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PENGEMBANGAN BIOMARKA UNTUK SELEKSI TANAMAN TAHAN
PENYAKIT BUSUKPANGKAL BATANG PADA KELAPA SAWIT

Rokhana Faizah

Abstrak - Penyakit busuk pangkal batang (BPB) yang disebabkan patogen Ganoderma boninense menjadi
penyakit utama pada kelapa sawit yang menurunkan produktivitas secara signifikan. Pengembangan varietas
kelapa sawit tahan penyakit BPB melalui beberapa tahapan dan evaluasi di setiap prosesnya. Tulisan ini akan
menjelaskan hal-hal yang berkaitan dengan respon ketahanan dan tahapan pengembangan biomarka berbasis
nukleotida untuk mendapatkan varietas kelapa sawit tahan Ganoderma. Evaluasi fenotipe dan genotipe plasma
nutfah sebagai sumber material genetik, metode pemuliaan dan seleksi tanaman tahan, respon ketahanan
tanaman, dan gen-gen yang terlibat dalam ketahanan penyakit menjadi komponen yang berkaitan dengan efektif
dan efisien biomarka pada program pemuliaan kelapa sawit tahan penyakit BPB. Pengembangan biomarka untuk
seleksi karakter unggul pada kelapa sawit dan tanaman lain juga dijelaskan pada artikel ini.

Kata kunci: Ganoderma boninense, breeding-assisted selection, pemuliaan kelapa sawit, respon ketahanan,

varietas tahan BPB.

PENDAHULUAN

Kelapa sawit merupakan tanaman perkebunan
yang multi manfaat. Produktivitas tinggi kelapa sawit
tidak terlepas dari sumber bahan tanaman unggul.
Produktivitas kelapa sawit mencapai 51 juta ton crude
palm oil dengan nilai kontribusi ekspor minyak sawit
sebesar 36 miliar USD ([GAPKI] Gabungan
Pengusaha Kelapa Sawit Indonesia, 2021). Namun,
infeksi Ganoderma boninense mampu menyebabkan
industri kelapa sawit mengalami kerugian yang tinggi
hingga mencapai 80%. Busuk pangkal batang atau
sering disebut penyakit Ganoderma (GD) pada kelapa
sawit disebabkan cendawan G. boninense (Yit Kheng
Goh et al.,, 2020). Penyebaran penyakit ini sangat
cepat pada daerah endemik di Sumatera Utara atau
perkebunan kelapa sawit yang telah ditanami
beberapa generasi (Purba et al., 2011; Wiratmoko et
al., 2018). Penyebaran penyakit ini terjadi melalui tular
tanah dimana terjadi kontak antar akar kelapa sawit,
basidiospor, dan sumber inokulum di dalam tanah
(Alexander et al., 2017). Vegetatif akar yang terdapat
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pada tanah merupakan karakter penting untuk
mengetahui tingkat infeksi GD pada kelapa sawit.
Gejala yang muncul pada akar yang terinfeksi GD
adalah adanya nekrosis, tubuh buah pada pangkal
batang dan nekrosis pada tulang daun (Edy et al.,
2020).

Teknologi penanda genetik berbasis nukleotida
sangat dibutuhkan untuk percepatan perakitan
tanaman tahan GD (Murphy, 2007). Berbagai upaya
telah dilakukan pada penelitian sebelumnya. Varietas
AVROS menunjukkan lebih tahan GD berdasarkan
pada kandungan ergosterol yang tinggi dibandingkan
Ekona dan Calabar (Chong et al.,, 2012). Seleksi
projeni hasil persilangan juga dilakukan untuk
mendapatkan tanaman tahan pada projeni DxP pada
populasi Kongo x Kamerun (Idris et al., 2004).

Dari segi fitohormon, akumulasi asam salisilat dan
asam jasmonat mampu meningkatkan resistensi
tanaman inang terhadap patogen hemibiotropik,
namun meningkatkan kerentanan terhadap patogen
yang bersifat netrotrofik (Veronese et al., 2006). GD
mampu mendegradasi komponen lignin pada dinding
sel inang (Paterson et al., 2009). Penanda DNA yang
terkait dengan ketahanan penyakit pada kelapa sawit
sangat diperlukan untuk penapisan dan marker-
assisted breeding (MAS) (C. L. Ho & Tan, 2015),
namun belum dilaporkan secara menyeluruh. Hal ini
terkendala informasi mekanisme ketahanan kelapa
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sawit dalam menanggapi kolonisasi GD pada
berbagai stadia infeksi (C. L. Ho & Tan, 2015).
Mekanisme ketahanan molekuler dapat diketahui
dengan ekspresi gen-gen minor yang terlibat dalam
jalur pertahanan tanaman untuk merakit varietas
kelapa sawit dengan ketahanan parsial sebagai
sarana untuk solusi jangka panjang dan tidak mudah
dipatahkan tingkat ketahanannya (C. L. Ho & Tan,
2015). Sehingga, dari beberapa penelitian tersebut,
upaya pengembangan seleksi tanaman tahan GD
melalui biologi molekuler perlu dilakukan secara
bertahap dan komprehensif.

Salah satu terobosan yang efektif dan efisien
dalam pengembangan marker DNA tersebut adalah
memanfaatkan satu beda basa single nucleotide
polymorphism (SNP) dari data transkriptomik tanaman
tahan dan rentan terhadap G. boninense pada gen
target. SNP sangat efektif digunakan sebagai marka
molekuler untuk studi genetik (Qi et al., 2017) dan
setiap SNP berasosiasi dengan ekspresi gen (J. J. Liu
et al., 2020). Penelitian sebelumnya telah
mengembangkan marka SNAP (Single Nucleotide
Amplified Polymorphism) berdasarkan sekuens
transkriptomik pada lobak (Raphanus sativus L.) Wang
et al., 2017), namun informasi SNP dari
transkriptomik pada tanaman kelapa sawit untuk
marka molekuler ketahanan GD belum dimanfaatkan
secara optimal (Rosli et al., 2018).

PEMULIAAN KELAPA SAWIT UNTUK KETAHANAN
TERHADAP G. boninense

Perakitan varietas kelapa sawit tahan Ganoderma
dapat dilakukan dengan pendekatan pengujian
fenotipe di lapangan maupun dukungan bioteknologi
tanaman. Pengamatan fenotipe gejala dilakukan
dengan pendekatan skrining dan seleksi genotipe
koleksi plasma nutfah yang menunjukkan indeks
toleransi tinggi terhadap Ganoderma di lapangan
maupun pemilihan tetua yang toleran pada kondisi
endemik Ganoderma (Purba et al., 2011). Kedua,
pendekatan bioteknologi tanaman dapat dilakukan
dengan melihat potensi gen-gen yang berpengaruh
terhadap tingkat toleransi tanaman terhadap infeksi
Ganoderma (Putranto et al.,, 2016). Namun, upaya
tersebut perlu dioptimalkan dengan pendekatan
bioteknologi lain seperti memanfaatkan tanaman
tahan Ganoderma yang dimodifikasi runutan gen
melalui sistem genome editing (Budiani et al., 2018)
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sehingga diharapkan diperoleh tanaman tahan
Ganoderma melalui teknologi cisgenik.

Perakitan varietas tahan Ganoderma melalui
pendekatan cisgenik memerlukan beberapa tahap
kegiatan. Teknologi cisgenik merupakan metode baru
yang relatif berkembang pada bidang bioteknologi
pertanian (Hou et al., 2014) yang mampu memodifikasi
variasi genetik plasma nutfah untuk peningkatan
kualitas dan kuantitas genetiknya. Prinsip dari
teknologi ini mampu memanfaatkan potensi dan
memodifikasi fungsi gen-gen yang terkait dengan
sistem pertahanan tanaman dalam perakitan tanaman
tahan (Hou et al.,, 2014). Runutan basa nukleotida
tersebut berasal dari spesies yang sama, sehingga
tidak dikategorikan tanaman transgenik.

Keunggulan teknologi cisgenik di atas masih
memiliki beberapa kelemahan yang perlu didukung
teknologi lain, yaitu sampel yang digunakan adalah
RNA yang bersifat relatif tidak stabil, memerlukan
teknologi transformasi yang efektif dan
membutuhkan waktu relatif lama untuk pengujian
tanaman yang diperoleh, serta tidak mudah untuk
mendapatkan sumber tanaman yang memiliki
keragaman genetik dalam satu populasi origin.
Upaya yang dapat dilakukan untuk melengkapi
teknologi tersebut adalah terobosan teknologi dalam
pengembangan program pemuliaan kelapa sawit
untuk mendapatkan metode yang komprehensif
dalam seleksi varietas unggul tahan penyakit
busuk pangkal batang. Upaya tersebut dilakukan
untuk mengetahui faktor-faktor yang berpotensi
tinggi berpengaruh terhadap fase pertumbuhan
bibit pada karakter vegetatifnya, respon parameter
yang berpengaruh pada sistem mekanisme
ketahanan terhadap Ganoderma, gen-gen
potensial yang berpengaruh pada infeksi
Ganoderma dan resistensi tanaman terhadap
penyakit, visualisasi jejaring interaksi gen-gen
resistensi yang memberikan efek sinergis dan
interaksi antar gen, serta upaya percepatan proses
seleksi tanaman tahan dengan teknologi
pengembangan marka molekuler berbasis DNA.
Hasil akhir dari ulasan ini diharapkan diperoleh
biomarker yang efektif dan efisien berdasarkan
pada pola ekspresi dari vegetatif, struktural,
biokimia, dan ekspresi diferensial gen-gen
potensial yang berperan pada sistem mekanisme
ketahanan pada kelapa sawit. Upaya-upaya
tersebut diuraikan pada sub bab berikut.
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KARAKTER VEGETATIF AKAR DAN DAUN PADA
BIBIT KELAPA SAWIT YANG DIINFEKSI PENYAKIT
BUSUKPANGKAL BATANG

Ganoderma sp. yang diinfeksikan ke akar tanaman
Crotalaria juncea mulai menginfeksi melalui stomata
pada bagian pangkal batang dan dilanjutkan ke
jaringan secara interseluler melalui ruang antar sel
(Nursita, 2009). Selanjutnya, sel penjaga stomata
melakukan reaksi hipersensitif sebagai bentuk respon
ketahanan tanaman terhadap keberadaan
Ganoderma sp. (Nursita, 2009). Keberadaan
basidiomata atau sporofora Ganoderma ada sebelum
gejala pada daun diketahui (Darus et al., 1989).
Basidiomata ini berada pada dasar atau pangkal
batang yang akarnya terinfeksi Ganoderma, dan
munculnya basidiomata ini menjadi gejala yang efektif
untuk mengetahui penyakit busuk pangkal batang
(Siddiqui et al.,, 2021). Lamanya waktu muncul
basidiomata ini tergantung pada lamanya waktu
pembusukan dari dalam ke arah pinggiran batang.
Keparahan penyakit busuk pangkal batang pada bibit
kelapa sawit sudah terjadi pada akar sebesar 8,3%,
jaringan pangkal batang berwarna kecoklatan namun
tidak menunjukkan gejala pada daun (Naher et al.,
2012). Kondisi tersebut merupakan zona reaksi
mekanisme ketahanan terhadap infeksi Ganoderma.

Akar sebagai kontak awal infeksi penyakit busuk
pangkal batang menjadi hal yang sangat penting untuk
mengetahui gejala awal infeksi. Gejala infeksi berupa
lesio pada permukaan akar muncul pada 6 dan 12
minggu setelah inokulasi (msi) yang diamati
menggunakan mikroskop (Y. C. Tan et al., 2013).
Adanya hifa di akar pada 2 msi secara visual telah
diseleksi menggunakan green fluorescent protein
(GFP) (Govender & Wong, 2017). Fase biotropik
terjadi pada 3 dan 7 hari setelah inokulasi (hsi) dan
fase nekrotrofik akhir pada 11 hsi berdasarkan
transkriptomik ekspresi diferensial gen-gen spesifik
yang terlibat pada infeksi awal G. boninense (Bahari et
al., 2018). Pada fase biotropik yaitu patogen hidup
pada sel inang, G. boninense mensekresikan protein
efektor yang berinteraksi di inti sel tanaman kelapa
sawit (C. L. Ho & Tan, 2015). Respon balik tanaman
yang terinfeksi patogen akan mengaktifkan sistem
pertahanan sekunder berupa effector-triggered
immunity (ETI) (C. L. Ho & Tan, 2015; Kloppholz et al.,
2011). Kegagalan kelapa sawit untuk mengaktifkan
ETI menyebabkan kerentanan inang terhadap
patogen G. boninense (C. L. Ho & Tan, 2015). Fase

nekrotropik merupakan fase patogen mematikan
jaringan inang dengan menghasilkan toksin atau
enzim pendegradasi (Laluk & Mengiste, 2010).
Berdasarkan hal tersebut, interaksi patogen G.
boninense dengan inang Elaeis sangat aktif dan
kompleks 3 hari pasca inokulasi hingga 3 minggu
setelah inokulasi yang ditandai munculnya gejala pada
akar tanaman inang.

RESPON PARAMETER YANG BERPENGARUH
PADA SISTEM MEKANISME KETAHANAN
TERHADAP Ganoderma

G. boninense merupakan penyebab penyakit
busuk pangkal batang yang dominan ditemui pada
perkebunan kelapa sawit (Utomo et al., 2018).
Penyebaran penyakit ini terjadi melalui soil borne
dengan kontak langsung antara tanah atau akar
sebagai sumber inokulum yang terinfeksi G. boninense
(Alexander et al., 2017). Sistem pertahanan dini
dimulai pada saat hifa putih G. boninense pertama kali
menginfeksi komponen lignin (Paterson et al., 2009).
Respon pertahanan tanaman untuk menekan
penyebaran patogen adalah dengan melakukan
lignifikasi sel tumbuhan di lokasi infeksi atau
pembentukan lesio (K. M. Goh et al., 2018).
Selanjutnya cendawan tumbuh dan berkembang pada
tanaman dengan memanfaatkan selulosa yang
terdapat dalam tanaman (Paterson et al., 2009). Hal
utama yang berpengaruh terhadap infeksi Ganoderma
adalah pertahanan fisik persentase kadar lignin (K. M.
Goh et al., 2018; Paterson et al., 2009), selanjutnya
mengaktifkan jaringan selulosa (Paterson et al., 2009),
yang berpengaruh terhadap aktivitas enzim
peroksidase dan jalur pertahanan biokimia asam
salisilat yang menstimulasi sinyal gen ketahanan
(Idrees et al., 2011). Selain itu juga, peroksidase
diperlukan untuk polimerisasi akhir turunan fenolik ke
lignin dan diduga terlibat dalam proses pemulihan
akibat infeksi (K. M. Goh et al., 2018).

Persilangan yang memiliki respon rentan maupun
tahan dapat diamati secara visual pada akar, pangkal
batang, maupun daun (Rakib et al., 2015).
Pengamatan visual menujukkan gejala internal
maupun eksternal dengan mengetahui persentase
tanaman yang sakit dan sehat, atau disebut kejadian
penyakit (KP) (Y. K. Goh et al., 2014). Nilai KP tidak
cukup untuk menduga respon ketahanan terhadap
infeksi Ganoderma yang spesifik dan unik. Nilai KP
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sangat penting untuk menyeleksi perbedaan respon
persilangan yang diuji pada isolat yang sama (Y. K.
Goh et al., 2014). Namun, untuk infeksi penyakit BPB
tidak cukup dengan nilai KP saja, tetapi diperlukan
indeks penyakit Ganoderma (IPG) untuk mengetahui
respon ketahanan populasi keseluruhan persilangan
yang diuji (Durand-gasselin et al., 2015). Sehingga,
IPG dapat digunakan sebagai metode yang efektif
untuk menentukan respon ketahanan kelapa sawit
terhadap infeksi G. boninense pada fase pembibitan.

Indeks Penyakit Ganoderma (IPG) bertujuan untuk
mengetahui konsistensi respon ketahanan penyakit,
terutama pada tanaman tahan hingga moderat tahan,
rentan, dan sangat rentan berdasarkan prosentase
nilai kejadian penyakit per persilangan dengan rerata
populasi yang diuji. Bibit yang memiliki IPG lebih dari
100% termasuk rentan, sedangkan di bawah nilai
100% termasuk tahan (Durand-gasselin etal., 2015).

IPG pada 16 msi berkisar antara 3,7-63,3, namun
tidak memberikan informasi penentuan kategori
respon ketahanan bibit kelapa sawit (Y. K. Goh et al.,
2014). Sedangkan berdasarkan kategori rentan dan
tahan, diperoleh kategori rentan dari 98 hingga 152,
sedangkan bibit tahan berkisar 72-89 (Durand-
gasselin et al., 2015). Hasil penelitian tersebut memiliki
potensi yang cukup tinggi terhadap respon ketahanan
yang berbeda nilai IPG-nya apabila diulang beberapa

kali di batch yang berbeda.

GEN-GEN POTENSIAL YANG BERPENGARUH
PADA INFEKSI GANODERMA DAN RESISTENSI
TANAMAN TERHADAP PENYAKIT

Infeksi penyakit busuk pangkal batang baik
langsung maupun tidak langsung akan berpengaruh
terhadap beberapa respon gen-gen yang
berhubungan dengan sistem mekanisme ketahanan
tanaman. Ekspresi gen (fold change) Elaeis
guineensis Early methionine-labeled polypeptide
(EgEMLP1) pada ramet yang dinokulasi G. boninense
meningkat sejak 3 minggu setelah inokulasi (msi)
hingga 7 msi hingga 17,96 (Wulandari et al., 2018).
Gen EgEMLP1 diduga termasuk gen up-regulated
pada tanaman yang terinfeksi (Wulandari et al., 2018).
Terdapat 4 lokus resistensi Ganoderma yang
teridentifikasi pada 14 full-sib famili dari 9 populasi dari
tetua populasi Dura Deli (5 tetua) dan La Mé-
Yangambi (4 tetua) dengan 2 lokus berfungsi untuk
mengendalikan pada saat terjadinya gejala awal atau
time of the first symptom observation (T1S) dan 2 lokus
lainnya berpengaruh terhadap kematian tanaman atau
time of death due to Ganoderma infection (TD) (Tisné
et al., 2017). Kedua grup lokus tersebut tidak saling
overlap (Tisnéetal., 2017).
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Gambar 1. Interaksi molekuler Ganoderma dan gen-gen yang merespon interaksi infeksi G. boninense. Sumber:

C.L.Ho & Tan.(2015).
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Interaksi molekuler Ganoderma dan gen-gen yang
merespon interaksi infeksi G. boninense ditunjukkan
pada Gambar 1. Panah biru di garis putus-putus
menunjukkan indikasi beberapa langkah pada sinyal

jalur. Panah coklat pada garis putus-putus

menunjukkan pendugaan jalur pensinyalan,

sedangkan panah hitam pada garis putus-putus

mewakili peran protein yang dikodekan oleh beberapa

gen up-regulated dan down-regulated. Panah garis
putus-putus biru menunjukkan kemungkinan respons
pertahanan di kelapa sawit, sedangkan panah garis

putus-putus hitam menunjukkan kemungkinan
terjadinya interaksi antar hormon, antara lain sinergi

antara SA dan etilen, serta antagonisme antara SA

dan JA). Tanda tanya menyoroti kesenjangan yang
perlu diisi dalam respon pertahanan molekuler kelapa

sawit pada Ganoderma sp. Kata-kata dalam warna
merah dan hijau menunjukkan gen tanaman up-

regulated dan down-regulated di kelapa sawit yang
diinokulasi Ganoderma masing-masing dibandingkan

dengan jaringan akar kelapa sawit yang tidak

diinokulasi. Keterangan: CA, cinnamate; HR,
hypersensitive reaction; IFR, isoflavone reductase; JA,
Jjasmonate; PAL, phenylalanine ammonia-lyase; Phe,
phenylalanine; ROS, reactive oxygen species; SA,
salicylate; SOD, superoxide dismutase.

Infeksi Ganoderma berpengaruh terhadap
degradasi dinding sel (Alexander et al., 2017).
Sebanyak 33 gen laccase telah diidentifikasi
berdasarkan genom de novo G. boninense (J. S.
Tan et al., 2018). Gen-gen tersebut mengandung 4
sekuens domain yang mencakup residu sistein dan

histidin dan 7 diantara 33 gen tersebut memiliki
kesamaan dengan transkrips yang diekspresikan
(Camus-Kulandaivelu et al., 2014). Gen-gen
tersebut tidak disebutkan nama gen yang telah
teridentifikasi (Camus-Kulandaivelu et al., 2014; J.
S. Tan et al.,, 2018). Namun, penelitian lain
menyebutkan berdasarkan identifikasi differentially
expressed genes (DEGs) terdapat beberapa gen-
gen yang terkait dengan pertahanan yang beragam,
yaitu PR-protein (EgPR-1), protease inhibitor
(EgBGIA), PRR protein (EgLYK3), chitinase (EgCht)
dan expansin (EgEXPB18) saat 3 dan 7 hari setelah
inokulasi (hsi), dan menurun pada 11 hsi (Bahari et al.,
2018). Di sisi lain, pada umur 11 hsi, faktor transkripsi
EgERF113 and EgMYC2 yang menunjukkan ekspresi
sangat tinggi sebagai regulator potensial pada sistem
pertahanan tanaman. Elisitor reactive oxygen species
(ROS), yaitu peroxidase (EgPER) dan NADPH oxidase
(EgRBOH) meningkat pada periode perlakuan
tersebut (Baharietal., 2018).

Gambar 1 menjabarkan secara umum tahap
awal interaksi antara patogen dengan tanaman
inang. Patogen melepaskan pathogen associated
molecular patterns (PAMPs) yang dikenali oleh
pattern recognition receptors (PRRs) yang berada
di membran sel (C. L. Ho & Tan, 2015). Pada
tahap nekrotik, patogen mengeluarkan cell wall
degrading enzymes (CWDEs) yang
mendegradasi dinding sel (termasuk lignin) yang
menghasilkan fragmen polisakarida struktural
yang disebut damage associated molecular
patterns (DAMPs).

G. infraradices hypha

fungal effectors . /\
> -® )
@ =~

MAMP receptors ‘ﬁe,c mycorrhizal MAMPS )

signal \ unknown Ty

transduction '\
\EHF!Q' SP7
Ny

axpression of
b ERF19 & defense

[* establishment / maintenance of biotrophy

Gambar 2. Jalur protein efektor cendawan SP7 yang disekresikan dari hifa Glomus intraradices ke sel akar

tanaman. Sumber: Kloppholz et al. (2011).
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Pengenalan DAMPs oleh PRRs di tanaman inang
mengaktifkan jalur sinyal yang mengatur transkripsi
gen pertahanan kelapa sawit, termasuk yang
mengkode protein yang berhubungan dengan
pathogenesis (pathogenesis-related, PR). Pada
infeksi Ganoderma yang termasuk filum
Basidiomycota belum diketahui efektor yang
dilepaskan selama fase biotrofiknya (C. L. Ho & Tan,
2015). Namun, pada spesies Glomus intraradices filum
Glomeromycota, patogen cendawan tersebut bersaing
dengan tanaman inang dengan menggunakan protein
efektor SP7 yang berinteraksi di inti sel tanaman
dengan faktor transkripsi PR ERF19 yang merupakan
kelompok ethylene response factor (Kloppholz et al.,
2011). Jalur protein efektor cendawan SP7 yang
disekresikan dari hifa Glomus intraradices berinteraksi
dengan faktor transkripsi PR ERF19 di dalam sel inti
tanaman (Gambar 2). Keberadaan SP7 mampu
melemahkan gejala pembusukan akar, namun efektor
ini juga berperan mengembangkan status biotropik
cendawan AM di akar dengan menangkal sistem
pertahanan tanaman (Kloppholz et al., 2011).

VISUALISASI JEJARING INTERAKSI GEN-GEN
RESISTENSI YANG MEMBERIKAN EFEK SINERGIS
DANINTERAKSIANTAR GEN

Data ekspresi diferensial gen spesifik yang
diperoleh dari hasil RT-gPCR merupakan langkah
awal pada analisis profil transkriptomik (C. Wu et al.,
2019). Perbedaan antara dua gen atau lebih dapat
dibandingkan dengan metode analisis yang
diperkenalkan dengan edgeR (Robinson et al., 2009)
maupun DESeq (Anders & Huber, 2010). Perangkat
lunak edgeR merupakan paket Biokonduktor yang
digunakan untuk mengetahui ekspresi diferensial gen
dari jumlah replikasi minimal dalam satu fenotipe
(Robinson et al., 2009). Sedangkan DESeq termasuk
paket R/Biokonduktor juga yang mengedepankan
pada distribusi binomial negatif dengan variasi dan
rerata terkait regresi lokal dan diperoleh implementasi
dalam analisis ekspresi diferensial gen (Anders &
Huber, 2010). Meskipun kedua perangkat lunak
tersebut menyeleksi perbedaan yang signifikan pada
ekspresi gennya, namun pengelompokan gen dengan
ekpresi yang moderat atau rendah masih belum dapat
diketahui. Perubahan fenotipe seringkali berhubungan
dengan regulasi gen dan ekspresi gen yang saling
berkaitan dalam analisis jejaring biologis antar gen
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dibandingkan dengan perubahan signifikan secara
statistik pada individu gen (Nam & Kim, 2008).

Analisis jejaring pada bidang farmakologi (network
pharmacology) mampu dimanfaatkan untuk
menentukan gen-gen yang berperan pada penyakit
dan mengidentifikasi protein yang mampu
menargetkan gen tersebut (Zhang et al.,, 2013).
Cytoscape merupakan perangkat lunak yang mampu
menvisualisasi, pemodelan, dan analisis jejaring
interaksi profil ekspresi mRNA dengan eksperimen
genetik fungsional (Shannon et al., 2003). Awalnya
perangkat lunak ini dirancang untuk penelitian
bioinformatika terutama dalam biological network
analysis (Shannon et al., 2003), namun sekarang
banyak digunakan untuk analisis dan visualisasi
jejaring yang kompleks dengan beberapa perangkat
lunak pendukung (Cline et al., 2007; Nam & Kim,
2008).

PENGEMBANGAN MARKA MOLEKULER
BERBASIS DNA DARI EKSPRESI DIFERENSIAL
GEN SPESIFIK

Perkembangan teknologi marka molekuler
sangat mendukung percepatan pogram pemuliaan
kelapa sawit, terutama pada seleksi tanaman terpilih
dan metode pemuliaan yang strategis untuk
mendapatkan tanaman unggul. Terdapat beberapa
teknik yang digunakan untuk identifikasi marka
molekuler, yaitu berbasis protein dan DNA (Sekhwal
et al., 2015; Wang et al., 2017). Penanda berbasis
DNA diklasifikasikan berdasarkan hibridisasi
Restriction Fragment Length Polymorphism (RFLP),
metode Polymerase Chain Reaction (PCR) seperti
Randomly Amplified Polymorphic DNA (RAPD),
Simple Sequence Repeat (SSR), Amplified Fragment
Length Polymorphism (AFLP), Single Nucleotide
Polymorphism (SNP), maupun sekuensing
DNA/RNA (Semagn et al., 2006).

Teknologi marka molekuler pada kelapa sawit
dimulai dengan eksplorasi probe pada mitokondria
dan ribosomal untuk pengembangan marka
molekuler RFLP (Low et al., 2017). Aplikasi RFLP
mulai dikembangkan untuk program pemuliaan dan
kultur jaringan, seperti analisis sidik jari DNA dan
evaluasi koleksi plasma nutfah (Mayes et al., 1996)
dan seleksi lokus untuk ketebalan cangkang (Mayes
et al., 1997). Selanjutnya berkembang marka AFLP
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untuk variasi somaklonal mantled pada klon kultur
jaringan maupun kejadian hipometilasi. Marka SSR
pada kelapa sawit mulai diperkenalkan dari high
density lingkage map (Billotte et al., 2005) yang
menghasilkan berbagai macam marka molekuler
SSR dan banyak dimanfaatkan oleh peneliti lain
untuk identifikasi keragaman genetik populasi Elaeis
guineensis, E. oleifera, maupun hibridanya pada
program pemuliaan tanaman (Faizah et al., 2017;
Ithnin et al., 2017). Marka SNP pada kelapa sawit
berkembang mulai 2014 dan diteruskan dengan
genomic selection di tahun berikutnya untuk seleksi
tetua persilangan dan karakter sekunder kandungan
minyak yang tinggi. Pada 2017 mulai dieksplorasi
lokus-lokus yang terkait dengan resistensi terhadap
Ganoderma pada tanaman-tanaman tahan di
lapangan menggunakan marka SSR dan AFLP
(Tisné et al., 2017).

Saat ini, bioteknologi dengan memanfaatkan data
RNA sekuensing atau transkriptomik berkembang
sangat cepat (C.-L. Ho et al., 2018; Isaac et al., 2018;
Rosli et al., 2018). Genomik komparatif dan hasil
transkriptomik telah dianalisis pada 2 kelompok gen
besar yang berperan pada regulasi kualitas minyak dan
gen resisten terhadap penyakit (gen R) (Rosli et al.,
2018). Gen-gen yang meregulasi kualitas minyak
terutama akumulasi asam oleat yaitu stearoyl ACP
desaturases (SAD) dan asyl-acyl carrier protein (ACP)
thioesterases (FAT) menunjukkan ekspresi kompleks di
berbagai jenis jaringan dan tahapan perkembangan.
Sedangkan berdasarkan analisis ortholog menunjukkan
141 dari 210 gen R kelapa sawit diduga memiliki
homolog pada pisang dan padi. Sebanyak 141 gen
tersebut termasuk dalam kategori Kinase (7), CNL (95),
MLO-like (8), RLK (3) dan lainnya (28) (Rosli et al.,
2018). Gen-gen terkait pertahanan yang aktif secara
signifikan pada infeksi Ganoderma di awal infeksi 3 dan
7 hari setelah infeksi (hsi) antara lain PR-protein (EgPR-
1), protease inhibitor (EgBGIA), PRR protein (EgLYK3)
chitinase (EgCht) dan expansin (EQEXPB18) namun
menurun pada 11 hsi dan terdapat gen lain yang
meningkat, yaitu EQERF113 dan EgMYC2 (Bahari et al.,
2018). Awal infeksi 3 dan 7 hsi disebut fase biotrofik dan
11 hsi termasuk fase nekrotrofik tahap akhir (Bahari et
al., 2018). Perubahan peran gen-gen tersebut
menunjukkan proses pertahanan tanaman yang sangat
dinamis dan berpotensi untuk pengembangan marka
molekuler yang semakin spesifik pada fase awal seleksi
infeksi Ganoderma.

Desain penanda DNA dapat diperoleh dari gen-
gen yang menyandi karakter tertentu (Y. C. Tan et al.,
2013). Seperti juga pada gen resistensi kelapa sawit
yang terlibat pada infeksi G. boninense di fase bibit.
Informasi gen-gen yang aktif signifikan pasca infeksi
G. boninense sangat penting sebagai informasi awal
untuk pengembangan marka molekuler. Sebanyak 11
gen target yang digunakan sebagai primer qRT-PCR
untuk pengembangan biomarker seleksi penyakit
busuk pangkal batang (Y. C. Tan et al., 2013) dan satu
gen target tersebut digunakan untuk seleksi ekspresi
gen pada ramet yang diinfeksi G. boninense
(Wulandari et al., 2018). Ekspresi gen spesifik pada
daun kelapa sawit telah dianalisis menggunakan 10
primer gqRT-PCR berdasarkan respon gen-gen yang
terlibat dalam pertahanan infeksi Ganoderma, pada
bibit yang akarnya menunjukkan gejala infeksi (Chai
Ling Ho et al., 2019). Hasil penelitian tersebut
menunjukkan bahwa gen-gen yang terlibat pada
proses biologis di daun mengalihkan sumber dayanya
untuk pertahanan tanaman terhadap infeksi. Selain itu
juga G. boninense mampu memicu jalur pertahanan
yang dimediasi biosintesis asam salisilat dan oksipilin.
Penelitian-penelitian tersebut memberikan informasi
ekspresi gen yang sangat dibutuhkan untuk
pengembangan marka, namun primer berbasis RNA
yang relatif tidak stabil untuk preparasi sampel daun
maupun akar menjadi potensi peluang yang sangat
besar untuk pengembangan marka berbasis DNA.
Peluang tersebut dimanfaatkan pada ulasan ini untuk
pengembangan marka berbasis DNA berdasarkan
informasi gen-gen yang terlibat aktif dan signifikan
pada akar pada infeksi G. boninense sebagai
biomarker seleksi dini tanaman tahan di fase
pembibitan.

KAJIAN TERKINI MARKA MOLEKULER UNTUK
KARAKTER UNGGUL KELAPA SAWIT DAN
TANAMAN LAIN

Penanda biomolekuler untuk penanda yang
berharga di kelapa sawit dan tanaman lainnya
berkembang biak. Meskipun teknologi molekuler
telah mengarah pada penggunaan sekuensing
generasi berikutnya (Choi et al., 2020), analisis
asosiasi genom (Xia et al., 2019), data
transkriptomik (Dhillon et al., 2021; Ma et al., 2021),
dan pengeditan genom (Budiani et al., 2019; Yarra et
al., 2020; Yeap et al., 2021), namun penanda genetik
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biomolekuler masih diaplikasikan untuk proses
seleksi karakteristik spesifik dalam pemuliaan
tanaman (Bohry et al., 2021; Jang & Lee, 2021; J. J.
Liu et al., 2020). Beberapa karakter penting pada
kelapa sawit telah diseleksi menggunakan penanda
molekuler, antara lain ketebalan cangkang,
pertambahan hasil dan tinggi tanaman, konstruksi
peta keterkaitan, kandungan asam lemak, morfologi
dan sifat terkait hasil, perkembangan kalus, dan
tanaman tahan Ganoderma (Tabel 1) .

Peningkatan ketahanan tanaman terhadap
penyakit dapat memanfaatkan gen ketahanan
(Tabel 1). Beberapa gen resistensi yang telah
digunakan antara lain gen Pm4b pada gandum
menggunakan marka SNP dan SSR serta gen
PIArg dan PI8 pada bunga matahari (Helianthus
annuus L.) menggunakan marka SNP untuk
ketahanan terhadap penyakit embun tepung (Qi et
al., 2017; P. Wu et al.,, 2018). Gen ketahanan
lainnya termasuk gen xab pada padi untuk

penyakit hawar bakteri (Y. Liu et al., 2021), dan
gen katalase-1 (CAT1) dapat digunakan sebagai
kandidat seleksi berbantuan penanda pada
tanaman kopi untuk penyakit busuk buah kakao
(Tarigan et al., 2021). Pengembangan marka
molekuler untuk identifikasi dan seleksi tanaman
tahan BPB masih terus ditingkatkan dan dapat
dimanfaatkan dalam program pemuliaan kelapa
sawit. Pada kelapa sawit yang terinfeksi
Ganoderma, terdapat kandidat gen Eg/FR dan
EgLCC24 yang berpotensi sebagai penanda
molekuler untuk identifikasi dan diagnostik
tanaman tahan BPB (Faizah et al., 2022; Tee et al.,
2013). Kandidat marka-marka tersebut sangat
mendukung percepatan program pemuliaan kelapa
sawit, terutama dalam pemilihan tanaman tahan
Ganoderma. Diharapkan akan banyak penanda
berbasis nukleotida untuk pemilihan tanaman
tahan BPB dalam mempercepat program
pemuliaan kelapa sawit.

Tabel 1. Penanda biomolekuler untuk karakter spesifik pada kelapa sawit dan tanaman lain.

Tipe Nama Gen/kandidat
No. | Karakter penanda penanda gen/quantitative Sekuens primer Referensi
molekuler molekuler traits loci (QTL)
Kelapa sawit
1 Ketebalan 1.000 SNPs | Tidak Gen SHELL Tidak disebutkan (Teh et
cangkang disebutkan al., 2019)
SHELL
2 Produksi dan | 588 SNP Tabel 2 di QTL untuk tinggi | Tabel 2 di artikel (Teh et
penambahan | dan artikel batang dan al., 2020)
tinggi 67 SSR korelasinya
tanaman dengan karakter
agronomi
3 Linkage map | SPET OPGP Tidak disebutkan | OPGP project (Herrero
construction | markers project et al,
SNP markers 2020)
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Tipe Nama Gen/kandidat

No. | Karakter penanda penanda gen/quantitative Sekuens primer Referensi

molekuler molekuler traits loci (QTL)

4 Kandungan |62 marka FatB1 Gen acylACP F: CCGGAATTCAGTGT- | (Xia et
asam lemak | SNP thioesterase B CTCCATATCCCCATC al., 2019)

(penambahan R: CCGCTCGAGTCAGT
kandungan asam |A-TTTCAAACGCAACA
palmitat)

5 Morfologi 12 SNPs Table 2 di 12 kandidat gen Tidak disebutkan (Osorio-
dan karakter artikel guarin et
produksi al., 2019)

6 Quantitative | SNP Tidak mitogen activated | Tidak disebutkan (Babu et
trait disebutkan | protein kinase-5 al., 2020)
nucleotides (MAPK-5)

(QTNs) for
Yield and oil
yield related
traits

7 Oil palm cDNA Tabel 1 di Tabel 1 di artikel | Tabel 1 di artikel (Ribeiro
callus artikel et al.,
development 2019)

8 Ketahanan Biolistic - Tidak Basta® resistance | Tabel 2 di artikel (Hanin et
kelapa sawit | mediated oil | disebutkan gene (bar), alfalfa al., 2020)
terhadap G. |palm f3- 1,3-glucanase
boninense transformation (AGLU1) and rice

chitinase (RCH10)
genes

9 Karakter 16 SSR Tabel 2 di Gen SHELL Tabel 2 di artikel (Babu et
cangkang CAPS artikel al., 2017)
SHELL marker

(continued)
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Tipe Nama Gen/kandidat
No. | Karakter penanda penanda gen/quantitative Sekuens primer Referensi
molekuler molekuler traits loci (QTL)
Tanaman lain

10 | Powdery SNP dan Xics13 dan | Gen Pm4b Tambahan Tabel S4 (P. Wu et
mildew SSR Xics43 al., 2018)
resistant
vada 112
gandum

11 | Downy SNP Tabel 1 di PIArg and Pl genes | Tabel 1 di artikel (Qi et al.,
resistant artikel 2017)
pada bunga
matahari

12 | Bacterial Tetra-primer | Tambahan | xab Tambahan Tabel 1 dan | (Y. Liu et
blight ARMS dan Tabel 1 dan 2 al., 2021)
resistant KASP 2
pada padi

13 | Penyakit SNP Tabel 7 di Gen catalase-1 Tabel 7 di artikel (Tarigan
Cacao black artikel (CAT1) et al,,
pod 2021)

KESIMPULAN Alexander, A., Sipaut, C. S., Dayou, J., & Chong, K. P.

Pengembangan marka molekuler untuk tanaman
tahan Ganoderma dapat dilakukan dengan mengamati
struktur dan vegetatif kelapa sawit serta perubahan
biologis pada tanaman tahan Ganoderma. Gen
potensial untuk mengembangkan penanda molekuler
dan memvalidasi biomarker sangat penting dalam
memilih tanaman tahan BPB. Marka molekuler
berbasis nukleotida sangat mendukung dalam proses
seleksi karakter potensial, termasuk tanaman tahan
Ganoderma pada kelapa sawit.
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