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Dugaan Nilai Daya Gabung dan Keragaan Progeni DxT Kelapa Sawit
(Elaeis guineensis Jacq.)

(Prediction of Combining Ability and DxT Progeny Keragaannce of Oil 
Palm (Elaeis guineensis Jacq.))

minyak/tandan sebesar 0,52 – 0,88. Informasi ini dapat 
dimanfaatkan dalam program pemuliaan berikutnya.

Kata kunci: cross validation, pengujian progeni, 
seleksi

Abstract Best linear unbiased prediction (BLUP) is a 
method designed to predict genetic values   from 
imbalanced data. BLUP analysis that utilizes kinship 
information can reduce bias due to data imbalance. 
This study aimed to estimate genetic parameters and 
general combining ability of parents through progeny 
testing and validation of prediction models for untested 
crosses.  A progeny testing was planted in 2008 in a 
randomized complete block design with 5 replications. 
Observations were made on 10 characteristics 
observed in 2015 - 2017. The results showed that 
mesocarp/fruit and kernel/fruit characteristics were 
more controlled by tenera parents. Based on the 
estimation of the general combining ability of dura 
parents, BJ5686D and BJ5678D can be used to 
produce varieties with superior characteristics of 
productivity and oil yield.  Tenera parent, AP141T can 
be used to produce superior varieties with good oil-
related traits. The BJ5819T and BJ5817T parents can 
be used to produce varieties with slow height increment 
and high oil-related traits. Special combining abilities 
were not significant for all characteristics. The results of 
the 2-fold cross-validation showed that the accuracy for 
number of bunch , fresh fruit bunches, CPO production, 
rachis length, core/fruit, dry oil/mesocarp, and 
oil/bunches was 0.52 – 0.88.  This information can be 
utilized in subsequent breeding programs.

Keywords: cross validation, progeny testing, 
selection
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Abstrak Best linear unbiased prediction (BLUP) 
adalah metode yang dirancang untuk menduga nilai 
genetik dari data yang tidak seimbang. Analisis BLUP 
yang memanfaatkan informasi kekerabatan dapat 
mengurangi bias akibat ketidakseimbangan data. 
Penelitian ini bertujuan untuk estimasi parameter 
genetik dan daya gabung umum tetua melalui 
pengujian progeni dan validasi model prediksi 
persilangan-persilangan yang tidak diuji (untested 
crosses). Progeni ditanam tahun 2008 dalam 
rancangan kelompok lengkap teracak dengan 5 
ulangan. Pengamatan dilakukan pada 10 karakter 
pada tahun 2015 - 2017. Hasil analisis ragam 
menunjukkan karakter mesokarp/buah dan inti/buah 
lebih dikendalikan oleh tetua tenera. Berdasarkan 
pendugaan nilai daya gabung tetua dura, BJ5686D 
dan BJ5678D dapat digunakan untuk merakit varietas 
dengan karakter unggul produktivitas dan rendemen 
yang baik.  Tetua tenera AP141T dapat digunakan 
untuk merakit varietas unggul yang memiliki 
kandungan oil related trait yang baik. Tetua BJ5819T 
dan BJ5817T dapat digunakan untuk menghasilkan 
varietas dengan laju pertumbuhan meninggi yang 
lambat dan oil related trait tinggi. Daya gabung khusus 
tidak nyata untuk semua karakter. Hasil 2-fold cross-
validation menunjukkan ketepatan  untuk  jumlah 
tandan, tandan buah segar, hasil  CPO, panjang 
rachis, inti/buah, minyak/mesokarp kering, dan 
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Hasil analisis situs restriksi menunjukkan bahwa SNP1 
dan SNP3 antara sekuens 53P1 dan 57P1 tidak 
dikenali oleh enzim restriksi. Berbeda dengan SNP2 
pada sekuens 57P1 dikenali oleh enzim restriksi DsaI 
dan BstDSI, sedangkan pada sekuens 53P1 tidak 
dikenali oleh enzim restriksi. Penelitian ini hanya 
mencapai tahap analisis situs restriksi secara in silico 
dan belum melanjutkan ke tahap in vitro. Hittalmani et 
al., (1995) menggunakan enzim restriksi HaeIII untuk 
membedakan antara padi yang tahan dan rentan 
terhadap penyakit bIast berdasarkan perbedaan SNP 
pada gen Pi-2(t) (gen utama resistensi terhadap blast). 
Dengan menggunakan metode PCR, hasil digesti dari 
enzim restriksi HaeIII tersebut divisualisasikan 
menggunakan gel elektroforesis seperti pada Gambar 
8. Kedepannya, SNP2 mungkin dapat dikembangkan 
sebagai kandidat marka RFLP untuk membedakan 
DxP tahan dan rentan terhadap Ganoderma.

KESIMPULAN
 Perbedaan SNP yang diperoleh dari penelitian ini 
menyebabkan perubahan asam amino namun tidak 
sampai menyebabkan stop kodon. Hasil validasi 
menggunakan primer SNAP pada gen Laccase-24 
menunjukkan bahwa ketiga progeni DxP populasi A, B, 
dan C relatif memiliki karakteristik alel moderat tahan 
terhadap Ganoderma. Analisis restriksi pada situs gen 
Laccase-24 memiliki potensi untuk pengembangan 
marka ketahanan terhadap Ganoderma. Kedepannya, 
diperlukan sekuensing pada daerah elemen regulator 
dari gen EgLCC24 untuk mengetahui apakah terdapat 
polimorfisme, sehingga dapat dikembangkan lebih 
lanjut sebagai kandidat marka ketahanan kelapa sawit 
terhadap G. boninense.
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PENDAHULUAN
 Pemilihan tetua merupakan tahapan penting dalam 
perakitan varietas kelapa sawit karena akan 
menentukan keberhasilan diperolehnya genotipe 
unggul. RRS (Reciprocal Recurrent Selection) 
merupakan metode seleksi dengan memanfaatkan 
fenomena heterosis (Yenni & Purba, 2005). Dalam 
skema RRS, pengujian progeni dilakukan untuk 
mengetahui nilai heterosis dari kombinasi beberapa 
tetua. Heterosis merupakan fenomena biologis yang 
berperan  terhadap peningkatan keragaan tanaman 
yang melebihi rerata kedua tetuanya (Wu et al., 2021). 
Heterosis mungkin terjadi karena kombinasi gen-gen 
yang bertanggung jawab terhadap penyandian i 
karakter tertentu saling komplementer dan alel-alel 
tersebut memiliki aksi gen dominan sehingga 
keragaan progeni melebihi nilai tengah tetuanya 
(Poehlman dan Sleper, 1995). Cros et al. (2015) 
melaporkan heterosis pada tandan buah segar 
merupakan hasil dari pengaruh interaksi multiplikatif 
antara pengaruh aditif dengan karakter jumlah tandan 
yang berkorelasi negatif dengan karakter berat tandan 
sehingga diasumsikan kedua karakter ini memiliki 
pengaruh aditif lengkap.
 Selain nilai heterosis, informasi daya gabung juga 
sangat penting untuk mengidentifikasi tetua-tetua 
terbaik yang dapat menghasilkan hibrida unggul pada 
tanaman menyerbuk silang (Begna, 2021). Salah satu 
metode yang dapat digunakan untuk mengeksploitasi 
nilai daya gabung adalah  menggunakan rancangan 
persilangan North Carolina II (NCII). Pada rancangan 
ini, masing-masing individu kelompok  tetua jantan 
disi langkan dengan masing-masing individu 
kelompoktetua ibu atau sebaliknya (Begna & Yali, 
2022). Rancangan ini sangat sesuai untuk tanaman 
yang memiliki banyak bunga sehingga bunga-bunga 
tersebut dapat digunakan baik sebagai tetua betina 
atau tetua jantan (Nduwumuremyi et al., 2013).
 Genotipe dengan daya gabung yang tinggi 
merupakan tetua yang berpotensi untuk digunakan 
sebagai pohon betina/jantan (Soh et al., 2017). Daya 
gabung dibagi menjadi dua yakni daya gabung umum 
(DGU) dan daya gabung khusus (DGK). Nilai DGU 
digunakan untuk mengetahui kemampuan rerata dari 
suatu tetua dengan kombinasi tertentu, sedangkan 
DGK digunakan untuk mengetahui kemampuan rerata 
suatu tetua dengan tetua tertentu (Henderson, 1975). 
Daya gabung umum yang disandikan  oleh keturunan 

suatu persilangan merupakan hasil dari pengaruh gen 
aditif sedangkan daya gabung khusus merupakan 
penyandiani hasil gen aditif, dominan dan epistasis 
(Begna, 2021). 
 Data tidak seimbang sering dijumpai pada program 
pemuliaan kelapa sawit. Selain itu, pengujian progeni 
membutuhkan areal yang luas sehingga tidak semua 
persilangan diuji pada satu areal, menyebabkan 
rancangan persi langan yang tidak lengkap. 
Pendugaan nilai daya gabung menggunakan data 
tidak lengkap menyebabkan bias dan dapat 
mengurangi ketepatan dugaan . BLUP (best linear 
unbiased prediction) merupakan metode yang umum 
digunakan dalam pemuliaan ternak untuk mengatasi 
data tidak seimbang (Robinson, 1991). BLUP 
menduga nilai pemuliaan dari pengaruh acak pada 
model statistik yang berasosiasi dengan data fenotip 
yang dikoreksi pengaruh tetap (Piepho et al., 2008). 
Selain itu, metode ini dapat memanfaatkan informasi 
kekerabatan untuk meningkatkan ketepatan dugaan i 
pada karakter dengan heritabilitas rendah (Sood et al., 
2020). BLUP telah digunakan  dalam seleksi kelapa 
sawit. Purba et al. (2001) menggunakan metode BLUP 
untuk menduga keragaan hibrida kelapa sawit yang 
tidak diuji (untested hybrid). Cedillo et al. (2018) 
menunjukkan bahwa persilangan yang terpilih 
berdasarkan ranking BLUP memiliki kemajuan genetik 
43% lebih tinggi dibandingkan rata-rata pengujian. 
Penelitian ini bertujuan untuk menduga daya gabung 
tetua melalui pengujian progeni dan mempelajari 
ketepatan model pendugaan  persilangan-persilangan 
yang tidak diuji (untested crosses).

BAHAN DAN METODE

Bahan l Genetik dan Rancangan Percobaan
 Bahan  yang digunakan berasal dari percobaan 
DS04S terdiri atas 21 progeni hasil persilangan 7 dura 
dan 11 tenera menggunakan rancangan persilangan 
Incomplete North Carolina II yang dikelompokkan ke 
dalam 2 rancangan yaitu PS2 dan PS6. Tetua ibu yang 
digunakan merupakan hasil rekombinasi dura terbaik 
siklus RRS ke-2. Tetua jantan PS2 merupakan hasil 
rekombinasi La Me dengan SP540, sedangkan tetua 
jantan PS6 merupakan keturunan populasi Binga. 
Pengujian progeni ditanam dalam rancangan kelompok 
lengkap teracak (RKLT) dengan lima ulangan dan 
masing-masing plot terdiri dari 12 tanaman.

1 1Sobir , Annisa Fadhilah Sitepu*, dan Willy Bayuardi Suwarno
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Tabel 1. Identitas tetua dura (D), tetua tenera (T), dan 21 progeni DxT yang diuji 
Table 1. Identity of dura parents (D), tenera parents (T), and 21 DxT progeny

BJ5825TBJ5824TBJ5823TBJ5821TBJ5820TBJ5819TBJ5817TAP142TAP141TAP139TAP135TD\T

BJ40/05BJ20/05BJ07/05BJ5626D

BJ71/05BJ62/05BJ67/05BJ5633D

BJ64/05BJ 39/05BJ19/05BJ5634D

BJ60/05BJ 41/05BJ14/05BJ05/05BJ5636D

BJ73/05BJ44/05BJ5674D

BJ 53/05BJ24/05BJ04/05BJ5678D

BJ58/05BJ54/05BJ87/05BJ5686D

Pengambilan Data

 Bahan genetik yang diuji ditanam di Kebun Dolok 
Sinumbah, Afdeling III, PTP Nusantara IV tahun 2008. 
Data yang digunakan merupakan hasil pengamatan 
pada fase dewasa umur 7-9 tahun dalam periode 2015 
– 2017.
 Pengamatan dilakukan terhadap 11 karakter 
kuantitatif kelapa sawit, yang meliputi dua karakter 
vegetatif, satu karakter fisiologis, empat karakter 
komponen tandan, dan empat karakter hasil. Karakter 
vegetatif meliputi laju pertumbuhan meninggi dan 
panjang rachis. Karakter fisiologis yang diamati adalah 
indeks tandan. Karakter komponen tandan terdiri dari 
mesokarp/buah, inti/buah, minyak/mesokarp kering, 
dan minyak/tandan. Karakter hasil meliputi jumlah 
tandan, rerata berat tandan, hasil  tandan buah segar, 
dan hasil  CPO.

Analisis Karakter Vegetatif
Karakter vegetatif yang diamati berupa laju 
pertumbuhan meninggi (HI) yang diperoleh mengikuti 
cara Noh et al. (2014),

dengan t adalah umur tanaman. Tinggi tanaman 
diukur dari permukaan tanah hingga rudimeter 
pelepah ke 17. Panjang rachis (RL) dihitung dari duri 
manis sampai ujung anak daun.

Analisis Karakter Fisiologis
Indeks tandan (BI)  dihitung mengikuti cara 
(Fadila, et al. 2016)

dengan BDM adalah berat kering tandan yang 
diperoleh dari BDM = 0.52 x TBS x kerapatan 
tanam)/1000 dan VDM adalah hasil bahan kering 
yang diperoleh dari

dengan FDW adalah berat kering pelepah dan 
TDW adalah berat kering batang. 

Analisis Komponen Tandan
 Analisis mutu tandan dilakukan di Laboratorium 
Analisis Tandan PPKS. Karakter yang diamati yaitu 
rasio mesokarp per buah (M/B) dan rasio inti per buah 
(I/B). Analisis kandungan minyak dilakukan 
menggunakan metode Soxhlet. Variabel yang diamati 
berupa minyak per tandan (Mi/T) diperoleh dari 
perkalian antara persentase buah/tandan (B/T), 
persentase mesokarp/buah (M/B), dan persentase 
minyak per mesokarp (Mi/M); industrial extraction rate 
(IER) yang diperoleh dari perkalian antara faktor 
koreksi (0,855) dengan rasio buah per tandan (B/T), 
mesokarp per buah (M/B), dan rasio minyak per 
mesokarp (Mi/M). 
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Hasil analisis situs restriksi menunjukkan bahwa SNP1 
dan SNP3 antara sekuens 53P1 dan 57P1 tidak 
dikenali oleh enzim restriksi. Berbeda dengan SNP2 
pada sekuens 57P1 dikenali oleh enzim restriksi DsaI 
dan BstDSI, sedangkan pada sekuens 53P1 tidak 
dikenali oleh enzim restriksi. Penelitian ini hanya 
mencapai tahap analisis situs restriksi secara in silico 
dan belum melanjutkan ke tahap in vitro. Hittalmani et 
al., (1995) menggunakan enzim restriksi HaeIII untuk 
membedakan antara padi yang tahan dan rentan 
terhadap penyakit bIast berdasarkan perbedaan SNP 
pada gen Pi-2(t) (gen utama resistensi terhadap blast). 
Dengan menggunakan metode PCR, hasil digesti dari 
enzim restriksi HaeIII tersebut divisualisasikan 
menggunakan gel elektroforesis seperti pada Gambar 
8. Kedepannya, SNP2 mungkin dapat dikembangkan 
sebagai kandidat marka RFLP untuk membedakan 
DxP tahan dan rentan terhadap Ganoderma.

KESIMPULAN
 Perbedaan SNP yang diperoleh dari penelitian ini 
menyebabkan perubahan asam amino namun tidak 
sampai menyebabkan stop kodon. Hasil validasi 
menggunakan primer SNAP pada gen Laccase-24 
menunjukkan bahwa ketiga progeni DxP populasi A, B, 
dan C relatif memiliki karakteristik alel moderat tahan 
terhadap Ganoderma. Analisis restriksi pada situs gen 
Laccase-24 memiliki potensi untuk pengembangan 
marka ketahanan terhadap Ganoderma. Kedepannya, 
diperlukan sekuensing pada daerah elemen regulator 
dari gen EgLCC24 untuk mengetahui apakah terdapat 
polimorfisme, sehingga dapat dikembangkan lebih 
lanjut sebagai kandidat marka ketahanan kelapa sawit 
terhadap G. boninense.
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PENDAHULUAN
 Pemilihan tetua merupakan tahapan penting dalam 
perakitan varietas kelapa sawit karena akan 
menentukan keberhasilan diperolehnya genotipe 
unggul. RRS (Reciprocal Recurrent Selection) 
merupakan metode seleksi dengan memanfaatkan 
fenomena heterosis (Yenni & Purba, 2005). Dalam 
skema RRS, pengujian progeni dilakukan untuk 
mengetahui nilai heterosis dari kombinasi beberapa 
tetua. Heterosis merupakan fenomena biologis yang 
berperan  terhadap peningkatan keragaan tanaman 
yang melebihi rerata kedua tetuanya (Wu et al., 2021). 
Heterosis mungkin terjadi karena kombinasi gen-gen 
yang bertanggung jawab terhadap penyandian i 
karakter tertentu saling komplementer dan alel-alel 
tersebut memiliki aksi gen dominan sehingga 
keragaan progeni melebihi nilai tengah tetuanya 
(Poehlman dan Sleper, 1995). Cros et al. (2015) 
melaporkan heterosis pada tandan buah segar 
merupakan hasil dari pengaruh interaksi multiplikatif 
antara pengaruh aditif dengan karakter jumlah tandan 
yang berkorelasi negatif dengan karakter berat tandan 
sehingga diasumsikan kedua karakter ini memiliki 
pengaruh aditif lengkap.
 Selain nilai heterosis, informasi daya gabung juga 
sangat penting untuk mengidentifikasi tetua-tetua 
terbaik yang dapat menghasilkan hibrida unggul pada 
tanaman menyerbuk silang (Begna, 2021). Salah satu 
metode yang dapat digunakan untuk mengeksploitasi 
nilai daya gabung adalah  menggunakan rancangan 
persilangan North Carolina II (NCII). Pada rancangan 
ini, masing-masing individu kelompok  tetua jantan 
disi langkan dengan masing-masing individu 
kelompoktetua ibu atau sebaliknya (Begna & Yali, 
2022). Rancangan ini sangat sesuai untuk tanaman 
yang memiliki banyak bunga sehingga bunga-bunga 
tersebut dapat digunakan baik sebagai tetua betina 
atau tetua jantan (Nduwumuremyi et al., 2013).
 Genotipe dengan daya gabung yang tinggi 
merupakan tetua yang berpotensi untuk digunakan 
sebagai pohon betina/jantan (Soh et al., 2017). Daya 
gabung dibagi menjadi dua yakni daya gabung umum 
(DGU) dan daya gabung khusus (DGK). Nilai DGU 
digunakan untuk mengetahui kemampuan rerata dari 
suatu tetua dengan kombinasi tertentu, sedangkan 
DGK digunakan untuk mengetahui kemampuan rerata 
suatu tetua dengan tetua tertentu (Henderson, 1975). 
Daya gabung umum yang disandikan  oleh keturunan 

suatu persilangan merupakan hasil dari pengaruh gen 
aditif sedangkan daya gabung khusus merupakan 
penyandiani hasil gen aditif, dominan dan epistasis 
(Begna, 2021). 
 Data tidak seimbang sering dijumpai pada program 
pemuliaan kelapa sawit. Selain itu, pengujian progeni 
membutuhkan areal yang luas sehingga tidak semua 
persilangan diuji pada satu areal, menyebabkan 
rancangan persi langan yang tidak lengkap. 
Pendugaan nilai daya gabung menggunakan data 
tidak lengkap menyebabkan bias dan dapat 
mengurangi ketepatan dugaan . BLUP (best linear 
unbiased prediction) merupakan metode yang umum 
digunakan dalam pemuliaan ternak untuk mengatasi 
data tidak seimbang (Robinson, 1991). BLUP 
menduga nilai pemuliaan dari pengaruh acak pada 
model statistik yang berasosiasi dengan data fenotip 
yang dikoreksi pengaruh tetap (Piepho et al., 2008). 
Selain itu, metode ini dapat memanfaatkan informasi 
kekerabatan untuk meningkatkan ketepatan dugaan i 
pada karakter dengan heritabilitas rendah (Sood et al., 
2020). BLUP telah digunakan  dalam seleksi kelapa 
sawit. Purba et al. (2001) menggunakan metode BLUP 
untuk menduga keragaan hibrida kelapa sawit yang 
tidak diuji (untested hybrid). Cedillo et al. (2018) 
menunjukkan bahwa persilangan yang terpilih 
berdasarkan ranking BLUP memiliki kemajuan genetik 
43% lebih tinggi dibandingkan rata-rata pengujian. 
Penelitian ini bertujuan untuk menduga daya gabung 
tetua melalui pengujian progeni dan mempelajari 
ketepatan model pendugaan  persilangan-persilangan 
yang tidak diuji (untested crosses).

BAHAN DAN METODE

Bahan l Genetik dan Rancangan Percobaan
 Bahan  yang digunakan berasal dari percobaan 
DS04S terdiri atas 21 progeni hasil persilangan 7 dura 
dan 11 tenera menggunakan rancangan persilangan 
Incomplete North Carolina II yang dikelompokkan ke 
dalam 2 rancangan yaitu PS2 dan PS6. Tetua ibu yang 
digunakan merupakan hasil rekombinasi dura terbaik 
siklus RRS ke-2. Tetua jantan PS2 merupakan hasil 
rekombinasi La Me dengan SP540, sedangkan tetua 
jantan PS6 merupakan keturunan populasi Binga. 
Pengujian progeni ditanam dalam rancangan kelompok 
lengkap teracak (RKLT) dengan lima ulangan dan 
masing-masing plot terdiri dari 12 tanaman.

1 1Sobir , Annisa Fadhilah Sitepu*, dan Willy Bayuardi Suwarno
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Dugaan Nilai Daya Gabung dan Keragaan Progeni DxT Kelapa Sawit (Elaeis guineensis Jacq.)

Tabel 1. Identitas tetua dura (D), tetua tenera (T), dan 21 progeni DxT yang diuji 
Table 1. Identity of dura parents (D), tenera parents (T), and 21 DxT progeny

BJ5825TBJ5824TBJ5823TBJ5821TBJ5820TBJ5819TBJ5817TAP142TAP141TAP139TAP135TD\T

BJ40/05BJ20/05BJ07/05BJ5626D

BJ71/05BJ62/05BJ67/05BJ5633D

BJ64/05BJ 39/05BJ19/05BJ5634D

BJ60/05BJ 41/05BJ14/05BJ05/05BJ5636D

BJ73/05BJ44/05BJ5674D

BJ 53/05BJ24/05BJ04/05BJ5678D

BJ58/05BJ54/05BJ87/05BJ5686D

Pengambilan Data

 Bahan genetik yang diuji ditanam di Kebun Dolok 
Sinumbah, Afdeling III, PTP Nusantara IV tahun 2008. 
Data yang digunakan merupakan hasil pengamatan 
pada fase dewasa umur 7-9 tahun dalam periode 2015 
– 2017.
 Pengamatan dilakukan terhadap 11 karakter 
kuantitatif kelapa sawit, yang meliputi dua karakter 
vegetatif, satu karakter fisiologis, empat karakter 
komponen tandan, dan empat karakter hasil. Karakter 
vegetatif meliputi laju pertumbuhan meninggi dan 
panjang rachis. Karakter fisiologis yang diamati adalah 
indeks tandan. Karakter komponen tandan terdiri dari 
mesokarp/buah, inti/buah, minyak/mesokarp kering, 
dan minyak/tandan. Karakter hasil meliputi jumlah 
tandan, rerata berat tandan, hasil  tandan buah segar, 
dan hasil  CPO.

Analisis Karakter Vegetatif
Karakter vegetatif yang diamati berupa laju 
pertumbuhan meninggi (HI) yang diperoleh mengikuti 
cara Noh et al. (2014),

dengan t adalah umur tanaman. Tinggi tanaman 
diukur dari permukaan tanah hingga rudimeter 
pelepah ke 17. Panjang rachis (RL) dihitung dari duri 
manis sampai ujung anak daun.

Analisis Karakter Fisiologis
Indeks tandan (BI)  dihitung mengikuti cara 
(Fadila, et al. 2016)

dengan BDM adalah berat kering tandan yang 
diperoleh dari BDM = 0.52 x TBS x kerapatan 
tanam)/1000 dan VDM adalah hasil bahan kering 
yang diperoleh dari

dengan FDW adalah berat kering pelepah dan 
TDW adalah berat kering batang. 

Analisis Komponen Tandan
 Analisis mutu tandan dilakukan di Laboratorium 
Analisis Tandan PPKS. Karakter yang diamati yaitu 
rasio mesokarp per buah (M/B) dan rasio inti per buah 
(I/B). Analisis kandungan minyak dilakukan 
menggunakan metode Soxhlet. Variabel yang diamati 
berupa minyak per tandan (Mi/T) diperoleh dari 
perkalian antara persentase buah/tandan (B/T), 
persentase mesokarp/buah (M/B), dan persentase 
minyak per mesokarp (Mi/M); industrial extraction rate 
(IER) yang diperoleh dari perkalian antara faktor 
koreksi (0,855) dengan rasio buah per tandan (B/T), 
mesokarp per buah (M/B), dan rasio minyak per 
mesokarp (Mi/M). 
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Hasil analisis situs restriksi menunjukkan bahwa SNP1 
dan SNP3 antara sekuens 53P1 dan 57P1 tidak 
dikenali oleh enzim restriksi. Berbeda dengan SNP2 
pada sekuens 57P1 dikenali oleh enzim restriksi DsaI 
dan BstDSI, sedangkan pada sekuens 53P1 tidak 
dikenali oleh enzim restriksi. Penelitian ini hanya 
mencapai tahap analisis situs restriksi secara in silico 
dan belum melanjutkan ke tahap in vitro. Hittalmani et 
al., (1995) menggunakan enzim restriksi HaeIII untuk 
membedakan antara padi yang tahan dan rentan 
terhadap penyakit bIast berdasarkan perbedaan SNP 
pada gen Pi-2(t) (gen utama resistensi terhadap blast). 
Dengan menggunakan metode PCR, hasil digesti dari 
enzim restriksi HaeIII tersebut divisualisasikan 
menggunakan gel elektroforesis seperti pada Gambar 
8. Kedepannya, SNP2 mungkin dapat dikembangkan 
sebagai kandidat marka RFLP untuk membedakan 
DxP tahan dan rentan terhadap Ganoderma.

KESIMPULAN
 Perbedaan SNP yang diperoleh dari penelitian ini 
menyebabkan perubahan asam amino namun tidak 
sampai menyebabkan stop kodon. Hasil validasi 
menggunakan primer SNAP pada gen Laccase-24 
menunjukkan bahwa ketiga progeni DxP populasi A, B, 
dan C relatif memiliki karakteristik alel moderat tahan 
terhadap Ganoderma. Analisis restriksi pada situs gen 
Laccase-24 memiliki potensi untuk pengembangan 
marka ketahanan terhadap Ganoderma. Kedepannya, 
diperlukan sekuensing pada daerah elemen regulator 
dari gen EgLCC24 untuk mengetahui apakah terdapat 
polimorfisme, sehingga dapat dikembangkan lebih 
lanjut sebagai kandidat marka ketahanan kelapa sawit 
terhadap G. boninense.
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  : pengaruh ulangan ke-k
  : pengaruh galat percobaan

Pendugaan Nilai Daya Gabung

      persilangan dihasilkan dari     tetua Kelompok A 
dan   tetua Kelompok B. Jika tidak ada epistasis, 
model linier campuran yang digunakan mengacu pada 
Bernardo (1996) yaitu 

dengan     = vektor n x 1 karakter yang diamati, 
dengan n sebanyak masing-masing 1.260 
pengamatan; β = vektor t x l pengaruh tetap, dengan t 
merupakan umur tanaman;     = vektor f x 1 pengaruh 
DGU tetua Kelompok A sebanyak 7 tetua, dengan f 
merupakan tetua betina;     = vektor m x 1 pengaruh 
DGU tetua Kelompok B, dengan m merupakan 
tetua jantan sebanyak 11 tetua; d =vektor p x 1 
pengaruh DGK tetua A x tetua B, dengan p 
sebanyak 21 persilangan; e = vektor n x 1 
pengaruh galat;          = insiden matrik yang 
menghubungkan pengaruh-pengaruh tersebut dengan 
y. Pada analisis BLUP ragam DGU tetua A, DGU tetua 
B, dan DGK merupakan pengaruh acak. 
 Estimasi nilai β, DGU tetua Kelompok A, DGU 
tetua Kelompok B, dan nilai DGK tetua A x tetua B 
dihitung menurut (Henderson, 1975; Bernardo, 
2010)dengan persamaan : 

Analisis Komponen Hasil 
 Tandan yang d iana l is is  min imal  sudah 
membrondol 2-6 buah. Pengamatan dilakukan 
sebanyak 4 kali, dan dalam 1 tahun dilakukan 2 kali 
analisis tandan dengan jarak antara pengambilan 
tandan analisis minimal 5-6 bulan untuk analisis. 
Karakter komponen hasil  yang diamati terdiri dari 
tandan buah segar (TBS) yang diperoleh dari perkalian 
antara jumlah tandan (JT) dan rata-rata berat tandan 
(RBT), serta potensi hasil  CPO yang diperoleh dari 
perkalian antara TBS terkoreksi (95% x kerapatan 
tanam) dengan IER.

Analisis Ragam dan Pendugaan Parameter Genetik

 Percobaan ini terdiri dari dua faktor, yaitu tetua 
betina dan tetua jantan menggunakan rancangan 
persilangan North Carolina II (NCII). Model linier NCII 
(Awata et al. 2018) yaitu:

Dengan
  : rataan populasi pengujian
  : pengaruh tetua betina ke-i
  : pengaruh tetua jantan ke-j
  : interaksi pengaruh tetua betina-i ketika  
       disilangkan dengan tetua jantan-j

; ;

;

.

dengan
                 komponen varian dalam struktur 
diagonal;                    merupakan matrik identitas n 
x n. Tetua Kelompok A merupakan individu-individu 
yang berasal dari generasi pertama seleksi Deli yang 
tidak diketahui tetua asalnya, maka coancestrynya 
diberi nilai (½)cov atau                   Komponen 
ragam dihitung berdasarkan Bernardo (2010) dengan 
rumus:

 

dengan C C C  merupakan sub-matrik dari inverse 22 33 44

matrik koefisien

Dugaan Keragaan Untested Cross

 Keragaan (fxm – p) = m untested cross diduga i 
berdasarkan keragaan p tested cross menggunakan  
model yang dikembangkan Bernardo, (1994). Jika 
    = vektor p x 1 rata-rata keragaan tested cross 
terkoreksi:

Keragaan m untested cross dapat diduga sebagai:

dengan      = vektor m x 1 dugaan keragaan untested 
cross;    = matrik m x p kovarian genetik antara 
untested cross dengan tested cross;       = matrik p x p 
varian-kovarian fenotipik antar tested cross.

Validasi Model Dugaan

 Penilaian ketepatan model dugaan BLUP 
mengacu pada publikasi Purba et al. (2001), 
dengan membandingkan keragaan tested hybrid 
dan  estimator-nya ketika menggunakan hibrida 
lain sebagai prediktor. Selanjutnya, dilakukan 
korelasi antara nilai dugaan dan nilai observasi. 
Ke tepa tan mode l  dugaan juga d i lakukan 
menggunakan metode 2-fold Cross Validation. 
Data secara acak dibagi kedalam dua kelompok 
sebagai data training  dan data validasi.

Analisis Data

 Analisis ragam dilakukan untuk mempelajari 
pengaruh progeni, daya gabung umum, dan daya 
gabung khusus menggunakan software SAS 
O n D e m a n d  f o r  A c a d e m i c s 
(ht tps: / /welcome.oda.sas.com/) ,  sedangkan 
analisis BLUP untuk menduga nilai daya gabung 
dan validasi model dugaan dilakukan dengan 
menggunakan software Rstudio versi 4.3.2 
dengan package lme4gs dan pedigreemm.

HASIL DAN PEMBAHASAN

Analisis Ragam dan Pendugaan Parameter 
Genetik

 Hasil analisis ragam menunjukkan progeni 
berpengaruh nyata pada seluruh karakter yang 
diamati kecuali indeks tandan. Tetua dura 
(female) dan tetua tenera (male) berpengaruh 
nyata pada  jumlah tandan, rerata berat tandan, 
minyak/mesokarp kering, minyak/tandan, dan 
laju petumbuhan meninggi. Pada penelitian ini 
karakter mesokarp/buah dan inti/buah hanya 
berbeda nyata pada tetua tenera. Peran  masing-
masing tetua akan dijelaskan lebih lanjut dalam 
analisis daya gabung.
 H a s i l  p e n d u g a a n  p a r ame t e r  g e n e t i k 
menunjukkan ragam aditif tetua dura   rerata 
bobo t  t andan ,  t andan  buah  sega r ,  l a j u 
pertumbuhan meninggi, panjang rachis dan 
minyak/tandan lebih tinggi dibandingkan tetua 
tenera. Ragam aditif tetua tenera lebih tinggi 
pada  jumlah tandan, hasil  CPO, mesokarp per 
buah, inti per buah, minyak per mesokap kering, 
dan indeks tandan. Pada penelitian ini tetua 
betina mempengaruhi pewarisan karakter yang 
berkaitan dengan ukuran dan berat tandan, 
s e dang kan  t e t u a  j a n t a n  mempenga r u h i 
pewarisan  jumlah tandan dan hasil  minyak. Hal 
serupa juga dilaporkan oleh (Soh & Chow, 1993) 
yang menggunakan bahan  origin Dumpy-Avros. 
 Interaksi FxM pada seluruh karakter yang 
diamati tidak nyata, dan ragam dominan pada 
seluruh karakter yang diamati sangat kecil 
(<0,1). Besaran ragam dominan mempengaruhi 
daya gabung khusus tetua yang diuji, oleh 
karena itu pengaruh DGK pada penelitian ini 
dapat diabaikan. Hasil ini sejalan dengan 
p e n e l i t i a n  P u r b a  e t  a l .  ( 2 0 0 1 )  y a n g 
menunjukkan bahwa tetua dura dan tenera 
yang  d i gunakan  mem i l i k i  bas i s  gene t i k 
te rba tas ,  seh ingga ragam dominan pada 
populasi yang diuj i  <10%. Disamping i tu, 
penelitian ini telah mencapai RRS siklus ke-3, 
dengan  tetua yang digunakan telah mengalami 
seleksi secara intensif untuk menghasilkan 
progeni-progeni dengan produktivitas tinggi. 
Oleh karena itu keragaman non-aditif tidak 
muncul pada progeni yang diuji. Musa et al. 
(2004), menyatakan penggunaan tetua yang 
sama  se l ama  bebe rapa  gene ras i  dapa t 
menurunkan keragaman genetik.

Dugaan Nilai Daya Gabung dan Keragaan Progeni DxT Kelapa Sawit (Elaeis guineensis Jacq.)1 1Sobir , Annisa Fadhilah Sitepu*, dan Willy Bayuardi Suwarno
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Hasil analisis situs restriksi menunjukkan bahwa SNP1 
dan SNP3 antara sekuens 53P1 dan 57P1 tidak 
dikenali oleh enzim restriksi. Berbeda dengan SNP2 
pada sekuens 57P1 dikenali oleh enzim restriksi DsaI 
dan BstDSI, sedangkan pada sekuens 53P1 tidak 
dikenali oleh enzim restriksi. Penelitian ini hanya 
mencapai tahap analisis situs restriksi secara in silico 
dan belum melanjutkan ke tahap in vitro. Hittalmani et 
al., (1995) menggunakan enzim restriksi HaeIII untuk 
membedakan antara padi yang tahan dan rentan 
terhadap penyakit bIast berdasarkan perbedaan SNP 
pada gen Pi-2(t) (gen utama resistensi terhadap blast). 
Dengan menggunakan metode PCR, hasil digesti dari 
enzim restriksi HaeIII tersebut divisualisasikan 
menggunakan gel elektroforesis seperti pada Gambar 
8. Kedepannya, SNP2 mungkin dapat dikembangkan 
sebagai kandidat marka RFLP untuk membedakan 
DxP tahan dan rentan terhadap Ganoderma.

KESIMPULAN
 Perbedaan SNP yang diperoleh dari penelitian ini 
menyebabkan perubahan asam amino namun tidak 
sampai menyebabkan stop kodon. Hasil validasi 
menggunakan primer SNAP pada gen Laccase-24 
menunjukkan bahwa ketiga progeni DxP populasi A, B, 
dan C relatif memiliki karakteristik alel moderat tahan 
terhadap Ganoderma. Analisis restriksi pada situs gen 
Laccase-24 memiliki potensi untuk pengembangan 
marka ketahanan terhadap Ganoderma. Kedepannya, 
diperlukan sekuensing pada daerah elemen regulator 
dari gen EgLCC24 untuk mengetahui apakah terdapat 
polimorfisme, sehingga dapat dikembangkan lebih 
lanjut sebagai kandidat marka ketahanan kelapa sawit 
terhadap G. boninense.
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  : pengaruh ulangan ke-k
  : pengaruh galat percobaan

Pendugaan Nilai Daya Gabung

      persilangan dihasilkan dari     tetua Kelompok A 
dan   tetua Kelompok B. Jika tidak ada epistasis, 
model linier campuran yang digunakan mengacu pada 
Bernardo (1996) yaitu 

dengan     = vektor n x 1 karakter yang diamati, 
dengan n sebanyak masing-masing 1.260 
pengamatan; β = vektor t x l pengaruh tetap, dengan t 
merupakan umur tanaman;     = vektor f x 1 pengaruh 
DGU tetua Kelompok A sebanyak 7 tetua, dengan f 
merupakan tetua betina;     = vektor m x 1 pengaruh 
DGU tetua Kelompok B, dengan m merupakan 
tetua jantan sebanyak 11 tetua; d =vektor p x 1 
pengaruh DGK tetua A x tetua B, dengan p 
sebanyak 21 persilangan; e = vektor n x 1 
pengaruh galat;          = insiden matrik yang 
menghubungkan pengaruh-pengaruh tersebut dengan 
y. Pada analisis BLUP ragam DGU tetua A, DGU tetua 
B, dan DGK merupakan pengaruh acak. 
 Estimasi nilai β, DGU tetua Kelompok A, DGU 
tetua Kelompok B, dan nilai DGK tetua A x tetua B 
dihitung menurut (Henderson, 1975; Bernardo, 
2010)dengan persamaan : 

Analisis Komponen Hasil 
 Tandan yang d iana l is is  min imal  sudah 
membrondol 2-6 buah. Pengamatan dilakukan 
sebanyak 4 kali, dan dalam 1 tahun dilakukan 2 kali 
analisis tandan dengan jarak antara pengambilan 
tandan analisis minimal 5-6 bulan untuk analisis. 
Karakter komponen hasil  yang diamati terdiri dari 
tandan buah segar (TBS) yang diperoleh dari perkalian 
antara jumlah tandan (JT) dan rata-rata berat tandan 
(RBT), serta potensi hasil  CPO yang diperoleh dari 
perkalian antara TBS terkoreksi (95% x kerapatan 
tanam) dengan IER.

Analisis Ragam dan Pendugaan Parameter Genetik

 Percobaan ini terdiri dari dua faktor, yaitu tetua 
betina dan tetua jantan menggunakan rancangan 
persilangan North Carolina II (NCII). Model linier NCII 
(Awata et al. 2018) yaitu:

Dengan
  : rataan populasi pengujian
  : pengaruh tetua betina ke-i
  : pengaruh tetua jantan ke-j
  : interaksi pengaruh tetua betina-i ketika  
       disilangkan dengan tetua jantan-j

; ;

;

.

dengan
                 komponen varian dalam struktur 
diagonal;                    merupakan matrik identitas n 
x n. Tetua Kelompok A merupakan individu-individu 
yang berasal dari generasi pertama seleksi Deli yang 
tidak diketahui tetua asalnya, maka coancestrynya 
diberi nilai (½)cov atau                   Komponen 
ragam dihitung berdasarkan Bernardo (2010) dengan 
rumus:

 

dengan C C C  merupakan sub-matrik dari inverse 22 33 44

matrik koefisien

Dugaan Keragaan Untested Cross

 Keragaan (fxm – p) = m untested cross diduga i 
berdasarkan keragaan p tested cross menggunakan  
model yang dikembangkan Bernardo, (1994). Jika 
    = vektor p x 1 rata-rata keragaan tested cross 
terkoreksi:

Keragaan m untested cross dapat diduga sebagai:

dengan      = vektor m x 1 dugaan keragaan untested 
cross;    = matrik m x p kovarian genetik antara 
untested cross dengan tested cross;       = matrik p x p 
varian-kovarian fenotipik antar tested cross.

Validasi Model Dugaan

 Penilaian ketepatan model dugaan BLUP 
mengacu pada publikasi Purba et al. (2001), 
dengan membandingkan keragaan tested hybrid 
dan  estimator-nya ketika menggunakan hibrida 
lain sebagai prediktor. Selanjutnya, dilakukan 
korelasi antara nilai dugaan dan nilai observasi. 
Ke tepa tan mode l  dugaan juga d i lakukan 
menggunakan metode 2-fold Cross Validation. 
Data secara acak dibagi kedalam dua kelompok 
sebagai data training  dan data validasi.

Analisis Data

 Analisis ragam dilakukan untuk mempelajari 
pengaruh progeni, daya gabung umum, dan daya 
gabung khusus menggunakan software SAS 
O n D e m a n d  f o r  A c a d e m i c s 
(ht tps: / /welcome.oda.sas.com/) ,  sedangkan 
analisis BLUP untuk menduga nilai daya gabung 
dan validasi model dugaan dilakukan dengan 
menggunakan software Rstudio versi 4.3.2 
dengan package lme4gs dan pedigreemm.

HASIL DAN PEMBAHASAN

Analisis Ragam dan Pendugaan Parameter 
Genetik

 Hasil analisis ragam menunjukkan progeni 
berpengaruh nyata pada seluruh karakter yang 
diamati kecuali indeks tandan. Tetua dura 
(female) dan tetua tenera (male) berpengaruh 
nyata pada  jumlah tandan, rerata berat tandan, 
minyak/mesokarp kering, minyak/tandan, dan 
laju petumbuhan meninggi. Pada penelitian ini 
karakter mesokarp/buah dan inti/buah hanya 
berbeda nyata pada tetua tenera. Peran  masing-
masing tetua akan dijelaskan lebih lanjut dalam 
analisis daya gabung.
 H a s i l  p e n d u g a a n  p a r ame t e r  g e n e t i k 
menunjukkan ragam aditif tetua dura   rerata 
bobo t  t andan ,  t andan  buah  sega r ,  l a j u 
pertumbuhan meninggi, panjang rachis dan 
minyak/tandan lebih tinggi dibandingkan tetua 
tenera. Ragam aditif tetua tenera lebih tinggi 
pada  jumlah tandan, hasil  CPO, mesokarp per 
buah, inti per buah, minyak per mesokap kering, 
dan indeks tandan. Pada penelitian ini tetua 
betina mempengaruhi pewarisan karakter yang 
berkaitan dengan ukuran dan berat tandan, 
s e dang kan  t e t u a  j a n t a n  mempenga r u h i 
pewarisan  jumlah tandan dan hasil  minyak. Hal 
serupa juga dilaporkan oleh (Soh & Chow, 1993) 
yang menggunakan bahan  origin Dumpy-Avros. 
 Interaksi FxM pada seluruh karakter yang 
diamati tidak nyata, dan ragam dominan pada 
seluruh karakter yang diamati sangat kecil 
(<0,1). Besaran ragam dominan mempengaruhi 
daya gabung khusus tetua yang diuji, oleh 
karena itu pengaruh DGK pada penelitian ini 
dapat diabaikan. Hasil ini sejalan dengan 
p e n e l i t i a n  P u r b a  e t  a l .  ( 2 0 0 1 )  y a n g 
menunjukkan bahwa tetua dura dan tenera 
yang  d i gunakan  mem i l i k i  bas i s  gene t i k 
te rba tas ,  seh ingga ragam dominan pada 
populasi yang diuj i  <10%. Disamping i tu, 
penelitian ini telah mencapai RRS siklus ke-3, 
dengan  tetua yang digunakan telah mengalami 
seleksi secara intensif untuk menghasilkan 
progeni-progeni dengan produktivitas tinggi. 
Oleh karena itu keragaman non-aditif tidak 
muncul pada progeni yang diuji. Musa et al. 
(2004), menyatakan penggunaan tetua yang 
sama  se l ama  bebe rapa  gene ras i  dapa t 
menurunkan keragaman genetik.

Dugaan Nilai Daya Gabung dan Keragaan Progeni DxT Kelapa Sawit (Elaeis guineensis Jacq.)1 1Sobir , Annisa Fadhilah Sitepu*, dan Willy Bayuardi Suwarno
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Hasil analisis situs restriksi menunjukkan bahwa SNP1 
dan SNP3 antara sekuens 53P1 dan 57P1 tidak 
dikenali oleh enzim restriksi. Berbeda dengan SNP2 
pada sekuens 57P1 dikenali oleh enzim restriksi DsaI 
dan BstDSI, sedangkan pada sekuens 53P1 tidak 
dikenali oleh enzim restriksi. Penelitian ini hanya 
mencapai tahap analisis situs restriksi secara in silico 
dan belum melanjutkan ke tahap in vitro. Hittalmani et 
al., (1995) menggunakan enzim restriksi HaeIII untuk 
membedakan antara padi yang tahan dan rentan 
terhadap penyakit bIast berdasarkan perbedaan SNP 
pada gen Pi-2(t) (gen utama resistensi terhadap blast). 
Dengan menggunakan metode PCR, hasil digesti dari 
enzim restriksi HaeIII tersebut divisualisasikan 
menggunakan gel elektroforesis seperti pada Gambar 
8. Kedepannya, SNP2 mungkin dapat dikembangkan 
sebagai kandidat marka RFLP untuk membedakan 
DxP tahan dan rentan terhadap Ganoderma.

KESIMPULAN
 Perbedaan SNP yang diperoleh dari penelitian ini 
menyebabkan perubahan asam amino namun tidak 
sampai menyebabkan stop kodon. Hasil validasi 
menggunakan primer SNAP pada gen Laccase-24 
menunjukkan bahwa ketiga progeni DxP populasi A, B, 
dan C relatif memiliki karakteristik alel moderat tahan 
terhadap Ganoderma. Analisis restriksi pada situs gen 
Laccase-24 memiliki potensi untuk pengembangan 
marka ketahanan terhadap Ganoderma. Kedepannya, 
diperlukan sekuensing pada daerah elemen regulator 
dari gen EgLCC24 untuk mengetahui apakah terdapat 
polimorfisme, sehingga dapat dikembangkan lebih 
lanjut sebagai kandidat marka ketahanan kelapa sawit 
terhadap G. boninense.
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Tabel 2. Sumber keragaman pengaruh progeni dan tetua pada karakter hasil 
Tabel 2. Sources of variation in the influence of progeny and parents on production trait

Tabel 3. Sumber keragaman pengaruh progeni dan tetua pada komponen tandan
Tabel 3. Sources of variation in the influence of progeny and parents on bunch trait

Keterangan: *berpengaruh nyata p<0.05, JT (jumlah tandan), TBS (tandan buah segar), RBT (rerata berat 
tandan), CPO (hasil  CPO) , BI (indeks tandan).
Abbrevation: *significant at p<0.5, JT (bunch number), TBS (fresh fruiit bunch), RBT (average bunch weight), CPO 
(production of CPO), BI (bunch index).

Keterangan: ** berpengaruh nyata p < 0.01, MB (mesokarp/buah), IB (inti/buah), ODM (minyak/mesokarp kering), 
MiT (minyak/tandan), LPM (laju pertumbuhan meninggi), PR (panjang rachis).
Abbrevation: **significant at p<0.01, MB (mesocarp to fruit), IB (kernel to fruit), ODM (oil to dry mesocarp), MiT (oil to 
bunch), LPM (height increment), PR (rachis length).

BICPORBTTBSJTDbSumber Keragaman

*0,0051,92*2,221175,97*11,134Ulangan

0,002*2,34*2,22*1116,16*7,0620Progeni

0,001*1,83*3,18*1404,72*7,146Female (F)

0,003*1,83*1,67*1161,71*7,9010Male (M)

0,0000,310,39194,511,064F x M

0,0020,780,87509,252,3280Galat

7,40011,725,9010,9011,21KK (%)

000,48101,630,68

00.210,1164,550,89

000,000,000,00

0,0021,171,50688,444,16

0,0570,340,400,240,38

0,230,720,770,610,75

 Seleksi akan lebih efektif jika karakter yang 
diuji memiliki nilai heritabilitas yang tinggi. 
Pendugaan heritabilitas berdasarkan plot lebih 
rendah dibandingkan heritabilitas berdasarkan 
rerata . Pada heritabilitas berdasarkan rerata, 
komponen ragam galat dibagi dengan jumlah 
ulangan, sehingga nilai ragam fenotipe menjadi 
lebih kecil dari berdasarkan plot. Pendekatan 
entry-mean basis dapat memberikan hasil yang 
lebih baik untuk pendugaan heritabilitas karena 
pendugaan ragam genotipe yang lebih terperinci 
(Schmidt et al., 2019).
 Pada penelitian ini,  komponen tandan memiliki 
nilai heritabilitas plot basis relatif tinggi (0,71-0,82), 

sedangkan komponen hasil  dan vegetatif memiliki 
heritabilitas moderat (0,25-0,65). Heritabilitas  hasil, 
komponen tandan, dan vegetatif telah banyak diteliti 
dan menunjukkan hasil yang sama (Constantin et al., 
2017; Gomes Junior et al., 2021; Tupaz-Vera et al., 
2023). Pada penelitian ini karakter indeks tandan 
memiliki heritabilitas yang sangat rendah (0,057). 
Hasil ini sangat berbeda dengan Fadila et al. (2016) 
yang melaporkan heritabilitas indeks tandan pada 
berbagai sumber daya genetic  berkisar antara 9-
72%. Perbedaan ini terjadi karena penelitian ini 
menggunakan progeni hasil persilangan antara 
tetua-tetua yang telah mengalami seleksi sehingga 
keragamannya rendah. 

PRLPMMiTODMIBMBdb

Sumber 

Keragaman

*1482,34**73,860,930,260,401,924Ulangan

*1059,17**64,40**12,62**5,18**3,82**9,4220Progeni

783,54**77,17**6,74**2,460,531,306Female (F)

509,78**54,08**10,73**5,85**6,20**11,5910Male (M)

180,7012,190,280,160,151,874F x M

455,337,220,990,380,441,9480Galat

3,974,903,230,7810,191,66KK (%)

239,118,292,400,640,070,09

17,077,681,841,051,124,63

0,003,020,000,000,000,00

736,3329,005,182,051,616,64

0,350,650,820,820,740,71

0,730,900,960,960,930,93

Pendugaan Nilai Daya Gabung

 BJ5686D merupakan tetua betina yang memiliki 
nilai daya gabung umum terbaik pada  jumlah tandan, 
tandan buah segar, dan hasil  CPO. Tetua ini dapat 
digunakan untuk membentuk hibrida yang memiliki 
ukuran tandan dan hasil  CPO yang tinggi. Tetua 
BJ5678D memiliki daya gabung umum yang baik pada  
rera ta bera t  tandan,  mesokarp /buah,  dan 
minyak/mesokarp. Tetua ini dapat digunakan untuk 
menghasilkan hibrida yang memiliki berat tandan dan 
oil related trait yang baik. Tetua BJ5633D memiliki 
daya gabung umum yang baik pada  laju pertumbuhan 
meninggi dan indeks tandan, sedangkan tetua 
BJ5626D memiliki penggabungan umum yang baik 
pada  panjang rachis. BJ5633D dan BJ566D dapat 

dimanfaatkan pada siklus pemuliaan berikutnya untuk 
menghasilkan hibrida yang memiliki karakter kompak. 
Tetua dura yang digunakan dalam penelitian ini 
berasal dari  persilangan antara tetua-tetua terbaik 
RRS siklus ke-2 yang dikenal memiliki daya gabung 
terbaik pada  tandan buah segar, mesokarp/buah dan 
minyak/tandan.
 AP141T memiliki daya gabung  umum yang baik 
pada  rerata berat tandan, int i /buah, dan 
minyak/mesokarp kering. AP141T merupakan 
keturunan origin Binga yang memiliki keunggulan 
ketebalan mesokarp, kandungan minyak/mesokarp 
kering, dan minyak/tandan (Yenni et al., 2002). Hal 
serupa juga dilaporkan oleh Lim et al. (2003)  yang 
mengatakan bahwa progeni DxP keturunan Binga 
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Hasil analisis situs restriksi menunjukkan bahwa SNP1 
dan SNP3 antara sekuens 53P1 dan 57P1 tidak 
dikenali oleh enzim restriksi. Berbeda dengan SNP2 
pada sekuens 57P1 dikenali oleh enzim restriksi DsaI 
dan BstDSI, sedangkan pada sekuens 53P1 tidak 
dikenali oleh enzim restriksi. Penelitian ini hanya 
mencapai tahap analisis situs restriksi secara in silico 
dan belum melanjutkan ke tahap in vitro. Hittalmani et 
al., (1995) menggunakan enzim restriksi HaeIII untuk 
membedakan antara padi yang tahan dan rentan 
terhadap penyakit bIast berdasarkan perbedaan SNP 
pada gen Pi-2(t) (gen utama resistensi terhadap blast). 
Dengan menggunakan metode PCR, hasil digesti dari 
enzim restriksi HaeIII tersebut divisualisasikan 
menggunakan gel elektroforesis seperti pada Gambar 
8. Kedepannya, SNP2 mungkin dapat dikembangkan 
sebagai kandidat marka RFLP untuk membedakan 
DxP tahan dan rentan terhadap Ganoderma.

KESIMPULAN
 Perbedaan SNP yang diperoleh dari penelitian ini 
menyebabkan perubahan asam amino namun tidak 
sampai menyebabkan stop kodon. Hasil validasi 
menggunakan primer SNAP pada gen Laccase-24 
menunjukkan bahwa ketiga progeni DxP populasi A, B, 
dan C relatif memiliki karakteristik alel moderat tahan 
terhadap Ganoderma. Analisis restriksi pada situs gen 
Laccase-24 memiliki potensi untuk pengembangan 
marka ketahanan terhadap Ganoderma. Kedepannya, 
diperlukan sekuensing pada daerah elemen regulator 
dari gen EgLCC24 untuk mengetahui apakah terdapat 
polimorfisme, sehingga dapat dikembangkan lebih 
lanjut sebagai kandidat marka ketahanan kelapa sawit 
terhadap G. boninense.
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Tabel 2. Sumber keragaman pengaruh progeni dan tetua pada karakter hasil 
Tabel 2. Sources of variation in the influence of progeny and parents on production trait

Tabel 3. Sumber keragaman pengaruh progeni dan tetua pada komponen tandan
Tabel 3. Sources of variation in the influence of progeny and parents on bunch trait

Keterangan: *berpengaruh nyata p<0.05, JT (jumlah tandan), TBS (tandan buah segar), RBT (rerata berat 
tandan), CPO (hasil  CPO) , BI (indeks tandan).
Abbrevation: *significant at p<0.5, JT (bunch number), TBS (fresh fruiit bunch), RBT (average bunch weight), CPO 
(production of CPO), BI (bunch index).

Keterangan: ** berpengaruh nyata p < 0.01, MB (mesokarp/buah), IB (inti/buah), ODM (minyak/mesokarp kering), 
MiT (minyak/tandan), LPM (laju pertumbuhan meninggi), PR (panjang rachis).
Abbrevation: **significant at p<0.01, MB (mesocarp to fruit), IB (kernel to fruit), ODM (oil to dry mesocarp), MiT (oil to 
bunch), LPM (height increment), PR (rachis length).

BICPORBTTBSJTDbSumber Keragaman

*0,0051,92*2,221175,97*11,134Ulangan

0,002*2,34*2,22*1116,16*7,0620Progeni

0,001*1,83*3,18*1404,72*7,146Female (F)

0,003*1,83*1,67*1161,71*7,9010Male (M)

0,0000,310,39194,511,064F x M

0,0020,780,87509,252,3280Galat

7,40011,725,9010,9011,21KK (%)

000,48101,630,68

00.210,1164,550,89

000,000,000,00

0,0021,171,50688,444,16

0,0570,340,400,240,38

0,230,720,770,610,75

 Seleksi akan lebih efektif jika karakter yang 
diuji memiliki nilai heritabilitas yang tinggi. 
Pendugaan heritabilitas berdasarkan plot lebih 
rendah dibandingkan heritabilitas berdasarkan 
rerata . Pada heritabilitas berdasarkan rerata, 
komponen ragam galat dibagi dengan jumlah 
ulangan, sehingga nilai ragam fenotipe menjadi 
lebih kecil dari berdasarkan plot. Pendekatan 
entry-mean basis dapat memberikan hasil yang 
lebih baik untuk pendugaan heritabilitas karena 
pendugaan ragam genotipe yang lebih terperinci 
(Schmidt et al., 2019).
 Pada penelitian ini,  komponen tandan memiliki 
nilai heritabilitas plot basis relatif tinggi (0,71-0,82), 

sedangkan komponen hasil  dan vegetatif memiliki 
heritabilitas moderat (0,25-0,65). Heritabilitas  hasil, 
komponen tandan, dan vegetatif telah banyak diteliti 
dan menunjukkan hasil yang sama (Constantin et al., 
2017; Gomes Junior et al., 2021; Tupaz-Vera et al., 
2023). Pada penelitian ini karakter indeks tandan 
memiliki heritabilitas yang sangat rendah (0,057). 
Hasil ini sangat berbeda dengan Fadila et al. (2016) 
yang melaporkan heritabilitas indeks tandan pada 
berbagai sumber daya genetic  berkisar antara 9-
72%. Perbedaan ini terjadi karena penelitian ini 
menggunakan progeni hasil persilangan antara 
tetua-tetua yang telah mengalami seleksi sehingga 
keragamannya rendah. 

PRLPMMiTODMIBMBdb

Sumber 

Keragaman

*1482,34**73,860,930,260,401,924Ulangan

*1059,17**64,40**12,62**5,18**3,82**9,4220Progeni

783,54**77,17**6,74**2,460,531,306Female (F)

509,78**54,08**10,73**5,85**6,20**11,5910Male (M)

180,7012,190,280,160,151,874F x M

455,337,220,990,380,441,9480Galat

3,974,903,230,7810,191,66KK (%)

239,118,292,400,640,070,09

17,077,681,841,051,124,63

0,003,020,000,000,000,00

736,3329,005,182,051,616,64

0,350,650,820,820,740,71

0,730,900,960,960,930,93

Pendugaan Nilai Daya Gabung

 BJ5686D merupakan tetua betina yang memiliki 
nilai daya gabung umum terbaik pada  jumlah tandan, 
tandan buah segar, dan hasil  CPO. Tetua ini dapat 
digunakan untuk membentuk hibrida yang memiliki 
ukuran tandan dan hasil  CPO yang tinggi. Tetua 
BJ5678D memiliki daya gabung umum yang baik pada  
rera ta bera t  tandan,  mesokarp /buah,  dan 
minyak/mesokarp. Tetua ini dapat digunakan untuk 
menghasilkan hibrida yang memiliki berat tandan dan 
oil related trait yang baik. Tetua BJ5633D memiliki 
daya gabung umum yang baik pada  laju pertumbuhan 
meninggi dan indeks tandan, sedangkan tetua 
BJ5626D memiliki penggabungan umum yang baik 
pada  panjang rachis. BJ5633D dan BJ566D dapat 

dimanfaatkan pada siklus pemuliaan berikutnya untuk 
menghasilkan hibrida yang memiliki karakter kompak. 
Tetua dura yang digunakan dalam penelitian ini 
berasal dari  persilangan antara tetua-tetua terbaik 
RRS siklus ke-2 yang dikenal memiliki daya gabung 
terbaik pada  tandan buah segar, mesokarp/buah dan 
minyak/tandan.
 AP141T memiliki daya gabung  umum yang baik 
pada  rerata berat tandan, int i /buah, dan 
minyak/mesokarp kering. AP141T merupakan 
keturunan origin Binga yang memiliki keunggulan 
ketebalan mesokarp, kandungan minyak/mesokarp 
kering, dan minyak/tandan (Yenni et al., 2002). Hal 
serupa juga dilaporkan oleh Lim et al. (2003)  yang 
mengatakan bahwa progeni DxP keturunan Binga 
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Hasil analisis situs restriksi menunjukkan bahwa SNP1 
dan SNP3 antara sekuens 53P1 dan 57P1 tidak 
dikenali oleh enzim restriksi. Berbeda dengan SNP2 
pada sekuens 57P1 dikenali oleh enzim restriksi DsaI 
dan BstDSI, sedangkan pada sekuens 53P1 tidak 
dikenali oleh enzim restriksi. Penelitian ini hanya 
mencapai tahap analisis situs restriksi secara in silico 
dan belum melanjutkan ke tahap in vitro. Hittalmani et 
al., (1995) menggunakan enzim restriksi HaeIII untuk 
membedakan antara padi yang tahan dan rentan 
terhadap penyakit bIast berdasarkan perbedaan SNP 
pada gen Pi-2(t) (gen utama resistensi terhadap blast). 
Dengan menggunakan metode PCR, hasil digesti dari 
enzim restriksi HaeIII tersebut divisualisasikan 
menggunakan gel elektroforesis seperti pada Gambar 
8. Kedepannya, SNP2 mungkin dapat dikembangkan 
sebagai kandidat marka RFLP untuk membedakan 
DxP tahan dan rentan terhadap Ganoderma.

KESIMPULAN
 Perbedaan SNP yang diperoleh dari penelitian ini 
menyebabkan perubahan asam amino namun tidak 
sampai menyebabkan stop kodon. Hasil validasi 
menggunakan primer SNAP pada gen Laccase-24 
menunjukkan bahwa ketiga progeni DxP populasi A, B, 
dan C relatif memiliki karakteristik alel moderat tahan 
terhadap Ganoderma. Analisis restriksi pada situs gen 
Laccase-24 memiliki potensi untuk pengembangan 
marka ketahanan terhadap Ganoderma. Kedepannya, 
diperlukan sekuensing pada daerah elemen regulator 
dari gen EgLCC24 untuk mengetahui apakah terdapat 
polimorfisme, sehingga dapat dikembangkan lebih 
lanjut sebagai kandidat marka ketahanan kelapa sawit 
terhadap G. boninense.
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memiliki kandungan minyak/tandan yang lebih banyak 
karena rendahnya serat dalam mesokarp/buah. Tetua 

AP141T sangat baik digunakan untuk menghasilkan 
varietas dengan oil related trait yang baik.

Tabel 4. Daya gabung umum tetua dura dan tenera pada r hasil  dan vegetatif, dan komponen tandan
Tabel 4. General combining ability of dura and tenera parents on production, vegetative, and bunch trait

MiTODMIBMBPRLPMCPORBTTBSJTTetua

Female

-0,601-0,5580,124-0,116-15,990-1,379-0,288-0,437-5,454-0,044BJ5626D

-1,489-0,7040,053-0,065-6,779-2,634-0,326-0,170-2,052-0,087BJ5633D

0,4830,4850,152-0,1230,104-0,562-0,138-0,054-3,970-0,324BJ5634D

0,1300,346-0,053-0,030-4,258-1,562-0,324-0,111-8,190-0,390BJ5636D

0,8150,313-0,1230,137-0,7860,4980,269-0,0703,7210,167BJ5674D

1,1910,115-0,1470,1387,0301,4360,2930,8552,400-0,304BJ5678D

-0,782-0,0700,0420,00216,0733,1530,330-0,14610,1810,837BJ5686D

Male

0,3770,090-0,266-0,982-0,263-1,3820,182-0,1812,4960,137BJ5820T

1,4340,604-0,5580,664-0,9180,5670,527-0,2585,3370,667BJ5821T

1,4790,483-1,8383,258-0,830-0,9400,466-0,1803,8580,409BJ5817T

1,8771,019-0,9962,0710,1020,1200,188-0,176-0,473-0,254BJ5819T

-1,110-0,7980,300-0,954-1,740-1,5820,065-0,0375,2130,390BJ5823T

-1,408-1,266-0,231-0,631-2,988-0,949-0,2290,0841,893-0,214BJ5824T

-0,856-0,4260,904-1,129-1,8460,6150,186-0,2247,4280,960BJ5825T

-0,514-0,3790,587-0,7472,4170,057-0,4670,263-8,549-0,630AP135T
0,0871,0050,991-0,3993,7072,751-0,4550,335-10,446-0,894AP142T

-0,5560,2930,825-0,1873,3190,889-0,3830,339-9,157-0,729AP139T

-0,0341,0840,998-0,4954,4203,044-0,4380,438-10,149-0,929AP141T

Keterangan: JT (jumlah tandan), RBT (rerata berat tandan), TBS (tandan buah segar), CPO (hasil  CPO), LPM 
(laju pertumbuhan meninggi), PR (panjang rachis), MB (mesokarp/buah), IB (inti/buah), ODM (minyak/mesokarp 
kering), MiT (minyak/tandan).
Abbrevation: JT (bunch number), TBS (fresh furit bunch), RBT (average bunch weight), CPO (production of CPO), 
LPM (height increment), PR (rachis lenght), MB (mesocarp to fruit), IB (kernel to fruit), ODM (oil to dry mesocarp), 
MiT (oil to bunch).

Gambar 1. Ketepatan dugaan model A (dengan pedigree) dan B (tanpa pedigree), tanpa cross-validation 
Figure 1. Prediction accuracy of models A (with pedigree) and B (without pedigree), without cross-validation
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 Pada pene l i t i an  i n i  ke tepa tan  dugaan 
mesokarp/buah rendah (0,21) walaupun memiliki 
heritabilitas yang tinggi  (0,93), karena diduga 
mesokarp/buah populasi training tidak representatif. 
Habyarimana (2016) melaporkan ketepatan dugaan 

menurun jika populasi pada training set tidak 
representatif. Selain itu, Zhang et al. (2017) 
melaporkan adanya perbedaan ketepatan dugaan 
karakter yang diamati pada dua lokasi, dengan kata 
lain lokasi pengujian juga mempengaruhi ketepatan 

minyak/mesokarp kering dan minyak/tandan. 
BJ5817T memiliki daya gabung umum yang baik 
pada  mesokarp/buah dan laju pertumbuhan 
meninggi. BJ5819T dan BJ5817T berasal dari 
rekombinasi origin LM13TxLM19T dengan RS3T. 
Populasi RS3T memiliki keunggulan pada  jumlah 
tandan dan tandan buah segar (Buntaran et al., 
2014). Kedua tetua ini dapat digunakan untuk 
menghas i l kan  h ib r i da  yang  memi l ik i  la ju 
pertumbuhan meninggi yang lambar dan oil related 
trait tinggi.

Ketepatan Dugaan Keragaan Hibrida

 Simulasi dugaan untested cross dilakukan melalui 
tiga model yaitu dugaan tanpa cross-validation, 
dengan data pedigree (pedigree-BLUP) (model A), 
dugaan tanpa data pedigree (model B), dan 2-fold 
cross-validation dengan data pedigree (model C). 
Dugaan keragaan progeni pada model A dan B 
menggunakan 21 progeni yang diuji, sedangkan pada 
model C, data dibagi 2 secara acak, yaitu sekitar 50% 
sebagai data latih (training set) dan sekitar 50% 
sebagai data uji (testing/validation set). Nilai dugaan 
diperoleh dari penjumlahan nilai rerata umum, nilai 
DGU tetua dura dan DGU tetua tenera.

 Ketepatan dugaan dinyatakan oleh nilai koefisien 
korelasi. Model A memiliki ketepatan dugaan lebih 
tinggi dari model B. Data pedigree dapat membantu 
memberikan informasi dari kerabat dalam menduga 
nilai genetik. Penggunaan data pedigree mampu 
meningkatkan ketepatan 5-15% (Bradford et al., 2019; 
Chu et al., 2019; Daetwyler et al., 2012). Ketepatan 
model A tertinggi terdapat pada  minyak/mesokarp 
kering dan terendah pada  indeks tandan. 
 Model 2-fold cross validation (Model C) merupakan 
simulasi dalam menduga untested cross. Ketepatan 
dugaan 2-fold pada  jumlah tandan, tandan buah 
segar, hasil  CPO, panjang rachis, inti/buah, 
minyak/mesokarp kering, dan minyak/tandan 
tergolong tinggi (>0.50), yang menunjukkan bahwa  
model yang digunakan cukup baik dan dapat 
digunakan  dalam menduga keragaan untested cross. 
Ketepatan dugaan umumnya lebih tinggi pada karakter 
yang memiliki heritabilitas tinggi. Heritabilitas tinggi 
menggambarkan keragaman  karakter lebih banyak 
disebabkan oleh faktor genetik. Model dugaan yang 
mempertimbangkan informasi genetik cenderung 
lebih tepat dalam menduga karakter-karakter 
dengan heritabilitas tinggi. Hal serupa juga 
ditemukan Zhang et al. (2017) pada percobaan multi-
lokasi,dengan  nilai heritabilitas mempengaruhi 
ketepatan dugaan setiap lokasi.

 BJ5825T memiliki daya gabung umum yang baik 
pada  jumlah tandan dan tandan buah segar. BJ5823T 
memiliki daya gabung  umum yang baik pada laju 
pertumbuhan meninggi dan indeks tandan. BJ5825T 
dan BJ5823T berasal dari rekombinasi origin 

LM2TxLM5T yang disilangkan dengan RS3T. Kedua 
tetua ini dapat dimanfaatkan dalam program 
pemuliaan berikutnya untuk perakitan varietas kompak 
yang memiliki jumlah tandan yang tinggi. BJ5819T 
m e m i l i k i  d a y a  g a b u n g  y a n g  b a i k  p a d a  
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Hasil analisis situs restriksi menunjukkan bahwa SNP1 
dan SNP3 antara sekuens 53P1 dan 57P1 tidak 
dikenali oleh enzim restriksi. Berbeda dengan SNP2 
pada sekuens 57P1 dikenali oleh enzim restriksi DsaI 
dan BstDSI, sedangkan pada sekuens 53P1 tidak 
dikenali oleh enzim restriksi. Penelitian ini hanya 
mencapai tahap analisis situs restriksi secara in silico 
dan belum melanjutkan ke tahap in vitro. Hittalmani et 
al., (1995) menggunakan enzim restriksi HaeIII untuk 
membedakan antara padi yang tahan dan rentan 
terhadap penyakit bIast berdasarkan perbedaan SNP 
pada gen Pi-2(t) (gen utama resistensi terhadap blast). 
Dengan menggunakan metode PCR, hasil digesti dari 
enzim restriksi HaeIII tersebut divisualisasikan 
menggunakan gel elektroforesis seperti pada Gambar 
8. Kedepannya, SNP2 mungkin dapat dikembangkan 
sebagai kandidat marka RFLP untuk membedakan 
DxP tahan dan rentan terhadap Ganoderma.

KESIMPULAN
 Perbedaan SNP yang diperoleh dari penelitian ini 
menyebabkan perubahan asam amino namun tidak 
sampai menyebabkan stop kodon. Hasil validasi 
menggunakan primer SNAP pada gen Laccase-24 
menunjukkan bahwa ketiga progeni DxP populasi A, B, 
dan C relatif memiliki karakteristik alel moderat tahan 
terhadap Ganoderma. Analisis restriksi pada situs gen 
Laccase-24 memiliki potensi untuk pengembangan 
marka ketahanan terhadap Ganoderma. Kedepannya, 
diperlukan sekuensing pada daerah elemen regulator 
dari gen EgLCC24 untuk mengetahui apakah terdapat 
polimorfisme, sehingga dapat dikembangkan lebih 
lanjut sebagai kandidat marka ketahanan kelapa sawit 
terhadap G. boninense.

ISSN 0853-196X
e-ISSN 2614-8889

Indonesian Oil Palm Research Institute

Vol. 31J. Pen.
Kelapa Sawit Hal. 1 - 69 Medan, April 2023 ISSN

0853 - 196XNo. 1

Terakreditasi Nomor : 21/E/KPT/2018

JURNAL
PENELITIAN KELAPA SAWIT
Volume 31   No.1,  April 2025



163 164

memiliki kandungan minyak/tandan yang lebih banyak 
karena rendahnya serat dalam mesokarp/buah. Tetua 

AP141T sangat baik digunakan untuk menghasilkan 
varietas dengan oil related trait yang baik.

Tabel 4. Daya gabung umum tetua dura dan tenera pada r hasil  dan vegetatif, dan komponen tandan
Tabel 4. General combining ability of dura and tenera parents on production, vegetative, and bunch trait

MiTODMIBMBPRLPMCPORBTTBSJTTetua

Female

-0,601-0,5580,124-0,116-15,990-1,379-0,288-0,437-5,454-0,044BJ5626D

-1,489-0,7040,053-0,065-6,779-2,634-0,326-0,170-2,052-0,087BJ5633D

0,4830,4850,152-0,1230,104-0,562-0,138-0,054-3,970-0,324BJ5634D

0,1300,346-0,053-0,030-4,258-1,562-0,324-0,111-8,190-0,390BJ5636D

0,8150,313-0,1230,137-0,7860,4980,269-0,0703,7210,167BJ5674D

1,1910,115-0,1470,1387,0301,4360,2930,8552,400-0,304BJ5678D

-0,782-0,0700,0420,00216,0733,1530,330-0,14610,1810,837BJ5686D

Male

0,3770,090-0,266-0,982-0,263-1,3820,182-0,1812,4960,137BJ5820T

1,4340,604-0,5580,664-0,9180,5670,527-0,2585,3370,667BJ5821T

1,4790,483-1,8383,258-0,830-0,9400,466-0,1803,8580,409BJ5817T

1,8771,019-0,9962,0710,1020,1200,188-0,176-0,473-0,254BJ5819T

-1,110-0,7980,300-0,954-1,740-1,5820,065-0,0375,2130,390BJ5823T

-1,408-1,266-0,231-0,631-2,988-0,949-0,2290,0841,893-0,214BJ5824T

-0,856-0,4260,904-1,129-1,8460,6150,186-0,2247,4280,960BJ5825T

-0,514-0,3790,587-0,7472,4170,057-0,4670,263-8,549-0,630AP135T
0,0871,0050,991-0,3993,7072,751-0,4550,335-10,446-0,894AP142T

-0,5560,2930,825-0,1873,3190,889-0,3830,339-9,157-0,729AP139T

-0,0341,0840,998-0,4954,4203,044-0,4380,438-10,149-0,929AP141T

Keterangan: JT (jumlah tandan), RBT (rerata berat tandan), TBS (tandan buah segar), CPO (hasil  CPO), LPM 
(laju pertumbuhan meninggi), PR (panjang rachis), MB (mesokarp/buah), IB (inti/buah), ODM (minyak/mesokarp 
kering), MiT (minyak/tandan).
Abbrevation: JT (bunch number), TBS (fresh furit bunch), RBT (average bunch weight), CPO (production of CPO), 
LPM (height increment), PR (rachis lenght), MB (mesocarp to fruit), IB (kernel to fruit), ODM (oil to dry mesocarp), 
MiT (oil to bunch).

Gambar 1. Ketepatan dugaan model A (dengan pedigree) dan B (tanpa pedigree), tanpa cross-validation 
Figure 1. Prediction accuracy of models A (with pedigree) and B (without pedigree), without cross-validation
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Akurasi Model Prediksi

Pedigree Without pedigree

 Pada pene l i t i an  i n i  ke tepa tan  dugaan 
mesokarp/buah rendah (0,21) walaupun memiliki 
heritabilitas yang tinggi  (0,93), karena diduga 
mesokarp/buah populasi training tidak representatif. 
Habyarimana (2016) melaporkan ketepatan dugaan 

menurun jika populasi pada training set tidak 
representatif. Selain itu, Zhang et al. (2017) 
melaporkan adanya perbedaan ketepatan dugaan 
karakter yang diamati pada dua lokasi, dengan kata 
lain lokasi pengujian juga mempengaruhi ketepatan 

minyak/mesokarp kering dan minyak/tandan. 
BJ5817T memiliki daya gabung umum yang baik 
pada  mesokarp/buah dan laju pertumbuhan 
meninggi. BJ5819T dan BJ5817T berasal dari 
rekombinasi origin LM13TxLM19T dengan RS3T. 
Populasi RS3T memiliki keunggulan pada  jumlah 
tandan dan tandan buah segar (Buntaran et al., 
2014). Kedua tetua ini dapat digunakan untuk 
menghas i l kan  h ib r i da  yang  memi l ik i  la ju 
pertumbuhan meninggi yang lambar dan oil related 
trait tinggi.

Ketepatan Dugaan Keragaan Hibrida

 Simulasi dugaan untested cross dilakukan melalui 
tiga model yaitu dugaan tanpa cross-validation, 
dengan data pedigree (pedigree-BLUP) (model A), 
dugaan tanpa data pedigree (model B), dan 2-fold 
cross-validation dengan data pedigree (model C). 
Dugaan keragaan progeni pada model A dan B 
menggunakan 21 progeni yang diuji, sedangkan pada 
model C, data dibagi 2 secara acak, yaitu sekitar 50% 
sebagai data latih (training set) dan sekitar 50% 
sebagai data uji (testing/validation set). Nilai dugaan 
diperoleh dari penjumlahan nilai rerata umum, nilai 
DGU tetua dura dan DGU tetua tenera.

 Ketepatan dugaan dinyatakan oleh nilai koefisien 
korelasi. Model A memiliki ketepatan dugaan lebih 
tinggi dari model B. Data pedigree dapat membantu 
memberikan informasi dari kerabat dalam menduga 
nilai genetik. Penggunaan data pedigree mampu 
meningkatkan ketepatan 5-15% (Bradford et al., 2019; 
Chu et al., 2019; Daetwyler et al., 2012). Ketepatan 
model A tertinggi terdapat pada  minyak/mesokarp 
kering dan terendah pada  indeks tandan. 
 Model 2-fold cross validation (Model C) merupakan 
simulasi dalam menduga untested cross. Ketepatan 
dugaan 2-fold pada  jumlah tandan, tandan buah 
segar, hasil  CPO, panjang rachis, inti/buah, 
minyak/mesokarp kering, dan minyak/tandan 
tergolong tinggi (>0.50), yang menunjukkan bahwa  
model yang digunakan cukup baik dan dapat 
digunakan  dalam menduga keragaan untested cross. 
Ketepatan dugaan umumnya lebih tinggi pada karakter 
yang memiliki heritabilitas tinggi. Heritabilitas tinggi 
menggambarkan keragaman  karakter lebih banyak 
disebabkan oleh faktor genetik. Model dugaan yang 
mempertimbangkan informasi genetik cenderung 
lebih tepat dalam menduga karakter-karakter 
dengan heritabilitas tinggi. Hal serupa juga 
ditemukan Zhang et al. (2017) pada percobaan multi-
lokasi,dengan  nilai heritabilitas mempengaruhi 
ketepatan dugaan setiap lokasi.

 BJ5825T memiliki daya gabung umum yang baik 
pada  jumlah tandan dan tandan buah segar. BJ5823T 
memiliki daya gabung  umum yang baik pada laju 
pertumbuhan meninggi dan indeks tandan. BJ5825T 
dan BJ5823T berasal dari rekombinasi origin 

LM2TxLM5T yang disilangkan dengan RS3T. Kedua 
tetua ini dapat dimanfaatkan dalam program 
pemuliaan berikutnya untuk perakitan varietas kompak 
yang memiliki jumlah tandan yang tinggi. BJ5819T 
m e m i l i k i  d a y a  g a b u n g  y a n g  b a i k  p a d a  

Dugaan Nilai Daya Gabung dan Keragaan Progeni DxT Kelapa Sawit (Elaeis guineensis Jacq.)1 1Sobir , Annisa Fadhilah Sitepu*, dan Willy Bayuardi Suwarno
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Hasil analisis situs restriksi menunjukkan bahwa SNP1 
dan SNP3 antara sekuens 53P1 dan 57P1 tidak 
dikenali oleh enzim restriksi. Berbeda dengan SNP2 
pada sekuens 57P1 dikenali oleh enzim restriksi DsaI 
dan BstDSI, sedangkan pada sekuens 53P1 tidak 
dikenali oleh enzim restriksi. Penelitian ini hanya 
mencapai tahap analisis situs restriksi secara in silico 
dan belum melanjutkan ke tahap in vitro. Hittalmani et 
al., (1995) menggunakan enzim restriksi HaeIII untuk 
membedakan antara padi yang tahan dan rentan 
terhadap penyakit bIast berdasarkan perbedaan SNP 
pada gen Pi-2(t) (gen utama resistensi terhadap blast). 
Dengan menggunakan metode PCR, hasil digesti dari 
enzim restriksi HaeIII tersebut divisualisasikan 
menggunakan gel elektroforesis seperti pada Gambar 
8. Kedepannya, SNP2 mungkin dapat dikembangkan 
sebagai kandidat marka RFLP untuk membedakan 
DxP tahan dan rentan terhadap Ganoderma.

KESIMPULAN
 Perbedaan SNP yang diperoleh dari penelitian ini 
menyebabkan perubahan asam amino namun tidak 
sampai menyebabkan stop kodon. Hasil validasi 
menggunakan primer SNAP pada gen Laccase-24 
menunjukkan bahwa ketiga progeni DxP populasi A, B, 
dan C relatif memiliki karakteristik alel moderat tahan 
terhadap Ganoderma. Analisis restriksi pada situs gen 
Laccase-24 memiliki potensi untuk pengembangan 
marka ketahanan terhadap Ganoderma. Kedepannya, 
diperlukan sekuensing pada daerah elemen regulator 
dari gen EgLCC24 untuk mengetahui apakah terdapat 
polimorfisme, sehingga dapat dikembangkan lebih 
lanjut sebagai kandidat marka ketahanan kelapa sawit 
terhadap G. boninense.
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Tabel 6. Ketepatan dugaan pada 2-fold cross validation
Table 6. Prediction accuracy in 2-fold cross validation

Keterangan: JT (jumlah tandan), RBT (rerata berat tandan), TBS (tandan buah segar), CPO (hasil  CPO), LPM 
(laju pertumbuhan meninggi), PR (panjang rachis), MB (mesokarp/buah), IB (inti/buah), ODM (minyak/mesokarp 
kering), MiT (minyak/tandan).
Abbrevation: JT (bunch number), TBS (fresh furit bunch), RBT (average bunch weight), CPO (production of CPO), 
LPM (height increment), PR (rachis lenght), MB (mesocarp to fruit), IB (kernel to fruit), ODM (oil to dry mesocarp), 
MiT (oil to bunch).

dugaan karakter yang diamati. Ketepatan dugaan 
dapat ditingkatkan dengan menambah jumlah 
ulangan, individu yang diamati, atau menggunakan 

marka molekuler kedalam model dugaan (Alemu et al., 
2024; Guarini et al., 2018; Hernández-Bautista et al., 
2020).

RerataFold 2Fold 1Karakter

0,520,570,47JT

0,610,610,60TBS

0,370,330,41RBT

0,650,600,70CPO

0,390,360,41LPM

0,770,710,82PR

0,21-0,080,50MB

0,880,940,81IB

0,730,590,86ODM

0,680,450,90MiT

KESIMPULAN

1. Ragam aditif tetua betina lebih tinggi dari tetua 
jantan pada karakter yang berkaitan dengan 
ukuran dan berat buah, sedangkan tetua tenera 
memiliki ragam aditif yang lebih tinggi pada  jumlah 
tandan dan hasil  minyak. 

2. BJ5686D, BJ5678D, BJ5633D, BJ5626D, AP141T, 
BJ5825T, BJ5823T, BJ5819T, BJ5817T terpilih 
sebagai tetua yang memiliki daya gabung umum 
yang baik pada karakter-karakter yang diamati. 
Keragaman non-aditif tidak muncul pada progeni 
yang diuji sehingga daya gabung khusus dapat 
diabaikan.

3. Ketepatan dugaan Model C menggambarkan 
simulasi dugaan keragaan untested cross. 
Ketepatan dugaan cukup tinggi pada  jumlah 

tandan, hasil  tandan buah segar, hasil  CPO, 
panjang rachis, inti/buah, minyak/mesokarp kering, 
dan minyak/tandan (>0,50).
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Hasil analisis situs restriksi menunjukkan bahwa SNP1 
dan SNP3 antara sekuens 53P1 dan 57P1 tidak 
dikenali oleh enzim restriksi. Berbeda dengan SNP2 
pada sekuens 57P1 dikenali oleh enzim restriksi DsaI 
dan BstDSI, sedangkan pada sekuens 53P1 tidak 
dikenali oleh enzim restriksi. Penelitian ini hanya 
mencapai tahap analisis situs restriksi secara in silico 
dan belum melanjutkan ke tahap in vitro. Hittalmani et 
al., (1995) menggunakan enzim restriksi HaeIII untuk 
membedakan antara padi yang tahan dan rentan 
terhadap penyakit bIast berdasarkan perbedaan SNP 
pada gen Pi-2(t) (gen utama resistensi terhadap blast). 
Dengan menggunakan metode PCR, hasil digesti dari 
enzim restriksi HaeIII tersebut divisualisasikan 
menggunakan gel elektroforesis seperti pada Gambar 
8. Kedepannya, SNP2 mungkin dapat dikembangkan 
sebagai kandidat marka RFLP untuk membedakan 
DxP tahan dan rentan terhadap Ganoderma.

KESIMPULAN
 Perbedaan SNP yang diperoleh dari penelitian ini 
menyebabkan perubahan asam amino namun tidak 
sampai menyebabkan stop kodon. Hasil validasi 
menggunakan primer SNAP pada gen Laccase-24 
menunjukkan bahwa ketiga progeni DxP populasi A, B, 
dan C relatif memiliki karakteristik alel moderat tahan 
terhadap Ganoderma. Analisis restriksi pada situs gen 
Laccase-24 memiliki potensi untuk pengembangan 
marka ketahanan terhadap Ganoderma. Kedepannya, 
diperlukan sekuensing pada daerah elemen regulator 
dari gen EgLCC24 untuk mengetahui apakah terdapat 
polimorfisme, sehingga dapat dikembangkan lebih 
lanjut sebagai kandidat marka ketahanan kelapa sawit 
terhadap G. boninense.
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Tabel 6. Ketepatan dugaan pada 2-fold cross validation
Table 6. Prediction accuracy in 2-fold cross validation

Keterangan: JT (jumlah tandan), RBT (rerata berat tandan), TBS (tandan buah segar), CPO (hasil  CPO), LPM 
(laju pertumbuhan meninggi), PR (panjang rachis), MB (mesokarp/buah), IB (inti/buah), ODM (minyak/mesokarp 
kering), MiT (minyak/tandan).
Abbrevation: JT (bunch number), TBS (fresh furit bunch), RBT (average bunch weight), CPO (production of CPO), 
LPM (height increment), PR (rachis lenght), MB (mesocarp to fruit), IB (kernel to fruit), ODM (oil to dry mesocarp), 
MiT (oil to bunch).

dugaan karakter yang diamati. Ketepatan dugaan 
dapat ditingkatkan dengan menambah jumlah 
ulangan, individu yang diamati, atau menggunakan 

marka molekuler kedalam model dugaan (Alemu et al., 
2024; Guarini et al., 2018; Hernández-Bautista et al., 
2020).

RerataFold 2Fold 1Karakter

0,520,570,47JT

0,610,610,60TBS

0,370,330,41RBT

0,650,600,70CPO

0,390,360,41LPM

0,770,710,82PR

0,21-0,080,50MB

0,880,940,81IB

0,730,590,86ODM

0,680,450,90MiT

KESIMPULAN

1. Ragam aditif tetua betina lebih tinggi dari tetua 
jantan pada karakter yang berkaitan dengan 
ukuran dan berat buah, sedangkan tetua tenera 
memiliki ragam aditif yang lebih tinggi pada  jumlah 
tandan dan hasil  minyak. 

2. BJ5686D, BJ5678D, BJ5633D, BJ5626D, AP141T, 
BJ5825T, BJ5823T, BJ5819T, BJ5817T terpilih 
sebagai tetua yang memiliki daya gabung umum 
yang baik pada karakter-karakter yang diamati. 
Keragaman non-aditif tidak muncul pada progeni 
yang diuji sehingga daya gabung khusus dapat 
diabaikan.

3. Ketepatan dugaan Model C menggambarkan 
simulasi dugaan keragaan untested cross. 
Ketepatan dugaan cukup tinggi pada  jumlah 

tandan, hasil  tandan buah segar, hasil  CPO, 
panjang rachis, inti/buah, minyak/mesokarp kering, 
dan minyak/tandan (>0,50).
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Hasil analisis situs restriksi menunjukkan bahwa SNP1 
dan SNP3 antara sekuens 53P1 dan 57P1 tidak 
dikenali oleh enzim restriksi. Berbeda dengan SNP2 
pada sekuens 57P1 dikenali oleh enzim restriksi DsaI 
dan BstDSI, sedangkan pada sekuens 53P1 tidak 
dikenali oleh enzim restriksi. Penelitian ini hanya 
mencapai tahap analisis situs restriksi secara in silico 
dan belum melanjutkan ke tahap in vitro. Hittalmani et 
al., (1995) menggunakan enzim restriksi HaeIII untuk 
membedakan antara padi yang tahan dan rentan 
terhadap penyakit bIast berdasarkan perbedaan SNP 
pada gen Pi-2(t) (gen utama resistensi terhadap blast). 
Dengan menggunakan metode PCR, hasil digesti dari 
enzim restriksi HaeIII tersebut divisualisasikan 
menggunakan gel elektroforesis seperti pada Gambar 
8. Kedepannya, SNP2 mungkin dapat dikembangkan 
sebagai kandidat marka RFLP untuk membedakan 
DxP tahan dan rentan terhadap Ganoderma.

KESIMPULAN
 Perbedaan SNP yang diperoleh dari penelitian ini 
menyebabkan perubahan asam amino namun tidak 
sampai menyebabkan stop kodon. Hasil validasi 
menggunakan primer SNAP pada gen Laccase-24 
menunjukkan bahwa ketiga progeni DxP populasi A, B, 
dan C relatif memiliki karakteristik alel moderat tahan 
terhadap Ganoderma. Analisis restriksi pada situs gen 
Laccase-24 memiliki potensi untuk pengembangan 
marka ketahanan terhadap Ganoderma. Kedepannya, 
diperlukan sekuensing pada daerah elemen regulator 
dari gen EgLCC24 untuk mengetahui apakah terdapat 
polimorfisme, sehingga dapat dikembangkan lebih 
lanjut sebagai kandidat marka ketahanan kelapa sawit 
terhadap G. boninense.
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Abstrak Kelapa sawit memerlukan pasokan nutrisi 
yang seimbang dan cukup untuk mencapai hasil yang 
optimal. Unsur-unsur seperti nitrogen (N) dan kalium 
(K) adalah makronutrien yang paling penting 
dibutuhkan oleh tanaman. Biaya aplikasi pupuk relatif 
tinggi, yang menimbulkan peluang dan tantangan 
dalam merakit bahan tanaman yang efisien dalam 
pemanfaatan nutrisi. Penelitian ini bertujuan untuk 
mengamati respons berbagai populasi tanaman 
kelapa sawit terhadap perlakuan aplikasi pupuk. 
Penelitian ini disusun menggunakan rancangan split-
split plot dengan tiga faktor: jenis pupuk [nitrogen (N1) 
dan kalium (N2)], dosis pupuk [0% (P0), 100% (P1), 
75% (P2), dan 50% (P3) dari dosis yang dianjurkan], 
dan bahan tanaman [populasi 1-6 (V1-V6)], diulang 
sebanyak enam kali. Perlakuan dengan rata-rata tinggi 
tanaman tertinggi diamati pada P2, dimana pupuk 
diaplikasikan sebesar 75% dari dosis yang dianjurkan. 
Sebaliknya, kombinasi jenis pupuk dan dosis terbaik 
diperoleh dari N1, yang mengacu pada tanaman yang 
diperlakukan dengan 75% pupuk nitrogen yang 
dianjurkan. Berdasarkan populasi yang digunakan, 
populasi V1 menunjukkan rata-rata tinggi tanaman 
terendah, berbeda signifikan dari populasi lainnya. 
Ketika mengamati populasi, rata-rata jumlah daun 
populasi V2 dan V6 berbeda signifikan dari yang lain 
dan memiliki rata-rata tertinggi. Namun, ketika 
mengamati interaksi dengan jenis pupuk, interaksi 
N2V6 yang melibatkan populasi enam yang 
diperlakukan dengan pupuk kalium menunjukkan rata-
rata jumlah daun tertinggi dan berbeda signifikan dari 
interaksi lainnya. Mengenai diameter batang, populasi 

V3, V2, V4, dan V6 memiliki rata-rata diameter batang 
terbesar dan berbeda signifikan dari V5 dan V1. 
Kombinasi perlakuan N2P2V6 (populasi enam yang 
diperlakukan dengan 75% pupuk kalium) dan N1P3V2 
(populasi dua yang diperlakukan dengan 50% pupuk 
nitrogen) memiliki rata-rata diameter batang terbesar, 
masing-masing 8,14 cm dan 8,07 cm, dan berbeda 
signifikan dari 46 interaksi lainnya. Di sisi lain, rata-rata 
diameter batang terkecil ditemukan pada tanaman 
dengan interaksi N2P3V1, yang berukuran 5,33 cm, 
dan berbeda signifikan dari 47 interaksi lainnya.

Kata Kunci: kelapa sawit, bibit, nutrisi, tinggi, daun, 
batang.

Abstract Oil palm requires a balanced and sufficient 
supply of nutrients to achieve optimal results. Elements 
such as nitrogen (N) and potassium (K) are the most 
essential macronutrients needed by the plant. The cost 
of fertilizer application is relatively high, which presents 
opportunities and challenges in assembling plant 
materials that are efficient in nutrient utilization. This 
research aims to investigate the responses of various 
populations of oil palm plants to fertilizer application 
treatments. The study was organized using a split-split 
plot design with three factors: fertilizer type [nitrogen 
(N1) and potassium (N2)], fertilizer dosage [0% (P0), 
100% (P1), 75% (P2), and 50% (P3) of the 
recommended dosage], and plant material [populations 
1-6 (V1-V6)], repeated six times. The treatment with the 
highest average plant height was observed in P2, 
where the fertilizer was applied at 75% of the 
recommended dosage. In contrast, the best fertilizer 
type and dosage combination was obtained from 
N1:P2, referring to plants treated with 75% of the 
recommended nitrogen fertilizer. Regarding the 
populations used, population V1 exhibited the lowest 
average plant height, significantly differing from other 
populations. When considering populations, the 
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Hasil analisis situs restriksi menunjukkan bahwa SNP1 
dan SNP3 antara sekuens 53P1 dan 57P1 tidak 
dikenali oleh enzim restriksi. Berbeda dengan SNP2 
pada sekuens 57P1 dikenali oleh enzim restriksi DsaI 
dan BstDSI, sedangkan pada sekuens 53P1 tidak 
dikenali oleh enzim restriksi. Penelitian ini hanya 
mencapai tahap analisis situs restriksi secara in silico 
dan belum melanjutkan ke tahap in vitro. Hittalmani et 
al., (1995) menggunakan enzim restriksi HaeIII untuk 
membedakan antara padi yang tahan dan rentan 
terhadap penyakit bIast berdasarkan perbedaan SNP 
pada gen Pi-2(t) (gen utama resistensi terhadap blast). 
Dengan menggunakan metode PCR, hasil digesti dari 
enzim restriksi HaeIII tersebut divisualisasikan 
menggunakan gel elektroforesis seperti pada Gambar 
8. Kedepannya, SNP2 mungkin dapat dikembangkan 
sebagai kandidat marka RFLP untuk membedakan 
DxP tahan dan rentan terhadap Ganoderma.

KESIMPULAN
 Perbedaan SNP yang diperoleh dari penelitian ini 
menyebabkan perubahan asam amino namun tidak 
sampai menyebabkan stop kodon. Hasil validasi 
menggunakan primer SNAP pada gen Laccase-24 
menunjukkan bahwa ketiga progeni DxP populasi A, B, 
dan C relatif memiliki karakteristik alel moderat tahan 
terhadap Ganoderma. Analisis restriksi pada situs gen 
Laccase-24 memiliki potensi untuk pengembangan 
marka ketahanan terhadap Ganoderma. Kedepannya, 
diperlukan sekuensing pada daerah elemen regulator 
dari gen EgLCC24 untuk mengetahui apakah terdapat 
polimorfisme, sehingga dapat dikembangkan lebih 
lanjut sebagai kandidat marka ketahanan kelapa sawit 
terhadap G. boninense.
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