSTRACT

Haemorrhagic septicaemia (HS) 1s an acute and septicacmic disease of cattle and
buffaloes caused by Pasteurella multocida serotype B:2. A study was done to 1solate
and identify P. multocida serotype B from cattle and companson study on DNA
analysis between cattle and buffalo using RAPD-PCR technique. Bacteria samples
were 1solated from 30 cattle in three separate farms in Terengganu. Five cattle were
found to have P. multocida serotype B through biochemical test and were serotyped
by Veterinary Research Institute. Isolates from buffalo infected with HS were used as
a control sample. Genomic DNA of six samples were extracted by using Wizard®
Genomic DNA Purification Kit (Promega). The DNA punty of six samples ranged
from 1.686 — 1.846. The final concentration of DNA samples ranged from 800 ng/ul —
1282.5 ng/ul. Three primers (OPA09, OPA16, and OPA19) were selected for RAPD
amplification. Study revealed that primer OPA09, OPA16 and OPA19 generated
different DNA banding pattern and presences of 1identical DNA bands in each primer.
In pnmer OPAO9, identical DNA bands were present in all samples at 700Kb. In
primer OPA16, identical DNA bands were present in all samples at 760Kb and
1180Kb. In pnnmer OPA 19, identical DNA bands were present in all samples at
540Kb. The presence of i1dentical bands indicates cattle and buffalo shared the same
strains of PP. multocida and has the potential to trigger an outbreak of HS. Genetic
distance of P. multocida serotype B ranged from 0.133 — 0.462 meanwhile similarity
index ranged from 0.320 — 0.867. Potential apphcation of RAPD-PCR in producing
iden';i(?al banding pattern for strain differentiation has proved effective and may help
turther studies of P. multocida serotype B in DNA analysis or the unique organism

1tself.



