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PEMANFAATAN MARKA MOLEKULER UNTUK MENDUKUNG
PEMULIAAN KELAPA SAWIT

Dwi Asmono

ABSTRAK

Sentpa dengan penruliaan tanamen tahunan lainnya, pentuliaan kelapa sau,il ter-
kendala oleh problent-problem alanriah seperti lannnya siklus pentuliaan dan minintnlts ir-
formasi genetik. Integrasi teknologi marka ntolekuler ke dalam program pentuliaan kelapa
sawit dapat digunakan untuk mentecahkan problem-problem alamiah iersebut. Secara garis
besar, marka molekuler dapat ntemberikan kontribusi dalam identifikasi plasma nutfah ke-

Iapa sawit, pemilihan tetua untuk program selelcsi, pemetaan pautan genetik, serta seleksi
sifat-sifat penting kelapa sawit, baik sifat-sifat yang dikendalikan oleh sedikit gen hnono-
genik dan oligogenik) maupun banyak gen (poligenik). Perkembangan teknologt nnrka
berbasis PCR maupun cabang ilmu biometrika yang berkaitan dengan penxetaatx genont

akan mengulcuhkan kontribusi marka molekuler untuk penciptaan kultivar-kultivar unggul
kelapa sawit di masa yang akan datang.

Kata kunci: kelapa sawit, marka molekuler, Elaeis guineensis
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PENDAHULUAN

Pemuliaan tanaman kelapa sawit
(Elaeis guineensis Jacq.) ulnumnya terken-
dala oleh problem-problem alan-riah seperti
lamanya siklus pemuliaan dan minimnya
informasi genetik. Tidak seperti tanaman
setahun yang bersiklus pendek, satu siklus
perbaikan sifat pada kelapa sawit uruum-
nya memerlukan 7-10 tahun. Sebagai kon-
sekuensinya, walaupun pendekatan pemu-
liaan 'konvensional' umumnya telah ter-
bukti memberikan banyak kontribusi ter-
hadap kemajuan genetik per siklus pemu-
liaan, tetapi per satuan unit waktu kema-
juan genetik tersebut relatif kecil.

Serupa dengan tanaman tahr.rnan

pada umumnya, seleksi pada kelapa sawit
saat ini berturnpu pada seleksi penampilan
fenotipik dan uji ketumnan. Kedua model
seleksi tersebut selain menyita tempat dan

waktu juga memerlukan pendataan pedi-
gree yang teliti. Akibatnya, setiap proporsi
ragam genetik yang dapat direngkr-rh untuk
setrap siklus memerlukan korbanan biaya
yang tinggi.

Pengembangan marka molekuler
berpeluang untuk meningkatkan efektifitas
program pemuliaan kelapa sawit. Secara

garis besar Walton dan Helentjaris (29)
memaparkan bahwa marka molekuler
mempunyai dua potensi utama untuk
per-rgembangan program pemuliaan. Per-

tama, progran yang hanya bertumpu pada

ketersediaan pustaka (library) marka tanpa

mernpeflimbangkan keterpautan antar
narka. Dalarn hal ini rnarka molekuler
dapat berperan untuk meningkatkan efekti-
fitas pengorganisasiarr plasma nutfah,
pengr.rlian kemnmian varietas atau klon,
analisis tingkat homosigositas dan hetero-
sigositas populasi, dan pemulihan genotype
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tetua donor pada program silang balik
(backcrossing). Kedua, program yang

bertumpu pada ketersediaan peta pautan

genetik antar marka. Dalam hal ini marka

rnolekuler berguna untuk pemetaan pautan

genetik, pemetaan gen-gen yang mengen-

dalikan sifat kualitatif dan kuantitatif, serta

pendukung seleksi Qnarker assisted selec-

tion). Tulisan ini mengulas kendala dan

potensi penggunaan marka molekuler Lln-

tuk pengembangan pemuliaan kelapa

sawit.

PEMILIHAN MARKA

Walaupun penggunaan marka mole-

kuler untuk pemuliaan baru bergema pada

pertengahan 1980-an, teori yang melandasi

penerapan marka untuk pemuliaan sifat-

sifat kualitatif dan kuantitatif tanaman se-

sungguhnya telah diungkapkan sej ak.tahun

1920-an. Penelitian yang menyangkut
penggunaan marka untuk pernuliaan tana-

man diperkenalkan oleh Sax (20). Sejak

saat itu, penelitian genetika yang berbasis

pada penggunaan marka mulai berkem-

bang, walaupun tidak menunjukkan peran

yang berarli bagi perbaikan sifat tanaman.

Beberapa faktor yang membatasi penggu-

naan marka morfologi untuk pemuliaan

tanaman antara lain karena marka-marka
morfologi umumnya bersifat resesif dan

terkadang lethal. Penemuan marka bioki-
rnia berupa isoztm rnampu mengubah

perarl marka untuk program pernuliaan

(26). Teknologi ini selain sederhana juga

dapat diterapkan secara luas. Hingga tahttn

1983. lebih dari 30 tanantan telah diiderrti-

fikasr denqarr rnenggunakan isozim sebagai

2

marka (27). Sayangnya, walaupun pada

beberapa tanaman isozim mampu menun-
jukkan polimorfisme hingga 40losai, pada

sebagain besar tanaman jumlah polimor-
fisme hanya kurang dari 20losai (24).

1. Restriction fragment length poly-
morphism

Restriction fragment length poly-
morphism atau laztm disingkat RFLP pada

dasarnya adalah penggalan-penggalan

DNIA yang terjadi apabila DNA suatu or-
ganisme diberi perlakuan dengan sekelom-

pok enzim yang dikenal dengan endonu-

klease restriksi. Enzim-enzim tersebut

mampu mengenali dan memotong situs-

situs spesifik di untaian DNA. Dua indi-
vidu tanaman yang berbeda dapat memiliki
dua ukuran penggalan DNA yang berbeda

sebagai akibat dari perubahan pasangan

basa di DNA, delesi internal, atau insersi

(29). Penggalan-penggalan DNA tersebut

dapat dilacak melalui pelabelan radioaktif
atau non radioaktif dengan menggunakan

metode yang dikenal dengan Southent

blotting. Teknologi RFLP ini bermanfaat

untuk pemuliaan karetra dari berbagai

penelitian diketahr"ri bahwa pewarisan pola

RFLP mengikuti aturan Mendel. Beberapa

keunggulan RFLP, jika dibandingkan de-

ngan isozim dan marka morfologi, antara

lain: (a) dengan RFLP relatif banyak alel

yang dapat dideteksi pada material genetik.

(b) marka RFLP bersifat kodominan, (c)

ekspresi marka tidak dipengarr"rhi oleh

lingkungan, dan (d) genotype tanatnan

dapat dideteksi dengan RFLP pada stadia

au'al.
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Selain faktor positif dan RFLP,
teknologi tersebut mengandung beberapa
kelemahan, antara lain untuk analisis
RFLP diperlukan DNA yang relatif ba-
nyak. Selain itu, beberapa aktifitas seperti

Southern blottirtg, DNA hibridisasi, dan
pelabelan radioaktif juga menyita waktu.
Pada awalnya RFLP juga bergantung pada

penggllnaan bahan radio aktif untuk
penanda Qtrobes), walaupun penggunaan

bahan radio aktif tersebut dapat disubstitusi
dengan penanda non-radioaktif ( 1 2).

2. Marka berbasis PCR

Beberapa kelenrahan RFLP dapat

ditutupi oleh beberapa teknologi marka

yang berbasis pada penggunaan polymer-

ase chain reaction (PCR). Pada prinsip-

nya, teknologi ini memanf'aatkan proses

amplifikasi suatu DNA sekuens dengan

menggunakan bantuan deretan nukleotida,
dikenal dengan oligonucleotide primer,
yang mampu berhibridisasi dengan DNA
sekuens tersebut (17. 30). Automatisasi
proses amplifikasi mampu menggandakan

sepotong DNA sampai mendekati jurnlah

yang tak terhirrgga. Selain cepat dan sen-

sitif. amplifikasi DNIA secara otomatis ini
tidak bergautung pada bahan radioaktif.
Teknologi tnarka Lrerbasis PCR pertama

yang dikerrrbangkan adalah RAPD (Ran-

riont amplificatiott qf polvntorpic DNA).
'l-eknologi ini menggunakan prirner oligo-
rrukleotide acak (random primer\ yarlg

rrrenghasilkan penanda bersifat donrinart.

Sekuens Berularrg Sederhana ISimple
Sequence Repcut-SSR). yang juga dikenal

dengan microsutellite. nterttpakan salah

satu teknologi marka berlandaskan PCR

yang saat ini banyak diuji coba di tanaman.

MARKA MOLEKULER UNTUK PEMULIAAN KELAPA SAWI]

Selain menggunakan prinsip-prinsip auto-
matisasi PCR, SSR juga menghasilkan

marka yang bersifat kodominan" Marka
SSR potensial untuk diujicoba di kelapa

sawit karena menurut penelitian Condit
and Hubbell (5) tanaman tahunan tropika
umumnya mempunyai satelit (GT)" dan

(AG),, hingga 10a sampai 105 kopi per set

genom, yang potensial untuk marka. Per-

bandingan beberapa marka genetik dapat

disimak pada Tabel 1.

KENDALA PENERAPAN NIARKA
MOLEKUI,H,R

Konsep dasar pengcrrrbaltgan kulti-
var tanaman, Lenlrasr"rk kelapa sau'it, pada

dasarnya dapat dipilah men"yadi beberapa

bagian: pen-rilrhan tetua. pembentr-rkan

populasi dasar. selcksi pada sifat-sif at

harapan. pengujran. dan penylapan benih

penrrrlia (breeder seed). Pada tanaman se-

tahun, keterlibatan marka molekuler di da-

larn tahapan-tahapan program pemultaan

sifat-sifat kuantitatif dan kualitatif tersebut

telalr banyak diulas (14. 18. 25). Pada

tanaman tahunatt, penggunaan marka

rnolekuler berbasis DNA untuk perbaikan

bahan tanauran relatif belum banyak dila-
porkan.

Latar belakang genetik kelapa sawit.

yang uinllmnva outhred. pada mulanya

merupakan salah satr,r kendala dalam pen-

erapan marka rnolektrler ttntuk alat bantu

pemuliaan. Saat ini. konsep teoritis pellg-

gunaall nrarka molekuler pada tanaman

urlrunlllya didasarkan pada hasil riset pada

tallarnan-tanaman setahun yang pada

unrur-nnya rnempunyai latar belakang ge-

rietik berbeda dengan tanaman tahunan (1,

14. l8). Lajtr pengkajian nrarka nrolekr-rler



DWIASMONO

Tabel L Perbandingan beberapa marka genetik
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Isozim RAPD SSR

Prinsip dasar

Tingkat
Polyntorphisnte

f)ominansi marka

Kebutuhan
DNA

Informasi primer?

Radioaktif

Automatisasi

Biaya
pengembangan

Biaya awal

Pewamaan terhadap

isoenzim tertentu

Sangat rendah

kodominan

Tidak perlu

Tidak perlu

Tidak

Tidak

Rendah

Rendah

Restri ksi endonuklease
Southem blotting
Hibridisasi DNA

Menengah

kodominan

2-10 mikrogram

Tidak perlu

Yaltidak

Tidak

Menengah

Menengah

Menengah

dominant

10-25 ng

Tidak perlu

Tidak

Ya

Rendah

Rendah

Tinggi

kodominan

50-100 ng

Perlu

Tidak

Ya

Menengah/Tinggi

Tinggi

Amplifikasi DNA PCR terhadap
dengan primer sekuens berulang
teracak sederhana

{

{
Sunrber :Rafalski dan Tingey (19), dengan beberapa penanrbahan dan modifikasi

pada tanaman setahun ini juga ditunjang
ketersediaan perangkat lunak yang didesain
sesuai dengan kondisi tanaman setahun,

seperti MAPMAKER/QTL (13). Tauer et
al. (28) memperkirakan bahwa penerapan
marka molekuler untuk program seleksi
tanaman tahunan akan menghadapi be-
berapa kendala seperti (a) langkanya keter-
sediaan peta genetik dan peta sifat-sifat
yang dikendalikan oleh losai kuantitatif
(quantitative trait loci-QTL) pada setiap
populasi, (b) sifat alami tanaman tahunan
yang Llmumnya menyerbuk bebas, dan (c)
sifat-sifat penting umumnya dikendalikan
oleh banyak gen. Strauss et al. (23)
n'rengingatkan bahwa studi genetika berba-
sis nrarka molekuler yang banyak diterap-
kan pada tanaman setahLul mllngkin slllit
diterapkan pada tanaman tahunan karena
kendala biologrs seperti minirnnya infor-
masi tentang latar belakang genetik tana-
man. interaksi genotype x lingkungan,
serta kebutuhan sejumlah u1i keturunan.

4

Ketersediaan peta genetik yang
akurat umumnya dapat dipenuhi oleh
tanaman-tanaman setahun karena pem-
bagian tingkat generasi tanaman setahun--
seperti F,, Fz, silang balik (backcross-Bc),
atalr galur rekombinan (recombinant in-
breds-RI), dapat ditentukan dengan tepat.

Pada tanaman tahunan, pengertian-
pengertian generasi seperti F,, Ft dan BC
tidak persis sama dengan tanaman setahun.

Generasi F, pada kelapa sawit, misalnya,
adalah hasil persilangan antara pohon-
pohon dari dua kelompok heterotik
(heterotic group) yang berbeda, dura dan

pisifera. Kecuali lokus ketebalan cangkang
(Sh) yang menjadi pembeda antar kelom-
pok kelapa sawit, individu-individu di da-

lam kelompok heterotik tersebut secara
genotipik mempunyai konstitusi gen yang
berbeda. Dengan demikian generasi Fl
pada tanaman kelapa sawit sesungguhnva
lebih mendekati pada generasi F, pada

tanaman setahun. Hal-hal seperti tersebr"rt
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menyebabkan teori pememan genetik pada
spesies menyerbuk bebas (outbreeding)
hingga awal 1990-an belum banyak
berkembang. Meskipun demikian, be-
berapa kelompok peneliti telah mencoba
mengembangkan model-model statistika
untuk pemetaan genetik pada spesies-
spesies yang menyerbuk bebas (8, 22).
Dalam waktu dekat, problem yang ber-
kaitan dengan perbaikan presisi peta ge-
netik pada tanaman menyerbuk bebas,
seperti kelapa sawit, akan dapat dipe-
cahkan.

Salah satu kendala potensial dari
penerapan marka molekuler untuk pemu-
liaan kelapa sawit adalah kendala .biaya.
Kekhawatiran terhadap kendala biaya ini
terungkap dari hasil survey terhadap para
pemulia tanaman yang dilakukan oleh Lee
(14). Walaupun demikian, berkembangnya
teknologi marka berlandaskan PCR me-
mungkinkan kendala biaya dan waktu
dapat ditekan seminimum mungkin.
Bahkan, pada tanaman tahunan seperti ke-
lapa sawit lonjakan biaya yang dibutuhkan
untuk pengembangan suatu varietas dapat
direduksi oleh berkurangnya waktu yang

diperlukan untuk satu siklus pemuliaan.

Lee (14) menunjukkan optimisme bahwa

seleksi berbantuan marka justru akan
memberikan keuntungan lebih bagi tana-
man-tanaman tahunan yang bersiklus pan-
jang, yang secara natural sulit untuk me-
manfaatkan teori-teori seleksi yang di-
terapkan pada tanaman setahun.

PENGGUNAAN MARKA MOLEKU.
LER UNTUK KELAPA SAWIT

1. Identifikasi plasma nutfah

Ketersediaan plasma nutfah, disertai

dengan rnformasi genetik yang benar,

MARKA MOLEKULER UNTUK PEMULIAAN KELAPA SAWIT

merupakan salah satu hal yang krusial di
dalam pemuliaan kelapa sawit. Informasi
yang salatr terhadap materi genetik yang
digabungkan ke dalam program pemuliaan
akan memberikan pengamh negatif ter-
hadap kemajuan genetik. Secara teoritis,
manajemen plasma nutfah kelapa sawit
relatif lebih sulit karena pengelolaan
plasma nutfah yang umumnya berbasis
koleksi ex-situ memerlukan ruang yang
luas serta sistem pendataan yang teliti dan
berkelanjutan. Dengan penambahan infor-
masi dari marka molekuler, tumpang tin-
dih pool gen dapat dihindarkan sehingga
efisiensi pengelolaan plasma nutfah dapat

ditingkatkan. Pencirian plasma nutfah ke-
lapa sawit dengan menggunakan marka
DNA mulai dilakukan di beberapa unit
penelitian kelapa sawit (10, 2l').

2. Pemilihan tetua

Pemilihan tetua sangat bergantung
pada tiga hal: (a) tujuan pemuliaan, (b)
pola pewarisan sifat dari tanaman yang

akan diperbaiki, dan (c) ketersediaan
plasma nutfah (6). Pemilihan tetua pada

kelapa sawit umumnya mengikuti dua

pendekatan: (a) berdasarkan seleksi
penampilan fenotipik tanaman, dan (b)

berdasarkan uji keturunan. Pendekatan
pertama digunakan oleh Pusat Penelitian
Kelapa Sawit antara lain untuk menyeleksi
Pisifera unggul melalui program Famtly
and Indtvidual Palm Selection Pendeka-

tan kedua digunakan oleh para pemulian
kelapa sawit dengan menggunakan metode

Reciprocal Recurrent Selection. Pende-

katan tanpa uji keturunan tidak mengun-

tungkan jika alel yang tak dikehendaki
ternyata tidak muilnpu dideteksi secara fe-

notipik, padahal setiap waktu dapat tereks-
presi (11). Penggunaan marka molekuler
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{apat mengatasi kelemahan tersebut,
khususnya jika sifat yang dikehendaki
dikendalikan oleh gen-gen sederhana
(monogenik atau oligogenik). Apabila pe-
milihan tetua dilakukan dengan menggu-
nakan uji keturunan, integlasi marka
molekuler ke dalam kriteria seleksi akan
meningkatkan nilai pemuliaan atau breed-
ing value (3).

3. Pemetaan genetik

Keberhasilan beberapa kelompok
peneliti melacak keragarnan pada populasi
kelapa sawit dan karet dengan mengguna-
kan marka DNA atau heterologous probes
yang bersifat kodominan (4. 10) membuka
peluang untuk memetakan losai kualitatif
dan kuatitatif kelapa sawit di masa men-
datang. Penelitian Grattapaglia dan Seder-

off (7) menggunakan metode pseudo-

testcross untuk memetakan tanaman hutan
Eucalyptu,s merupakan langkah maju untuk
pemetaan gen tanaman tahunan. Demikian
pula, kendala presisi pemetaan pada tana-
man menyerbuk bebas (8), serta kendala
ketersediaan perangkat lunak yang mampu
menganalisis pautan antar marka pada ke-
lompok tanaman ini kemungkinan akan
segera dapat dipecahkan.

4. Evaluasi dan seleksi sifat kuantitatif

Kunci dari keterlibatan marka untuk
program seleksi sifat-sifat kuantitatif pada

kelapa sawit adalah keterseciiaan peta ge-

netik yang akurat. Adanya kontradiksi
pandangan terhadap peluang marka untuk
alat bantu seleksi terhadap sifat-sifat kuan-
titatif telah dikemukakan oleh banyak
peneliti (23, 25). Menurut Lee (14)
efisiensi seleksi berbantuan marka akan
ditentukan oleh (a) besarnya heritabilitas

6

suatu karakter, (b) kedekatan antara marka
dengan QTL yang menjadi sasaran seleksi,
(c) kemungkinan erosi rekombinasi antara
asosiasi marka-QTl, dan (d) ukuran con-
toh yang digunakan untuk pemetaan dan
seleksi QTL. Peluang yang lebih realitis
adalah menggabungkan marka ke dalam
kriteria seleksi sifat-sifat yang diken-
dalikan oleh gen tunggal atau beberapa gen

(oligogenic). Beberapa strategi dan pertim-
bangan teoritis tentang aplikasi marka un-
tuk kriteria seleksi terhadap sifat-sifat yang
dikendalikan oligogenik telah dikupas se-

cara mendetail oleh Melchinger (16). Salah
satu potensi marka molekuler adalah untuk
mengintrogresikan segmen kromosom ter-
tentu yang diketahui membawa gen

penentlr sifat yang diharapkan (9, 251.

Berbagai simulasi menunjukkan bahwa
seleksi dan silang balik berbantuan marka
(MAS-BC) menunjukkan efektivitas yang
tinggi. Young dan Tanksley (31) menduga
bahwa dua generasi MAS-BC akan mampu
mengintrogresikan potongan kecil kromo-
som sama dengan 100 kali generasi silang
balik konvensional. Beckman dan Soller
(2) menyatakan bahwa MAS potensial un-
tuk mengurangi siklus silang balik suatu

karakter sebanyak tiga kali. Integrasi
marka molekuler ke dalam program seleksi
membawa dua implikasi penting bagi pe-
mulian kelapa sawit. Pertama, pengurangan
jurnlah siklus seleksi sejalan dengan pe-
ningkatan efektifitas seleksi. Kedua, pe-
ngurangan waktu yang diperlukan untuk
uji progeni di dalam satu siklus seleksi
karena siklus seleksi berikutnya dapat dila-
kukan tanpa harus menunggu tanaman
mencapai puncak usia menghasilkan. Pada

kelapa sawit, secara normal satu siklus se-

leksi memerlukan 7-10 tahun (15). Jika
rnarka mampu mendeteksi keunggulan
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suatu karakter sejak dini, maka siklus se-
leksi berikutnya dapat dimulai pada saat
tanaman mulai menghasilkan yaitu umur 2- '

3 tahun.

KESIMPULAN

Marka molekuler berpeluang untuk
meningkatkan efektifitas dan efisiensi pro-
gram pemuliaan kelapa sawit. Dalam
waktu dekat, kontribusi marka molekuler
akan cukup terasa di dalam melengkapi in-
formasi plasma nutfah dan mendukung
pemilihan pohon tetua. Keberhasilan me-
mecahkan masalah yang terkait dengan si-
fat tanaman tahunan, yang umunrnya
menyerbuk bebas, akan menentukan ke-
berhasilan teknologi ini untuk memetakan
losai kualitatif dan kuantitatif pada kelapa
sawit, dan lebih jauh menentukan kontri-
busi teknologi ini untuk alat bantu pencip-
taan kultivar-kultivar unggul kelapa sawit.
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