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KEMURNIAN KETURUNAN MENGGUNAKAN MARKA SSR SEBAGAI
SISTEM KONTROL DAN SELEKSI DINI KELAPA SAWIT (Elaeis guineensis

JACQ.)

LEGITIMACY OF PROGENIES USING SSR MARKERS AS CONTROLLING
SYSTEM AND EARLIER SELECTION IN THE OIL PALM NURSERY (Elaeis

guineensis JACQ.)

Rokhana Faizah, Sri Wening, dan Abdul Razak Purba

ABSTRAK Analisis kemurnian keturunan hasil
persilangan pada program pemuliaan kelapa sawit
sangat diperlukan untuk menjamin benih yang
dihasilkan bermutu dan terkontrol. Persilangan yang
benar dan murni akan menghasilkan keturunan yang
memiliki perpaduan alel dari kedua tetuanya. Informasi
kemurnian keturunan hasil persilangan dapat
diperoleh dari analisis sidik jari DNA. Salah satu
metode analisis DNA yang digunakan adalah Simple
Sequence Repeats (SSR) yang diketahui memiliki
keunggulan untuk mendapatkan informasi alel per
individu dalam satu populasi dan efisien untuk
membedakan alel keturunan dan tetuanya. Tujuan
penelitian adalah untuk menganalisis kemurnian
keturunan 12 nomor penyerbukan di tahap pembibitan
kelapa sawit. Sebanyak 13 marka SSR yang telah
dieksplorasi pada genom kelapa sawit digunakan
dalam penelitian ini. Data genotipe berupa alel-alel
SSR dibaca dan dikuantitatifkan menggunakan
perangkat Gene Marker® versi 2.4.0 Soft Genetics®
LLC dan dianalisis berdasarkan Hukum Segregasi
Mendel. Berdasarkan pola pewarisan alel keturunan
dengan tetuanya, nomor penyerbukan H dapat
dinyatakan sesuai dengan Hukum Mendel, sedangkan
nomor penyerbukan A dan G terindikasi tidak sesuai
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dengan Hukum Mendel. Nilai probabilitas kemurnian
keturunan pada 9 nomor penyerbukan yang lainnya
adalah 0,031 dan 0,5. Analisis kemurnian keturunan
menggunakan marka SSR dapat dilakukan untuk
sistem kontrol kualitas hasil persilangan dan seleksi
dini di pembibitan kelapa sawit.

Kata kunci: kemurnian keturunan, SSR, sistem
kontrol, seleksi dini, bibit, Elaeis guineensis.

ABSTRACT Information of legitimacy of oil palm
progenies is important to guaranty the quality and to
control commercial seeds procedures. A true and
legitimate cross will produce progeny which has a
combination of their parent's allele. The information
could be obtained early in the nursery stage through
DNA fingerprinting analysis. Simple Sequence
Repeats (SSR) is one of DNA markers used for DNA
fingerprinting, since the marker system has advantages
to acquire information of allele per individual in
population and efficiency diverse allele of progeny and
their parents. The aim of the research is to obtain
legitimacy of 12 progenies analyzing in the oil palm
nursery stage. Thirteen SSR markers were used to
analyze 12 crossings number of oil palm. The
genotypes data by alleles of SSR inferred and
quantified using Gene Marker® Software version 2.4.0
Soft Genetics® LLC and analyzed based on Mendel's
Law of Segregation. The result showed based on
heredity pattern of progeny and their parent's allele that
progenies H were indicated genetically derived from
their known parents while progenies from A and G
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indicated as illegitimate crossing. Probability value for
legitimacy of progenies of 9 other crosses has 0.031
and 0.5. Legitimacy analysis of progeny using SSR
markers could be used to control the quality of crossing
material and earlier selection in the oil palm nursery.

Keywords: legitimacy of progeny, SSR, control
system, earlier selection, seedling, Elaeis guineensis.

PENDAHULUAN

Hasil persilangan pada program pemuliaan
memerlukan uji validitas kemurnian keturunan
sekaligus sebagai salah satu cara pengontrolan
kualitas persilangan yang dihasilkan. Informasi
validitas kemurnian genetik penting untuk menghindari
tingkat ketidakmurnian yang banyak dijumpai
sebelumnya pada benih-benih komersial (Soh et al.,
2009) maupun benih-benih pengujian pada kelapa
sawit. Selain itu juga, dapat dilakukan untuk
mengurangi potensi yang menyebabkan keturunan
terindikasi bukan berasal dari tetuanya, misal
penggunaan polen yang tidak sesuai, terjadi
kontaminasi polen lain dan penyerbukan sendiri yang
tidak terkontrol selama proses penyerbukan,
kesalahan dalam pelabelan di produksi benih atau
pembibitan, dan penanaman di lapangan (Corley,
2005; Thongthawee et al., 2010; Durrand-Gasselin et
al.,, 2009). Sistem kontrol dan seleksi dini untuk
analisis kemurnian keturunan hasil persilangan dapat
dilakukan sejak di pembibitan. Kegiatan tersebut akan
mempercepat program pemuliaan, yang biasanya
seleksi hasil persilangan berdasarkan segregasi
ketebalan cangkang dilakukan 3 tahun setelah tanam
(tst) di lapangan. Selain itu juga, sistem kontrol sejak di
pembibitan dapat menambah penggunaan luasan
lahan yang tersedia dan mempercepat proses seleksi
pohon program pemuliaan.

Pendekatan molekuler yang dapat dilakukan untuk
menguji kemurnian keturunan kelapa sawit adalah
analisis sidik jari DNA untuk mendukung program
pemuliaan tanaman (Corley, 2005; Thongthawee et
al., 2010; Durrand-Gasselin et al., 2009). Simple
Sequence Repeat (SSR) merupakan salah satu teknik
molekuler berbasis sidik jari DNA yang dapat
dimanfaatkan untuk mengidentifikasi kemurnian
keturunan terhadap informasi kedua tetuanya (Corley
dan Tinker, 2016; Bakoumé et al., 2011). Penerapan
teknik molekuler SSR pada analisis sidik jari DNA
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banyak digunakan pada tanaman jagung (Enoki et al.,
2002) dan kelapa sawit (Billote et al., 2005; Wening et
al., 2013; Abdullah et al., 2011). Keunggulan marka
SSR antara lain memiliki polimorfisme yang tinggi,
kodominan, dan efektif untuk membedakan populasi
yang tidak dipengaruhi interaksi genotipe dengan
lingkungan (Bilska dan Szczecifiska, 2016).
Keunggulan tersebut sangat mendukung analisis
kemurnian keturunan di mana diperlukan marka yang
mampu membedakan pola dan ukuran alel tetua
dengan keturunannya. Untuk itu, penelitian ini
diharapkan dapat menganalisis kemurnian keturunan
12 nomor penyerbukan yang berasal dari lokasi
pembibitan Marihat dan Aek Pancur pada Pusat
Penelitian Kelapa Sawit (PPKS).

BAHAN DAN METODE
Bahan

Penelitian dilaksanakan di Laboratorium Biologi
Molekuler Pusat Penelitian Kelapa Sawit (PPKS).
Bahan tanaman diperoleh dari hasil persilangan
program pemuliaan yang ditanam di kebun pembibitan
Marihat dan Aek Pancur PPKS. Sebanyak 123 bibit
contoh dari 12 nomor penyerbukan persilangan
digunakan pada penelitian ini (Tabel 1). Dalam
amplifikasi sekuen DNA, digunakan sebanyak 13
marka SSR yang merupakan perwakilan dari 13
kromosom kelapa sawit (Billote et al., 2005).

Metode

Analisis kemurnian keturunan kelapa sawit pada
tahap pembibitan dengan pendekatan marka
molekuler SSR membutuhkan beberapa informasi
penting. Tetua persilangan pada keturunan yang diuji
harus tersedia, karena informasi alel tetua yang
menjadi acuan dasar penentuan kemurnian keturunan.
Apabila tetua tidak dapat dianalisis karena pohon telah
mati, dapat dilakukan dengan polen tetua. Kedua, bibit
yang akan dijadikan contoh telah cukup diambil
daunnya tanpa mengganggu pertumbuhan bibit.
Ketiga, setiap bibit yang diambil diberi tanda untuk
keperluan verifikasi di lapangan.

Analisis kemurnian keturunan kelapa sawit
dilakukan dengan mengamati alel-alel genotipe tetua
dan keturunannya berdasarkan hukum Segregasi
Mendel. Bahan contoh atau sampel diambil dari daun
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yang sehat atau polen murni jika pohon tetua yang diuji
telah mati. Daun bibit contoh diperoleh pada fase
main nursery (MN) di pembibitan. Besaran contoh
yang digunakan adalah 50 mg daun atau 25 mg polen.
Stok DNA yang telah dihasilkan pada tahap ekstraksi
DNA genom digunakan untuk amplifikasi PCR-SSR.
Protokol dan proses amplifikasi PCR-SSR untuk
analisis kemurnian keturunan kelapa sawit mengacu
pada uraian Wening dan Yenni (2013) serta Faizah
dan Wening (2015).

Analisis Data

Data genotipe berupa alel-alel SSR dibaca dan
dikuantitatifkan menggunakan Gene Marker® versi
2.4.0 Soft Genetics® LLC. Analisis kemurnian
keturunan dilakukan dengan mengamati pola
segregasi keturunan berdasarkan informasi alel
tetuanya dengan mengikuti Hukum Segregasi Mendel.
Terdapat 3 kemungkinan hasil analisis kemurnian
keturunan, yaitu pola pewarisan alel keturunan dengan
tetuanya yang sesuai dengan informasi kedua
tetuanya, segregasi alel keturunan yang tidak sesuai
dengan alel tetuanya (Mendel et al., 1993), dan nilai
probabilitas ketidakmurnian keturunan kelapa sawit
(Durrand-Gasselin et al., 2009).

HASIL DAN PEMBAHASAN

Amplifikasi PCR-SSR menggunakan metode
bulking dan efisiensi biayanya

Produk amplifikasi PCR-SSR yang mengikutkan
primer universal M13 menunjukkan pola dan ukuran
alel yang mudah dibedakan antar individu, serta
penghematan biaya sekitar 33% karena
memungkinkan terjadinya penggabungan beberapa
jenis marka yang memiliki ukuran berbeda tanpa
menyebabkan gangguan pada amplifikasi alel.
Schuelke (2000) memaparkan bahwa protokol PCR-
SSR yang mengikutkan primer universal M13 pada 6
marka dapat menghemat $ 540-720 per lokus.

Penggabungan lebih dari satu marka dalam tulisan
ini disebut dengan istilah bulking. Hal yang perlu
diperhatikan dalam bulking adalah ukuran alel pada
setiap lokus untuk menghindari overlapping hasil
fragmen analisis. Pada penelitian ini, bulking dapat
dilakukan hingga 7 dan 9 marka per analisis fragmen.
Selain itu juga, hal lain adalah kisaran alel pada tiap

primer dan sekuen primer universal M13 yang
digunakan pada analisis PCR-SSR (Faizah dan
Wening, 2015). Sejalan dengan pendapat Ai et al.
(2012) yang menyebutkan bahwa penggabungan
antara beberapa label fluorosen pada marka yang
berbeda dapat mengamplifikasi alel dan ukuran alel
yang dapat dibedakan antar individu. Disamping itu,
keunggulan lain pada teknik ini adalah tingkat
keakuratan data genotipe dan kecepatan teknik
aplikasi (Culley et al., 2013), amplifikasi fragmen yang
luas (Ai et al., 2012), serta efisien pada biaya dan
waktu analisis (Corley, 2005; Schuelke, 2000).

Kuantifikasi Data Genotipe SSR

Fragmen DNA dalam bentuk profil elektroferogram
Gene Marker® versi 2.4.0 Soft Genetics® LLC
divisualisasikan pada Gambar 1 dan 2. Berdasarkan
profil elektroferogram produk PCR-SSR, kuantifikasi
data genotipe SSR dapat dilakukan dengan
menganalisis pola dan ukuran alel pada tetua dan
keturunannya, serta pola segregasi keturunan apakah
sesuai dengan informasi alel kedua tetuanya. Untuk
memudahkan membaca pola pewarisan alel, secara
teknis kedua tetua ditempatkan pada bagian atas dan
keturunan di urutan berikutnya. Adanya alel lain yang
berbeda atau segregasi alel keturunan yang tidak
sesuai dengan informasi kedua tetuanya,
menunjukkan bahwa keturunan tersebut tidak
mengikuti hukum Mendel (Gambar 1). Pada tetua G1
menunjukkan alel homozigot dengan ukuran 203 bp
dan tetua kedua G2 heterozigot dengan ukuran alel
203 dan 220 bp. Namun, alel pada keturunannya
terdapat alel 207 bp yang bukan berasal dari alel
tetuanya. Demikian juga keturunan pada nomor
penyerbukan D yang menunjukkan adanya ukuran alel
125 bp pada individu keturunannya. Sebaliknya,
Gambar 2 menyebutkan bahwa individu keturunan
pada nomor penyerbukan L memiliki alel-alel 304 dan
322 bp yang sesuai dengan kedua tetuanya. Pola
segregasi keturunan yang sesuai dengan informasi
alel kedua tetuanya menunjukkan bahwa keturunan
tersebut sesuai dengan Hukum Mendel (Gambar 2).

Pemilihan Marka SSR untuk Kemurnian Keturunan
Kelapa Sawit

Kombinasi 13 marka SSR menunjukkan 68 alel
dengan rata-rata 5,23 per lokus. Jumlah alel terendah
adalah 3 alel pada mEgCIR3213 dan tertinggi 9 alel
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Tabel 1. Nomor penyerbukan yang digunakan untuk analisis kemurnian keturunan.

Table 1. Crossing number is used to analyze legitimacy progenies.

No.  No. Serbuk Jumiah No.  No. Serbuk Jumlah
Contoh Pohon Contoh Pohon

1 A 10 7 G N
? ® 10 8 H 11
3 C 10 9 | 9
4 D 10 10 J 9
5 E 10 11 K 11
6 F 10 12 L 11

Total 123

pada mEgCIR0257. Ukuran dan jumlah alel per lokus
menunjukkan keunikan pada setiap lokus di 12 nomor
penyerbukan yang diuji. Riberio et al. (2010) yang
menyebutkan nilai yang kebetulan sama dengan hasil
penelitian ini, yaitu total alel menggunakan 13 marka
SSR adalah 68 alel dengan rerata 5,23 per lokus pada
10 populasi kelapa, sedangkan Perera et al. (2001)
menyebutkan total alel pada 8 marka SSR adalah 56
alel dengan rerata 7 alel per lokus. Kombinasi
beberapa marka SSR menghasilkan total alel dan
reratanya, tergantung dari marka tersebut
mengamplifikasi DNA contoh. Tidak ada ketentuan
khusus berapa jumlah marka dan individu keturunan
yang diuji, namun semakin banyak marka dan individu
keturunan yang diuji pada identifikasi kemurnian
keturunan, maka semakin tinggi tingkat kepercayaan
terhadap hasil yang diperoleh. Menurut Corley (2005),
Thongthawee et al. (2010), dan Durrand-Gasselin et al.
(2009) menyarankan 5 hingga 12 marka untuk
mengetahui tingkat kemurnian keturunan kelapa sawit.
Hal terpenting pada pemilihan jumlah marka yang
digunakan adalah satu set kombinasi marka tersebut
mampu membedakan alel pada masing-masing
individu (Durrand-Gasselin et al. 2009).

Dua dari 13 marka yang digunakan dapat
menunjukkan kemurnian keturunan pada 12 nomor
penyerbukan. Marka tersebut adalah mEgCIR3400
dan mEgCIR3555 dengan jumlah 4 alel per lokus atau
marka (Tabel 2). Marka mEgCIR0257, mEgCIR3775,
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mEgCIR0782, dan mEgCIR3213 menunjukkan alel
keturunan yang bukan berasal dari tetua secara
berurutan berjumlah 11, 3, 2, dan 2 macam nomor
penyerbukan dengan jumlah alel 9, 4, 8, dan 3 alel per
marka. Jumlah alel pada tiap lokus tidak berhubungan
dengan kemurnian keturunan.

Frekuensi Alel Tetua Berdasarkan Marka SSR

Analisis kemurnian keturunan kelapa sawit tidak
terlepas dari informasi alel tetuanya, yaitu dura dan
teneral/pisifera. Frekuensi alel pada tetua dura berkisar
antara 0,938-0,063 dengan tertinggi pada
mEgCIR3213, sedangkan terendah ditunjukkan oleh
marka mEgCIR0894, mEgCIR3400, mEgCIR2347,
dan mEgCIR3213 (Gambar 3). Frekuensi alel pada
tetua tenera memiliki kisaran tertinggi 0,778 pada
mEgCIR2149 dan mEgCIR3555, sedangkan terendah
hampir disetiap marka, yaitu dengan frekuensi alel
0,056. Jika dilihat lebih detail, sebaran alel pada tetua
dura memiliki frekuensi alel yang lebih tinggi
dibandingkan tetua tenera dengan jumlah alel pada
dura 2-3 alel per lokus dan tetua tenera menunjukkan
frekuensi alel yang beragam dengan intensitas 3-8 alel
per lokus. Pada frekuensi alel 0,2; tetua dura memiliki
jumlah lokus yang teramplifikasi lebih tinggi 21/9
(2,3%) dibandingkan tetua tenera yang 22/34 (0,64%).
Tingginya frekuensi alel pada tetua dura dimungkinkan
karena selfing pada beberapa generasi (Bakoumé et
al., 2007).
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Gambar 1. Visualisasi ukuran alel pada nomor penyerbukan G dan D menggunakan marka mEgCIR0894 dan
mEgCIR2224 yang menunjukkan indikasi bahwa keturunan bukan berasal dari kedua tetuanya.

Figure 1. Visualization of alleles size in crosses G and D using mEgCIR0894 and mEgCIR2224 markers that shown
the progeny indicated as illegitimate crossing.
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Gambar 2. Visualisasi ukuran alel pada tetua dan keturunan L dan H menggunakan marka mEgCIR3546 dan
mEgCIR3400 yang menunjukkan indikasi bahwa keturunan berasal dari kedua tetuanya.

Figure 2. Visualization of alleles size in crosses of L and H using mEgCIR3546 and mEgCIR3400 markers that
shown indicated genetically derived from their known parents.
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Tabel 2. Jumlah alel per lokus dan variasi ukuran alel (bp) pada 12 nomor penyerbukan persilangan kelapa sawit
menggunakan 13 marka SSR.

Table 2. Sum of alleles in each loci and variation of alleles size (bp) in the 12 oil palm crosses using 13 SSR

markers.
No.  Lokus SSR* JUaT;Th ukurz:fzzzr(bp) No. Lokus SSR* Ju:;lah ukur}a(:fzrlzr(bp)
1. mEgCIR0894 8 195,3 - 219,5 9. mEgCIR3555 4 140,0 — 155,2
2. mEgCIR2224 5 104,9 — 1244 10. mEgCIR3546 5 296,6 — 322,7
3. mEgCIR3400 4 156,7 — 162,8 11.  mEgCIR3433 4 258,8 — 264,4
4. mEgCIR3311 6 188,3 — 2051 12. mEgCIR0782 8 175,7 - 217,5
5. mEgCIR0257 9 293,3 — 312,7 13.  mEgCIR3213 3 108.3 — 113,9
6. mEgCIR2149 3 113,3 - 137,2 Rerata 5,23
7. mEgCIR2347 5 167,2 —172,5 Total 68
8. mEQCIR3775 4 187,1 — 2033 ) Billotte et al. 2005,
1
0,9 |
0,8 |
0,7 —
0,6 o .

Frekuensi alel

Dura

Tenera

Tetua persilangan

Gambar 3. Frekuensi alel per lokus tetua dura dan tenera pada 12 nomor penyerbukan persilangan.

Figure 3. Alleles frequency each loci in the dura and tenera parents in the 12 crosses.
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Pola pewarisan alel
keturunan

pada analisis kemurnian

Suatu keturunan dinyatakan murni apabila
genotipe yang dimiliki oleh individu-individu pada
keturunan tersebut menunjukkan pola pewarisan
alel dari tetuanya berdasarkan hukum segregasi
Mendel (Balding et al., 2007; Corley 2005; Mendel
et al., 1993). Hasil analisis menunjukkan bahwa
nomor penyerbukan H berasal dari kedua
tetuanya. Pada nomor penyerbukan J terdapat
fenomena segregasi alel keturunan yang tidak
sesuai dengan informasi kedua tetuanya, vyaitu
hanya 1 individu keturunan B20.1 pada lokus
mEgCIR0894, mEgCIR3311, mEgCIR2149,
mEgCIR3546, dan mEgCIR3433.

Menurut Thongthawee et al. (2010), apabila
terdapat satu individu yang memiliki alel yang tidak
sesuai dengan informasi alel tetua pada 1 atau 2
marka yang berbeda dengan marka lainnya, maka
individu tersebut diduga terjadi mutasi. Pendapat ini
diperkuat dengan individu tersebut yang tidak
terdeteksi berasal dari populasi yang lain (off-type).

Berdasarkan Buschiazzo dan Gemmell (2006),
daerah SSR pada genom eukariot dapat mengalami
mutasi lebih cepat antara 10-7-10-3 per lokus per
generasi dari marka lainnya. Sehingga, marka SSR
efektif dan efisien untuk mendeteksi daerah SSR
yang mengalami mutasi.

Berdasarkan data genotipe, hal yang
menyebabkan ketidakmurnian keturunan adalah alel
bapak yang tidak bersegregasi pada keturunannya
(misalnya ditemukan pada nomor penyerbukan A
dan G) dan segregasi alel keturunan tidak
berdasarkan Hukum Mendel |, vyaitu hukum
segregasi yang menyatakan bahwa setiap pasang
alel pada tetua akan diwariskan ke keturunannya
secara bebas (Mendel et al., 1993). Tingginya
ketidakmurnian keturunan yang ditunjukkan pada
beberapa marka dilaporkan Bakoumé ef al. (2011),
Thongthawee et al. (2010) yaitu identifikasi adanya
ketidakmurnian keturunan pada populasi kelapa
sawit dilakukan dengan membandingkan data
genotipe SSR yang dapat mendeteksi adanya off-
type pada suatu populasi.

Tabel 3. Analisis kemurnian keturunan pada 12 nomor penyerbukan persilangan program pemuliaan kelapa sawit.

Table 3. Legitimacy of progenies analysis in the 12 oil palm crosses.

No. seNrg,:‘k Lokus SSR mEgCIR0000 (Billotte et al. 2005) Kemg?.ian
0894 2224 3400 3311 0257 2149 2347 3775 3555 3546 3433 0782 3213 probabilitas

1 A v v v XX XX X v v v v XX XX XX Tidak murni

2 B v v v v XX v v X v v v v v 0,5

3 C \'% \% \% \% XX \% \% X \% \'% \% \'% \% 0,5

4 D \ \ \ % \% \Y \% \% \Y \% \Y \% 0,5

5 E v v v v v v v v v v v v 0,5

6 F v v v v XX v v v v v X v v 0,5

7 G XX XX \ \Y XX v X XX v XX v XX XX Tidak murni

8 H \ \ \ \Y \ \Y \ \Y \Y \ \Y \ \Y Murni

9 | v v v v X v v v v v v v v 0,5

10 J B20.1 v v B201 v B201 v v v B20.1 B20.1 v v 0,031

" K \ \ \ \% X \% \Y \Y \Y \Y \% \Y \% 0,5

12 L v v v v X v v v v v v v v 0,5

Keterangan: \/ = alel sesuai dengan kedua tetuanya; x = segregasi alel tidak sesuai dengan kedua tetuanya; xx = alel keturunan tidak

sesuai dengan alel kedua tetuanya.
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Nilai probabilitas kemurnian dan ketidakmurnian
keturunan

Analisis ketidakmurnian keturunan dapat dibuktikan
dengan segregasi atau pola pewarisan alel keturunan,
namun menurut Corley (2005) dan Durrand-Gasselin et

al. (2009), kemurnian keturunan kelapa sawit
merupakan nilai probabilitas dan sulit dibuktikan.
Pendapat ini menguatkan hasil penelitan bahwa

terdapat dugaan faktor lain selain dari segregasi alel dan
kontaminasi polen pada kemurnian keturunan kelapa
sawit. Durrand-Gasselin et al. (2009) menyebutkan
perhitungan nilai probabilitas pada beberapa marka
yang digunakan adalah (1/2)"n dimana n adalah jumlah
marka yang menunjukkan individu keturunan tidak
mengikuti Hukum Segregasi Mendel. Berdasarkan
perhitungan tersebut yang berasumsi bahwa alel
keturunan yang berbeda dengan alel tetua tidak berlaku,
maka nilai probabilitas pada 9 nomor penyerbukan
adalah 0,5 kecuali nomor penyerbukan J yang mencapai
0,031 (Tabel 3). Semakin rendah nilai probabilitas
segregasi alel yang tidak sesuai dengan kedua tetuanya
pada suatu populasi, maka semakin besar tingkat
ketidakmurnian keturunan. Dengan kata lain, analisis
kemurnian keturunan dapat berlaku apabila nilai
probabilitas mendekati 1 (satu) dan ketidakmurnian
mendekati 0 (nol) (Durrand-Gasselin et al., 2009).

Keefektifan kemurnian keturunan sebagai sistem
kontrol dan seleksi dini

Dalam upaya pengontrolan kualitas persilangan
dan seleksi dini sejak di pembibitan pada program
pemuliaan kelapa sawit, analisis kemurnian keturunan
sangat diperlukan sebagai pertimbangan apakah
nomor penyerbukan yang diuji dapat diteruskan untuk
ditanam di lapangan atau dimanfaatkan untuk kegiatan
lain. Hal ini sependapat dengan Soh et al. (2009) dan
Thongthawee et al. (2010) bahwa program pemuliaan
kelapa sawit harusnya terbebas dari ketidakmurnian
keturunan baik pada saat kegiatan persilangan, proses
perkecambahan benih, pembibitan hingga
penanaman di lapangan. Selain itu, hasil analisis
kemurnian keturunan pada pembibitan yang akan
diteruskan untuk penanaman juga bergantung pada
tujuan program pemuliaan. Bila hasil analisis
kemurnian keturunan digunakan untuk pengujian
keturunan ataupun sebagai material genetik di
lapangan, sebaiknya dipilih keturunan berdasarkan
populasi. Namun, untuk tujuan pemilihan pohon induk

komersial, sebaiknya dipilih berdasarkan individu bibit.
Sistem kontrol dan seleksi dini kemurnian keturunan
sejak di pembibitan sangat mendukung percepatan
program pemuliaan kelapa sawit dalam upaya
menghemat waktu dan biaya seleksi.

KESIMPULAN

Berdasarkan 13 marka SSR yang digunakan pada
12 nomor penyerbukan, diketahui bahwa nomor
penyerbukan H memiliki alel-alel yang berasal dari
kedua tetua sesuai informasi persilangan, sedangkan
nomor penyerbukan A dan G diperlukan verifikasi
ulang. Berdasarkan segregasi alel keturunan yang
tidak sesuai dengan kedua tetuanya pada 9 nomor
penyerbukan, terdapat nilai probabilitas 0,031 pada J
dan probabilitas 0,5 pada 8 nomor penyerbukan
lainnya. Semakin tinggi nilai probabilitas, semakin
besar tingkat kemurnian keturunan pada populasi
tersebut. Analisis kemurnian keturunan menggunakan
marka SSR bermanfaat sebagai sistem kontrol
kualitas hasil persilangan dan seleksi dini di
pembibitan kelapa sawit.
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