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PERKEMBANGAN BIOLOGI MOLEKULER PADA KELAPA SAWIT

Teknik-teknik tersebut merupakan beberapa ilmu yang 
berkembang dari bioteknologi modern dan omics 
research. Perkembangan ilmu dan teknologi semakin 
membuka peluang untuk menciptakan varietas kelapa 
sawit unggul dengan periode seleksi yang lebih dini 
dan efisien (Hasan et al., 2021; Leão et al., 2022).
 Penemuan fundamental abad ke-20 oleh Darwin 
dan Mendel menghasilkan ilmu yang mendasari 
pemuliaan tanaman dan genetika (Berry & Browne, 
2022). Penelitian integrasi tentang bioteknologi, 
genom, dan aplikasi marka (penanda) molekuler yang 
dipadukan dengan program pemuliaan konvensional 
membawa ilmu pemuliaan tanaman melalui molekuler 
terus berkembang pada abad ke-21 dengan 
meningkatkan manfaat dari tanaman untuk kebutuhan 
manusia (John Martin et al., 2022; Nyouma et al., 
2019; Wei et al., 2021). Ilmu ini terus berkembang 
seiring dengan makin banyaknya penelitian pemuliaan 
dan kolaborasi dari para ilmuwan dari berbagai 
tanaman (John Martin et al., 2022; Siddiqui et al., 
2021). Tujuan penulisan ini adalah mengetahui 
perkembangan biologi molekuler dan aplikasinya 
dalam mendukung program pemuliaan kelapa sawit.

METODE DETEKSI PCR DAN NON-PCR
 Klasifikasi marka molekuler terdiri dari 3 tipe, yaitu 
biokimia, morfologi, dan DNA-based (Gambar 1). 
Metode pengujian dan deteksi suatu molekul DNA, 
RNA, dan protein tanaman dapat dilakukan 
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PENDAHULUAN
 Kelapa sawit memiliki ukuran genom sekitar 1.8 
milyar pasang basa yang membentuk untaian DNA 
dengan kromosom 2n=32 (Singh et al., 2013). Ilmu 
biologi molekuler terus mengalami perkembangan 
seiring dengan kemajuan ilmu di bidang biologi sel, 
pemuliaan, genetika, f isiologi sel, statist ik, 
bioinformatika, dan kultur jaringan (Ahmar et al., 
2020). Teknik biologi molekuler dimanfaatkan untuk 
mendukung program pemuliaan, antara lain 
memperpendek siklus seleksi tanaman, mendapatkan 
varietas unggul adaptif cekaman lingkungan, dan 
tanaman tahan penyakit (Ahmar et al., 2020; John 
Martin et al., 2022).   
 Perkembangan bioteknologi kelapa sawit telah 
merambah pada berbagai lini di bidang pemuliaan 
tanaman, diantaranya teknik pemanfaatan big data 
molekuler (Teng et al., 2020), teknik transformasi 
genetik atau rekayasa genetika (Hanin et al., 2020; 
Yarra et al., 2019), metode Marker Assisted Breeding 
(MAB), Marker Assisted Selection (MAS) (Gan et al., 
2021; Hasan et al., 2021), dan teknik kultur sel atau 
jaringan (Weckx et al., 2019; Yarra et al., 2019). 

Abstrak - Biologi molekuler merupakan cabang dari ilmu biologi yang mempelajari tentang dasar molekul pada 
organisme, termasuk mekanisme dan interaksi molekuler. Biologi molekuler pada pemuliaan tanaman berperan 
sebagai teknik yang sangat mendukung program pemuliaan kelapa sawit. Dukungan tersebut, salah satunya 
adalah berupa teknik marka molekuler yang digunakan dalam program pemuliaan, bergantung pada tujuan yang 
ingin dicapai, antara lain yaitu untuk seleksi tanaman tahan/adaptif pada lingkungan tercekam, seleksi karakter 
spesifik secara molekuler, identifikasi kekerabatan dan keragaman genetik, dan homozigositas tanaman 
berdasarkan alel per lokus. Deteksi molekuler tersebut dapat dilakukan berbasis DNA, RNA, dan protein. Manfaat 
yang diperoleh dari teknik biologi molekuler pada program pemuliaan sangat beragam dan mempercepat proses 
perakitan bahan tanaman unggul kelapa sawit. Untuk itu, tujuan dari penulisan ini adalah untuk menguraikan 
perkembangan, macam, dan manfaat teknik biologi molekuler yang mendukung program pemuliaan kelapa sawit.

Kata kunci: marka molekuler, metode deteksi DNA/RNA, molecular breeding, pemuliaan kelapa sawit.
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METODOLOGI

UPAYA MEMINIMALISIR ABNORMALITAS

 Abnormalitas pada tanaman klon kelapa sawit 
tidak serta merta dapat dihilangkan, namun kita dapat 
melakukan usaha untuk meminimalisir persentasenya. 
Pada kelapa sawit, dilaporkan bahwa kejadian 
abnormalitas dipengaruhi oleh genotipe tanaman, 
jenis dan konsentrasi ZPT, serta jumlah dan interval 
waktu subkultur (Weckx et al., 2019). 

Kompleks CRISPR juga terdapat sgRNA yang 
memandu menuju sekuens target spesifik. Metode 
untuk aktivasi atau represi ekspresi suatu gen yang 
ditargetkan akan lebih sederhana dan efisien. 
CRISPR/dCas9 yang difusikan dengan enhancer akan 
meningkatkan level ekspresi gen atau disebut CRISPR 
activation, sedangkan CRISPR/dCas9 yang difusikan 
dengan repressor akan menurunkan level ekspresi 
gen atau disebut dengan CRISPR interference 
(Karlson et al., 2021).



Polymerase), RAPD (Random Amplified Polymerase 
DNA), SSR (Simple Sequence Repeats) (Gan et al., 
2021; Kuang et al., 2022), SNP (Single Nucleotide 
Polymorphism) (Leão et al., 2022), ISSR (Inter Simple 
Sequence Repeat) (Luo et al., 2020; Yu et al., 2021), 
RFLP, dan RAMs (Random Amplified Microsatellite) 
(Amiteye, 2021).

menggunakan marka atau penanda dari komponen sel 
tersebut. Metode yang dapat digunakan untuk 
mendeteksi molekul tersebut yaitu dengan pendekatan 
berdasarkan PCR (Polymerase Chain Reaction) 
maupun non-PCR (Dewi et al., 2021; Jan et al., 2023).  
 Metode yang menggunakan pendekatan PCR 
antara lain AFLP (Amplified Fragment Length 
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Gambar 1. Klasifikasi penanda berdasarkan biokimia dan DNA-based (Jan et al., 2023).

Perkembangan Biologi Molekuler Pada Kelapa Sawit

Gambar 2. Manfaat penanda DNA berdasarkan pada klasifikasi penanda acak dan penanda terpaut atau spesifik.

PENANDA MOLEKUL RNA 
 Metode yang diaplikasikan untuk mendeteksi 
molekul RNA adalah teknik RT-qPCR (Reverse 
Transcriptase quantitative Polymerase Chain 
Reaction) (Paul et al., 2020; Zhao et al., 2021). 
Metode RT-qPCR merupakan deteksi molekuler 
berbasis RNA utas tunggal yang disintesis menjadi 
cDNA. Metode ini berhubungan dengan analisis 
ekspresi gen pada tanaman terhadap perubahan 
akumulasi kelipatan (fold change) pada gen 
fungsional tertentu terhadap gen internal konstitutif 
atau house keeping gene. Ekspresi gen bermanfaat 
untuk mendapatkan respon gen fungsional, regulatif 
maupun konstitutif dari perubahan lingkungan maupun 
aktivitas biosintesis tanaman. 
 Terdapat 2 (dua) metode perhitungan analisis 
ekspresi gen, yaitu berdasarkan kuantifikasi absolut 
dan kuantifikasi relatif (Hatakeyama et al., 2022). 

Kuantifikasi absolut merupakan perhitungan metode 
matematik yang menghubungkan sinyal PCR 
dengan memasukkan copy number menggunakan 
kurva kalibrasi dan tidak memerlukan referensi. 
Sedangkan kuantifikasi relatif adalah perbandingan 
antara nilai akumulasi gen target dengan gen 
internal atau konstitutif (Hatakeyama et al., 2022). 
 Pendekatan pengembangan marka berbasis 
RNA antara lain inter small RNA polymorphism 
(iSNAP), cDNA-AFLP, cDNA-RFLP, dan EST-SSR 
(Hasan et al., 2021). Prinsip dari penanda-penanda 
tersebut adalah pengembangan primer berbasis 
komplementari RNA atau komplementari dari 
f lanking region (daerah pengapi t )  menjadi 
komplementari DNA (cDNA) pada sekuens target 
untuk men-generate pola polimorfik (Amiteye, 2021). 
Penjabaran untuk perbedaan masing-masing 
penanda tersebut dapat dilihat pada Tabel 1.

yang saling terkait satu sama lain, dikendalikan 
banyak gen, dan dipengaruhi lingkungan dapat 
diketahui dengan pendekatan metode Quantitative 
Trait Loci (QTL) (Aguilar-Benitez et al., 2020; 
Gutiérrez et al., 2021; Hasan et al., 2021a). Metode 
QTL adalah daerah dari genom yang berasosiasi 
dengan efek karakter kuantitatif (Babu et al., 2019). 

Prinsipnya, QTL dapat berupa 1 gen atau 
sekelompok gen yang terkait dengan karakter 
lainnya (Ong et al., 2019).  Analisis QTL 
membutuhkan penanda molekuler yang didukung 
dengan karakter kualitatif dan kuantitatif di lapangan 
pada beberapa generasi projeni (Bohry et al., 2021; 
Teh et al., 2020).

 Metode dengan pendekatan non-PCR antara lain 
hibridisasi non-radioaktif dengan menggunakan gen 
pelacak (probe) (Hutanu et al., 2023), deteksi protein 
dengan Proteomik (Al-Amrani et al., 2021), dan uji 
serologi dengan antibodi dan antigen (I-ELISA; 
Indirect Enzyme Linked Immunosorbent Assay (Lin et 
al., 2018) yang merupakan bagian dari EIA (Enzyme 
ImmunoAssay), Dot Blot Immunobinding Assay 
(DIBA) (Lagos-Kutz et al., 2023), RIPA (A Rapid 
Immunofilter Paper Assay) (Kongsuphol et al., 2021), 
dan Tissue Blot Immuno Assay (TBIA) (Abd El-Aziz 
et al., 2019). Metode-metode tersebut dapat 
mendukung program pemuliaan tanaman untuk 
mendapatkan varietas unggul.

PENANDA DNA ACAK DAN TERPAUT 

 Penanda  d i o x y r i b o n u c l e i d  a c i d  (DNA) 
diklasifikasikan ke dalam 2 kelas, yaitu penanda 

acak (random markers) dan penanda terpaut atau 
spesifik (linked-markers) (Gambar 2) (Amiteye, 
2021 ) .   Penanda  acak  d igunakan  un tuk 
fingerprinting, mendeteksi dan mengetahui klon atau 
progeni kelapa sawit (Simamora et al., 2022; Wening 
et al., 2020), mempelajari keragaman genetik dan 
jarak genetik kelapa sawit (Gan et al., 2021), 
program prospektif dan konservasi tanaman (Leão et 
al., 2022), legitimasi projeni (Teh et al., 2019), serta 
pemetaan genetik (Bohry et al., 2021). Penanda 
spesifik terpaut diaplikasikan untuk mengetahui 
keterpautan antara fragmen DNA dengan karakter 
tanaman (Amiteye, 2021). Manfaat umum penanda 
spesifik adalah untuk mengembangkan seleksi yang 
efisien terutama seleksi karakter yang tidak 
terekspresi, seperti ketahanan hama penyakit 
dimana gejala tidak muncul dan atau seleksi dini 
karakter tertentu (Gutiérrez et al., 2021), serta 
mendeteksi karakter yang terpaut karakter tertentu 
(Liu et al., 2020; Teh et al., 2020). Karakter-karakter 
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Gambar 1. Klasifikasi penanda berdasarkan biokimia dan DNA-based (Jan et al., 2023).
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Gambar 2. Manfaat penanda DNA berdasarkan pada klasifikasi penanda acak dan penanda terpaut atau spesifik.
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Tabel 1. Perbedaan RNA-based markers (RBMs) dan iSNAP pada resistance-gene based markers (RGMs) 
(Poczai et al., 2013).

Guangsi, Hainan; 2) aksesi di Provinsi Hainan dan 
Guangdong; dan 3) aksesi campuran dari ke-4 provinsi 
tersebut. Berdasarkan struktur populasi, aksesi-aksesi 
tersebut juga memiliki keragaman tertinggi yang dibagi 
menjadi 3 sub-populasi. Prinsip dari desain marka 
SRAP adalah marka molekuler berbasis teknologi 
PCR yang efisien untuk dengan mentargetkan runutan 
nukleotida yang secara acak terdistribusi ke dalam 
genom tanaman. Secara umum, marka SRAP 
merupakan gabungan dari prinsip marka molekuler 
RAPD dan AFLP (Zhou et al., 2021).
 Penggunaan penanda gen SHELL efektif untuk 
mengetahui kontaminasi dura pada populasi tenera 
kelapa sawit (Teh et al., 2019). Penanda SHELL ini 
sangat bermanfaat bagi pekebun kelapa sawit yang 
ingin memisahkan atau seleksi bibit dura dan tenera 
sebelum ditanam di kebun. Di sisi lain, penanda 
SHELL belum efektif untuk mengetahui tenera yang 
tidak sah dengan tetuanya pada program pemuliaan 
(Teh et al., 2019). Perbedaan identitas ketebalan 
cangkang buah kelapa sawit dapat menimbulkan 
masalah jangka panjang 12 tahun siklus seleksi 
pemuliaan dan 25 tahun pada perkebunan komersial. 
Untuk mengatasi hal tersebut, telah didesain penanda 
200 SNP yang dapat digunakan guna membedakan 
dura dan tenera pada pengujian legitimasi dengan 
tingkat keakuratan mencapai 97% (Teh et al., 2019). 
Penanda SNP tersebut dapat dimanfaatkan sebagai 
kontrol kualitas secara rutin untuk menjaga kemurnian 
genetik tenera elit program pemuliaan yang 
berkelanjutan.
 Gen CMO merupakan gen target yang merespon 
kondisi lingkungan abiotik terhadap cekaman salinitas 
dan kekeringan (Suraninpong et al., 2023). 
Pengembangan marka molekuler gen CMO 
diaplikasikan untuk monitoring toleransi kekeringan 
pada kelapa sawit. Gen tersebut efektif untuk 
menskrining kelapa sawit yang toleran kekeringan 
melalui pendekatan teknik single-strand conformation 
polymorphism (SSCP) (Suraninpong et al., 2023). 
Teknik SSCP berhasil membedakan posisi C/T SNP 
dari runutan nukleotida CMO-03 pada gen CMO. 
Perubahan asam amino dari serin menjadi fenilalanin 
tidak mempengaruhi struktur dan sifat protein 
fungsional. Hal ini disebabkan karena toleransi 
kekeringan merupakan respon yang sangat kompleks 
yang dipengaruhi faktor genetik, yang melibatkan 
sinyal stress lingkungan, regulasi osmotik, transportasi 
air, serta gen-gen yang berperan menjaga kestabilan 

homeostatis seluler tanaman (Suraninpong et al., 
2023). Desain marka CMO tersebut mampu 
mendeteksi ukuran fragmen yang kecil 100 bp hingga 
400 bp dan memiliki potensi yang tinggi untuk seleksi 
tanaman toleran kekeringan, terutama pada tetua La 
Mé S5, populasi La Mé S5 dan populasi Surat Thani 2 
sebagai material genetik toleran kekeringan 
(Suraninpong et al., 2023). Berdasarkan analisis 
ekspresi gen, terdapat asosiasi gen CMO dengan 
toleransi kekeringan pada varietas komersial kelapa 
sawit (Suraninpong et al., 2023).

APLIKASI MOLEKULER PADA ANALISIS SIDIK 
JARI DNA

 Salah satu fungsi analisis sidik jari DNA adalah 
untuk membantu program pemuliaan tanaman dalam 
mengidentifikasi jalur metabolik kelapa sawit yang 
berasosiasi dengan penyakit busuk pangkal batang 
(Nurazah et al., 2021). Aplikasi teknik sidik jari DNA 
juga dapat digunakan untuk mengetahui keragaman 
genetik dan hubungan kekerabatan pada spesies 
Ganoderma boninense pada perkebunan kelapa sawit 
di Malaysia (Midot et al., 2019) dan material genetik 
kultur jaringan (Simamora et al., 2022; Wening et al., 
2020). Salah satu teknik analisis sidik jari DNA adalah 
menggunakan fragmen runutan basa berulang pada 
daerah intron kromosom tanaman, seperti Simple 
Sequence Repeats (SSR). Aplikasi teknik molekuler 
SSR pada analisis sidik jari DNA banyak digunakan 
pada tanaman sorgum (Kale et al., 2023), kedelai 
(Kumar et al., 2022), kastanya (Bai et al., 2023), teh 
(Yan et al., 2022), kapas (Kuang et al., 2022), dan 
kelapa sawit (Sarimana et al., 2021). 
 Analisis sidik jari DNA banyak dimanfaatkan untuk 
mendapatkan informasi dasar tanaman kelapa sawit 
maupun tanaman lainnya. Prinsip dari analisis sidik jari 
DNA adalah penggunaan informasi dari polimorfisme 
alel-alel yang dideteksi oleh penanda DNA yang 
mampu membedakan pola unik dari setiap individu 
tanaman. Perbedaan tersebut dimanfaatkan untuk 
analisis lanjutan, seperti keragaman dan kekerabatan 
genetik, keterpautan dengan sifat fenotipe tertentu, 
legitimasi projeni dengan tetuanya, dan identifikasi 
material genetik hasil perbanyakan vegetatif tanaman. 
Tahap lanjut dari analisis DNA antara lain 
menggunakan marka molekuler DNA dapat 
diaplikasikan untuk seleksi tanaman menggunakan 
metode MAS pada program MAB pemuliaan tanaman.

APLIKASI MARKA MOLEKULER PADA MAS DAN 
MAB 

 Penanda molekuler pada tingkat genom, DNA, 
RNA, maupun protein kelapa sawit telah banyak 
dilakukan untuk mendukung program pemuliaan 
kelapa sawit. Marker Assisted Selection (MAS) dan 
Marker Assisted Breeding (MAB) merupakan aplikasi 
molekuler yang digunakan untuk mendeteksi dan 
melakukan seleksi dini terhadap sifat-sifat tertentu 
yang diharapkan pemulia (Hasan et al., 2021; Leão et 
al., 2022). Seleksi tahap awal ini dapat mengurangi 
waktu yang dibutuhkan dan karakter tertentu dapat 
cepat diketahui dan dimanfaatkan. Beberapa marka 
molekuler telah diaplikasikan pada kelapa sawit, 
antara lain Random Amplified Microsatellite (RAMs) 
untuk variasi genetic Oryctes rhinoceros (L.), 
sequence-related amplified polymorphism (SRAP) 
untuk keragaman genetik, penanda gen ketebalan 
cangkang SHELL dan SNP untuk kontaminasi non-
tenera dan uji legitimasi projeni dan tetuanya, serta 

gen choline monooxygenase (CMO) untuk marka 
toleransi kekeringan pada kelapa sawit.
 Penanda Random Amplified Microsatellite (RAMs) 
dengan 7 primer acak dapat diaplikasikan untuk 
mendeteksi variasi genetik 6 populasi Oryctes 
rhinoceros (L.) pada perkebunan kelapa sawit di 
Selangor, Perak, Pahang, dan Medan (Manjeri et al., 
2011). Percobaan tersebut menggunakan perlakuan 
feromon perak (PP) dan cahaya perak (LP). Jarak 
koefisien O. rhinoceros berkisar antara 0.422 dan 
0.736 dan terbagi menjadi 2 kelompok, yaitu kelompok 
I terdiri dari Selangor dan Perak, sedangkan kelompok 
II meliputi Pahang dan Medan (Manjeri et al., 2011).
 Sebanyak 33 primer sequence-related amplified 
polymorphism (SRAP) telah dimanfaatkan untuk 
analisis keragaman genetik dan struktur populasi pada 
223 aksesi kelapa sawit yang berasal dari 4 (empat) 
provinsi di China (Zhou et al., 2021). Marka SRAP 
tersebut mampu mengelompokkan aksesi menjadi 3 
kelompok, yaitu 1) aksesi di Provinsi Yunnan, 
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METODOLOGI

UPAYA MEMINIMALISIR ABNORMALITAS

 Abnormalitas pada tanaman klon kelapa sawit 
tidak serta merta dapat dihilangkan, namun kita dapat 
melakukan usaha untuk meminimalisir persentasenya. 
Pada kelapa sawit, dilaporkan bahwa kejadian 
abnormalitas dipengaruhi oleh genotipe tanaman, 
jenis dan konsentrasi ZPT, serta jumlah dan interval 
waktu subkultur (Weckx et al., 2019). 

Kompleks CRISPR juga terdapat sgRNA yang 
memandu menuju sekuens target spesifik. Metode 
untuk aktivasi atau represi ekspresi suatu gen yang 
ditargetkan akan lebih sederhana dan efisien. 
CRISPR/dCas9 yang difusikan dengan enhancer akan 
meningkatkan level ekspresi gen atau disebut CRISPR 
activation, sedangkan CRISPR/dCas9 yang difusikan 
dengan repressor akan menurunkan level ekspresi 
gen atau disebut dengan CRISPR interference 
(Karlson et al., 2021).
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pada kelapa sawit. Gen tersebut efektif untuk 
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kekeringan merupakan respon yang sangat kompleks 
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sinyal stress lingkungan, regulasi osmotik, transportasi 
air, serta gen-gen yang berperan menjaga kestabilan 
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400 bp dan memiliki potensi yang tinggi untuk seleksi 
tanaman toleran kekeringan, terutama pada tetua La 
Mé S5, populasi La Mé S5 dan populasi Surat Thani 2 
sebagai material genetik toleran kekeringan 
(Suraninpong et al., 2023). Berdasarkan analisis 
ekspresi gen, terdapat asosiasi gen CMO dengan 
toleransi kekeringan pada varietas komersial kelapa 
sawit (Suraninpong et al., 2023).
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Ganoderma boninense pada perkebunan kelapa sawit 
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daerah intron kromosom tanaman, seperti Simple 
Sequence Repeats (SSR). Aplikasi teknik molekuler 
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(Yan et al., 2022), kapas (Kuang et al., 2022), dan 
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 Analisis sidik jari DNA banyak dimanfaatkan untuk 
mendapatkan informasi dasar tanaman kelapa sawit 
maupun tanaman lainnya. Prinsip dari analisis sidik jari 
DNA adalah penggunaan informasi dari polimorfisme 
alel-alel yang dideteksi oleh penanda DNA yang 
mampu membedakan pola unik dari setiap individu 
tanaman. Perbedaan tersebut dimanfaatkan untuk 
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genetik, keterpautan dengan sifat fenotipe tertentu, 
legitimasi projeni dengan tetuanya, dan identifikasi 
material genetik hasil perbanyakan vegetatif tanaman. 
Tahap lanjut dari analisis DNA antara lain 
menggunakan marka molekuler DNA dapat 
diaplikasikan untuk seleksi tanaman menggunakan 
metode MAS pada program MAB pemuliaan tanaman.
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RNA, maupun protein kelapa sawit telah banyak 
dilakukan untuk mendukung program pemuliaan 
kelapa sawit. Marker Assisted Selection (MAS) dan 
Marker Assisted Breeding (MAB) merupakan aplikasi 
molekuler yang digunakan untuk mendeteksi dan 
melakukan seleksi dini terhadap sifat-sifat tertentu 
yang diharapkan pemulia (Hasan et al., 2021; Leão et 
al., 2022). Seleksi tahap awal ini dapat mengurangi 
waktu yang dibutuhkan dan karakter tertentu dapat 
cepat diketahui dan dimanfaatkan. Beberapa marka 
molekuler telah diaplikasikan pada kelapa sawit, 
antara lain Random Amplified Microsatellite (RAMs) 
untuk variasi genetic Oryctes rhinoceros (L.), 
sequence-related amplified polymorphism (SRAP) 
untuk keragaman genetik, penanda gen ketebalan 
cangkang SHELL dan SNP untuk kontaminasi non-
tenera dan uji legitimasi projeni dan tetuanya, serta 

gen choline monooxygenase (CMO) untuk marka 
toleransi kekeringan pada kelapa sawit.
 Penanda Random Amplified Microsatellite (RAMs) 
dengan 7 primer acak dapat diaplikasikan untuk 
mendeteksi variasi genetik 6 populasi Oryctes 
rhinoceros (L.) pada perkebunan kelapa sawit di 
Selangor, Perak, Pahang, dan Medan (Manjeri et al., 
2011). Percobaan tersebut menggunakan perlakuan 
feromon perak (PP) dan cahaya perak (LP). Jarak 
koefisien O. rhinoceros berkisar antara 0.422 dan 
0.736 dan terbagi menjadi 2 kelompok, yaitu kelompok 
I terdiri dari Selangor dan Perak, sedangkan kelompok 
II meliputi Pahang dan Medan (Manjeri et al., 2011).
 Sebanyak 33 primer sequence-related amplified 
polymorphism (SRAP) telah dimanfaatkan untuk 
analisis keragaman genetik dan struktur populasi pada 
223 aksesi kelapa sawit yang berasal dari 4 (empat) 
provinsi di China (Zhou et al., 2021). Marka SRAP 
tersebut mampu mengelompokkan aksesi menjadi 3 
kelompok, yaitu 1) aksesi di Provinsi Yunnan, 
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 Abnormalitas pada tanaman klon kelapa sawit 
tidak serta merta dapat dihilangkan, namun kita dapat 
melakukan usaha untuk meminimalisir persentasenya. 
Pada kelapa sawit, dilaporkan bahwa kejadian 
abnormalitas dipengaruhi oleh genotipe tanaman, 
jenis dan konsentrasi ZPT, serta jumlah dan interval 
waktu subkultur (Weckx et al., 2019). 

Kompleks CRISPR juga terdapat sgRNA yang 
memandu menuju sekuens target spesifik. Metode 
untuk aktivasi atau represi ekspresi suatu gen yang 
ditargetkan akan lebih sederhana dan efisien. 
CRISPR/dCas9 yang difusikan dengan enhancer akan 
meningkatkan level ekspresi gen atau disebut CRISPR 
activation, sedangkan CRISPR/dCas9 yang difusikan 
dengan repressor akan menurunkan level ekspresi 
gen atau disebut dengan CRISPR interference 
(Karlson et al., 2021).
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 Seleksi tanaman dari generasi ke generasi setelah 
persilangan tetua terpilih untuk mendapatkan tanaman 
elit atau terpilih membutuhkan tools yang efektif dan 
efisien. Metode MAS menjadi salah satu tools tersebut 
untuk menyeleksi dan memilih individu atau populasi 
yang akan dilanjutkan untuk tahap selanjutnya pada 
program pemuliaan tanaman. Metode seleksi MAS 
menjadi sangat efektif karena pemilihan karakter yang 
diinginkan pemulia dapat dipilih secara genetik 
berdasarkan marka DNA/RNA. Seleksi secara genetik 
memiliki karakter yang tidak mudah dipengaruhi oleh 
lingkungan, sehingga dengan penanda molekuler 
sebagai tools seleksi akan menghasilkan individu atau 
populasi yang secara genetik tidak berpengaruh oleh 
perubahan lingkungan. Selain itu juga, proses seleksi 
yang cepat dan akurat menjadi keunggulan dari 
program MAB karena pengujian dapat dilakukan 
secara masal dan tidak bergantung dengan waktu dan 
kondisi pengamatan.
 Penggabungan metode pemuliaan konvensional 
dan teknologi omics juga menjadi strategi percepatan 
program pemuliaan tanaman kelapa sawit. Analisis 
molekuler menggunakan teknologi omics termasuk 
genomik, transkriptomik, proteomik, dan metabolomik 
menjadi hal yang sangat penting untuk mendukung 
program pemuliaan kelapa sawit saat ini. Kemajuan 
biomolekuler dan bioinformatika menjadi perpaduan 
yang komprehensif, seperti yang diuraikan oleh Xu et 

al. tentang perspektif multi-omics dan potensi referensi 
pada tahap lanjut penelitian kelapa sawit (Xu et al., 
2024).

APLIKASI MOLEKULER PADA SELEKSI TANAMAN 
TAHAN PENYAKIT Ganoderma boninense

 Marka molekuler dapat diaplikasikan untuk seleksi 
tanaman kelapa sawit tahan penyakit Ganoderma atau 
busuk pangkal batang (BPB) (Khoo & Chong, 2023). 
Prinsip dari metode seleksi tersebut adalah 
penggunaan sekuen fragmen DNA/RNA pada gen-gen 
tertentu untuk membedakan alel-alel yang berbeda 
ukuran dan polanya pada tanaman tahan dan rentan 
penyakit Ganoderma. Perbedaan alel antara tanaman 
tahan dan rentan penyakit busuk pangkal batang 
tersebut yang menjadi poin penting untuk mengetahui 
efektifitas dari desain marka yang diperoleh. 
Perkembangan metode molekuler untuk mendapatkan 
gen-gen yang berperan dalam mekanisme pertahanan 
tanaman terhadap infeksi Ganoderma menjadi hal 
yang menarik dan terus berkembang. Penelitian yang 
telah dilakukan adalah mendapatkan gen yang stabil 
ekpresinya pada berbagai level infeksi penyakit BPB 
(Permatasari et al., 2023; Zuhar et al., 2021). Terdapat 
7 gen potensial yang up-regulated berperan pada fase 
infeksi awal dan akhir peyakit Ganoderma (Zuhar et 
al., 2019). 

Gambar 3. Posisi dan peran gen chalchone synthase (CHS) pada jalur biosintesis lignin (Emiliani et al., 2009). 

Diantara 7 gen tersebut, chalcone synthase (CHS, EC 
2.3.1.74, XLOC_016957) merupakan up-regulated 
gene yang berperan pada semua fase awal, tengah, 
dan akhir infeksi Ganoderma (Dao et al., 2011). Gen 
tersebut memiliki fungsi biologis dalam pada jalur 
systemic acquired resistance (SAR) untuk melindungi 
tanaman dan sistem pertahanan yang kuat dari 
tanaman terhadap infeksi patogen. Selain itu, gen 
CHS merupakan enzim yang utama pada jalur 
biosintesis flavonoid/isoplavonoid dan terlibat dalam 
jalur asam salisilat yang menginduksi respon 
hipersensitif dan SAR (Dao et al., 2011). Hasil akhir 
dari biosintesis flavonoid adalah biosintesis lignin 
monomer (Emiliani et al., 2009; Ho et al., 2019). Lignin 
pada akar kelapa sawit berperan penting dalam sistem 
pertahanan kelapa sawit terhadap infeksi G. 
boninense (Faizah et al., 2022).

APLIKASI MOLEKULER PADA REKAYASA 
GENETIKA 

 Rekayasa genetika pada prinsipnya adalah 
memasukkan gen tertentu yang telah diketahui 
sebagai pembawa karakter tertentu ke dalam sel 
target. Teknik memasukkan gen tertentu dapat 
dilakukan dengan cara particle bombardment atau 
Agrobacterium sp. sebagai media transformasi.  
Particle bombardment dilakukan dengan bantuan 
kejutan listrik dan gas hidrogen, sedangkan 
Agrobacterium sp. digunakan sebagai media 
transformasi alami (John Martin et al., 2022).  
 Perkembangan pemuliaan kelapa sawit terus 
berlangsung untuk mendapatkan varietas kelapa sawit 
yang sesuai dengan kebutuhan pasar. Perkembangan 
vektor transformasi untuk produksi kelapa sawit 
transgenik yang memiliki kandungan oleat yang tinggi 
telah dilakukan di Malaysia (Masani et al., 2018). 
Transformasi vektor merupakan salah satu syarat 
untuk manipulasi genetik kelapa sawit melalui 
teknologi rekombinasi DNA. Konstruksi serangkaian 
vektor transformasi yang memiliki maize ubiquitin 
promoter (UbiPro) dikendalikan oleh sebuah gen untuk 
seleksi transforman pada herbisida (Basta atau 
Bialaphos), dan promoter Mesokarp-spesifik (MSP1) 
untuk ekspresi transgen [antisense palmitoil-
ACPthioesterase (PAT) (Meng et al., 2018), sense β-
ketoacyl-ACP-sintase II (KASII), dan sense Δ9-
stearoyl-ACP-desaturase (SAD)] yang bertanggung 
jawab terhadap oleat yang tinggi dalam mesokarp 

kelapa sawit. Vektor transformasi ini cocok digunakan 
baik dalam pembiakan partikel bombardment (biolistic) 
maupun Agrobacterium-berdasarkan protokol 
transformasi (Masani et al., 2018).
 Transformasi genetik kelapa sawit telah dilakukan 
dengan berbagai teknik, seperti produksi bioplastik 
pada Arabidopsis thaliana (van Beilen & Poirier, 2011), 
biol ist ik dan Agrobacter ium sebagai media 
transformasi untuk resistensi penyakit Ganoderma 
(Hanin et al., 2020). Teknik bioplastik pernah dilakukan 
pada kelapa sawit untuk transformasi genetik, karena 
secara alami proses metabolism asam lemak 
mengandung acetyl-CoA yang tinggi (Kocharin et al., 
2012), sebagai prekursor sistesis polihidroksibutirat 
(PHB). Jalur (pathway) metabolisme asam lemak pada 
ke l apa  saw i t  dapa t  d imod i f i k as i  dengan 
mengintroduksi gen phb yang diisolasi dari Ralstonia 
eutropa ke genom kelapa sawit (Nawrath et al., 1995).

APLIKASI MOLEKULER PADA KULTUR JARINGAN 

 Abnormalitas seringkali terjadi pada bibit kelapa 
sawit hasil kultur jaringan.  Abnormalitas pembungaan 
atau yang disebut bunga mantel (mantled) adalah 
fenomena bunga kelapa sawit dengan stamen dan 
staminodes yang berubah menjadi struktur daun buah 
semu. Karakter bunga mantel merupakan karakter 
yang bersifat epigenetik dan berhubungan dengan 
metilasi DNA (Kaplun et al., 2022). Epigenetik adalah 
proses ekspresi genetik pada suatu individu yang tidak 
melibatkan sekuen DNA atau ekspresi gen suatu 
individu sehingga menjadi tidak sesuai dengan 
perintah genotipe yang seharusnya terjadi (Kaplun et 
al., 2022; Mattei et al., 2022).
 Peristiwa metilasi DNA adalah bagian dari 
perkembangan sel dan terwariskan melalui 
pembelahan sel. Biasanya, gugus-gugus metil akan 
disisihkan pada pembentukan zigot namun prosesnya 
berangsur-angsur berlangsung kembali selama tahap 
perkembangan. Berdasarkan material genetik yang 
berperan pada metilasi DNA, nukleotida merupakan 
awal mula terjadinya proses metilasi DNA dalam 
regulasi gen. Selanjutnya dengan modifikasi histon 
dan potensi adanya regulasi transposom akan 
mempengaruhi promotor yang berperan sebelum 
proses transkripsi gen. Transkripsi gen inilah yang 
menjadi langkah awal dalam proses ekspresi gen.
 Gen-gen yang mengendalikan ekspresi bunga 
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al. tentang perspektif multi-omics dan potensi referensi 
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mantel hasil kultur jaringan kelapa sawit antara lain 
gen EgDEF1 dan EgGLO1 (Ooi et al., 2019). Kedua 
gen tersebut merupakan gen pengatur pembungaan 
dengan penurunan ekspresi pada bunga jantan 
abnormal atau pseudocarpel initials (Ooi et al., 2019). 
Berdasarkan mikrodiseksi menggunakan laser dan 
pengurutan RNA diperoleh data transkriptomik spesifik 
bunga jantan abnormal mantled menunjukkan 
differentially expressed genes (DEGs) lebih tinggi 
dibandingkan bunga jantan normal. Selain itu, 
transkriptomik bunga jantan abnormal mantled 
memiliki kemiripan dengan bunga betina abnormal 
mantled (Ooi et al., 2019). Perkembangan bunga 
abnormal mantled berasosasi dengan indikator 
cekaman lingkungan yang mampu mempengaruhi 
perubahan fenotipe kepala sari dan benang sari pada 
bunga jantan kelapa sawit (Adam et al., 2005).
 Berdasarkan perspekstif sejarah pada tanaman, 
mikroorganisme, dan hewan, uraian secara umum 
mengenai pola metilasi DNA adalah sebagai berikut 
(Mattei et al., 2022): 1). Metilasi terlibat dalam proses 
fisiologis pada pembungaan di Arabidopsis thaliana; 2) 
metilasi pada A. thaliana dapat dipulihkan secara 
perlahan dengan persilangan antara alel AtDDM1 x 
AtMET1, meskipun terdapat potensi demetilasi dapat 
menghasilkan ekspresi abnormal; 3) metilasi DNA 
mampu mengubah organisasi dan aksestabilitas 
kromatin serta mempengaruhi pengikatan protein 
faktor transkripsi; 4) metilasi DNA dapat dimanfaatkan 
sebagai proses fisiologis dan fenotipe penyakit; 5) 
metilasi terjadi pada sel yang terdiferensiasi, tetapi 
tidak terjadi pada sel pluripotent; 6) metilasi DNA 
merupakan kandidat sekuens yang mengalami mutase 
untuk mengendalikan ekspresi gen secara reversible, 
dan 7) status metilasi gen berkorelasi negatif dengan 
ekspresi gen atau metilasi DNA bertindak sebagai 
penekanan ekspresi gen. Dengan demikian, variasi 
somaklonal buah mantel pada kelapa sawit diduga 
disebabkan oleh faktor epigenetik dan metilasi, namun 
faktor epigenetik lebih berpengaruh terhadap 
abnormalitas buah mantel kelapa sawit.

KESIMPULAN

 Perkembangan bioteknologi dan aplikasi biologi 
molekuler sangat mendukung program pemuliaan 
tanaman untuk mendapatkan varietas unggul kelapa 
sawit. Metode Marker Assisted Breeding (MAB) dan 
Marker Assisted Selection (MAS) telah diaplikasikan 

untuk mendeteksi variasi genetik pada kelapa sawit.  
Metode deteksi pada biologi molekuler berbasis DNA 
dan RNA juga sangat membantu pemulia untuk 
mengatasi permasalahan ketebalan cangkang, 
identifikasi gen yang terlibat pada cekaman biotik dan 
abiotik kelapa sawit, terutama toleransi kekeringan 
dan ketahanan terhadap G. boninense. Aplikasi 
rekayasa genetika antara lain transformasi karakter 
kandungan oleat tinggi dan introduksi gen phb dari 
Ralstonia eutropa ke genom kelapa sawit. Teknik 
analisis molekuler dapat digunakan untuk mendeteksi 
abnormalitas buah mantel. Kolaborasi transdisiplin 
ilmu yang terangkum pada program pemuliaan sangat 
mendukung percepatan perakitan varietas kelapa 
sawit produktivitas tinggi dan tahan terhadap cekaman 
biotik dan abiotik.
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Rokhana Faizah Perkembangan Biologi Molekuler Pada Kelapa Sawit

METODOLOGI

UPAYA MEMINIMALISIR ABNORMALITAS

 Abnormalitas pada tanaman klon kelapa sawit 
tidak serta merta dapat dihilangkan, namun kita dapat 
melakukan usaha untuk meminimalisir persentasenya. 
Pada kelapa sawit, dilaporkan bahwa kejadian 
abnormalitas dipengaruhi oleh genotipe tanaman, 
jenis dan konsentrasi ZPT, serta jumlah dan interval 
waktu subkultur (Weckx et al., 2019). 

Kompleks CRISPR juga terdapat sgRNA yang 
memandu menuju sekuens target spesifik. Metode 
untuk aktivasi atau represi ekspresi suatu gen yang 
ditargetkan akan lebih sederhana dan efisien. 
CRISPR/dCas9 yang difusikan dengan enhancer akan 
meningkatkan level ekspresi gen atau disebut CRISPR 
activation, sedangkan CRISPR/dCas9 yang difusikan 
dengan repressor akan menurunkan level ekspresi 
gen atau disebut dengan CRISPR interference 
(Karlson et al., 2021).
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UJI JUMLAH PROPAGUL DAN JUMLAH SPORA MIKORIZA ARBUSKULA 
MENGGUNAKAN METODE MPN (MOST PROBABLE NUMBER) PADA 
TANAMAN INANG KELAPA SAWIT (Elaeis guineensis Jacq.)

pertumbuhan tanaman, mengefisienkan penggunaan 
pupuk anorganik, dan meningkatkan ketersediaan 
unsur P bagi tanaman (Hazra et al., 2023), serta 
meningkatkan adaptasi bibit terhadap kandungan 
logam berat dalam tanah (Istiqomah, Budi, dan 
Wulandari, 2017).
 Mikoriza digolongkan sebagai pupuk hayati menurut 
(Permentan No 1 Tahun 2019). Proses perizinan pupuk 
hayati mikoriza melalui tahapan uji mutu dan uji 
efektivitas sebagai syarat komersial dan perlindungan 
konsumen. Menurut peraturan lama yaitu (Permentan 
No. 70/Permentan/SR.140/10/2011), jumlah spora 
endomikoriza yang disyaratkan untuk lolos uji mutu 
adalah ≥ 50 spora/g bobot kering contoh. Permentan 
tersebut telah direvisi melalui (Keputusan Menteri 
Republik Indonesia No. 261/KPTS/SR.310/M/4/2019), 
yaitu menggunakan jumlah propagul hidup yang 

2disyaratkan lolos uji mutu adalah ≥ 1 x 10  cfu/g bobot 
kering contoh. 

PENDAHULUAN
 Mikoriza merupakan pupuk hayati yang mampu 
bersimbiosis dengan akar tanaman. Menurut Campos 
(2020), mikoriza merupakan hubungan simbiosis 
mutualisme antara fungi dan akar tanaman 
(mykes=fungi/jamur; rhiza=akar). Hubungan saling 
menguntungkan ini terjadi karena akar membantu 
tanaman dalam menyerap air dan unsur hara, 
sedangkan tanaman memberikan makanan hasil 
fotosintesisnya kepada jamur mikoriza. Manfaat 
mikoriza bagi tanaman antara lain; meningkatkan 
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Abstrak - Mikoriza merupakan pupuk hayati yang mampu bersimbiosis dengan akar tanaman. Terdapat dua 
metode untuk melihat mutu dari produk mikoriza yaitu, uji jumlah spora dan uji jumlah propagul. Uji jumlah spora 
dilakukan dengan metode tuang saring basah kemudian jumlah sporanya dihitung menggunakan mikroskop. Uji 
jumlah propagul dihitung menggunakan metode MPN (Most Probable Number) dengan cara mengencerkan 

0 -1 -2inokulum mikoriza dengan media zeolit steril. Pengenceran dilakukan dengan urutan seri mulai dari 10 , 10 , 10 , 
-3 -410 , hingga 10  menggunakan tanaman inang kelapa sawit. Setiap pengenceran dijadikan sebagai perlakuan dan 

0diulang sebanyak 5 kali. Seri pengenceran 10  dilakukan dengan cara memasukan 500 g inokulum mikoriza ke 
0dalam polybag. Seri pengenceran 10-1 dilakukan dengan mengambil inokulum mikoriza 50 g dari 10  dan 

-4dicampurkan dengan 450 g zeolit steril, dan seterusnya hingga seri pengenceran 10 . Setelah umur 6 bulan akar 
kelapa sawit dibuat preparat untuk melihat infeksi mikoriza, kemudian dihitung jumlah potensi propagulnya 
menggunakan tabel dan rumus MPN. Jumlah propagul mikoriza pada tanaman inang kelapa sawit umur 6 bulan 
adalah 450 cfu/g. Jumlah propagul tersebut telah memenuhi standar Persyaratan Teknis Kepmentan No. 261 

2tahun 2019 yaitu ≥ 1 x 10  cfu/g bobot kering contoh.  Rata-rata jumlah spora mikoriza pada seri pengenceran 100 
-4adalah 192,8 spora/10 g, kemudian jumlah spora menurun seiring dengan seri pengenceran mikoriza hingga 10 . 

Metode MPN ini lebih efektif untuk menghitung kerapatan populasi mikoriza karena dapat mengetahui potensi 
spora, hifa, miselia dalam inokulum mikoriza dan dapat mengetahui infeksi akar mikoriza pada tanaman inang, 
dibandingkan dengan hanya menghitung jumlah spora mikoriza menggunakan metode tuang saring basah.

Kata kunci: hifa, infeksi akar, sieving, sorghum, zeolit.
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ditargetkan akan lebih sederhana dan efisien. 
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