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ABSTRACT

The Caulerpais an economical important genus among chlorophytech was
initially described by Lamouroux in 1809, sincenttemme 70 species Glaulerpahave
been identified. Thé&aulerpaspecies have complex morphology that provides some
characters that can be used in taxonomy, but daxtergasticity makes species
boundaries difficult to be defined. With advancemiarthe field of molecular biology,
it provides some alternatives for better understandf taxonomy. In this study, PCR-
based molecular techniques were used in an atténgiifferentiate two taxa of

Caulerpabased onufA marker.

In this research work, specimens were collectedmfr®ulau Redang,
Terengganu, Malaysia. Based on the morphology efas$similators, specimens were
identified into two species namel@aulerpa serrulatavar. serrulata and Caulerpa

serrulatavar. boryana

Caulerpa DNA was extracted using DNeasy Plant Mini Kit folled by
Polymerase Chain Reaction (PCR), with amplificai@rameters optimized to obtain

reproducible results for gene sequencing.

Based on phylogenetic analyses, it is inferred @atilerpa serrulatavar.
serrulataand Caulerpa serrulatavar. boryanaare the same species although different
morphological characteristics were observed. BbéhMaximum Parsimony (MP) and
Bayesian Inference (Bl) analyses have shown theuvavieties are monophyletic and

supported with high bootstrap values.

From this studytufA marker is suitable in resolving the genetic ielahip

betweernCaulerpa serrulatavar.serrulataandCaulerpa serrulatavar. boryana



ABSTRAK

Caulerpa ialah diantara genus kumpulan alga hijau yang ipgndari segi
ekonomi, yang asalnya digambarkan oleh Lamourolemtd@ahun 1809, sejak dari itu,
70 spesi€aulerpatelah dikenalpasti. Spesaulerpamempunyai morfologi kompleks
yang mempunyai ciri-ciri yang boleh digunakan dal@ksonomi tetapi ciri-ciri yang
hampir sama menjadikan spesis ini sukar dibezalem dikenali. Dengan kemajuan
bidang biologi molekular, ia memberi pelbagai algdif untuk lebih memahami
taksonomi. Dalam kajian ini, berdasarkan teknik enalar PCR, ia digunakan dalam

percubaan untuk membezakan dua t&kaalerpaberdasarkan petunjuifA.

Dalam kajian ini, specimen-spesimen dikutip darlaBuRedang,Terengganu,
Malaysia. Berdasarkan morfologi penyerapan, spatispesimen ini dikenali sebagai
dua spesis iaitu dinamak&aulerpa serrulatavariasiserrulatadanCaulerpa serrulata

variasiboryana.

DNA Caulerpadiekstrak menggunakan Kit Mini Tumbuhan DNeasy ik
dengan Reaksi Rantaian Polimerase (PCR) dengametaaamplikasi dioptimumkan

bagi mendapatkan keputusan yang boleh diulang uotukan gen.

Berdasarkan analisis philogenetik, ia menunjukkahalwaCaulerpa serrulata
variasiserrulatadanCaulerpa serrulatavariasiboryanaadalah sama spesis walaupun
berlainan ciri-ciri morfologi diperhatikan. Keduara analisis Parasimoni Maksimum
(MP) dan ‘Inference Bayesian’'menunjukkan terdaps dariati adalah monophiletik
dan disokong oleh nilai ‘bootstrap’ yang tinggi. ripada kajian ini, petunjukufA
adalah sesuai untuk menyelesaikan hubungan gedietntara Caulerpa serrulata

variasiserrulatadanCaulerpa serrulatavariasiboryana.
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