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Abstrak  

Proses pemuliaan tanaman merupakan langkah awal dalam mendapatkan varietas unggul tanaman kelapa sawit. Pengamatan 

terhadap variasi genetik perlu dilakukan untuk menyusun program pemuliaan tanaman. Teknik DNA profiling dapat dilakukan 

untuk mendeteksi variasi genetik ditingkat molekuler. Tujuan penelitan adalah untuk mendapatkan keragaman molekuler 

berdasarkan marka RAPD. Metode penelitian dilakukan dengan mengamati persentase filogenetik analysis dan PCOA analysis. 

Adapun hasil penelitian menunjukkan bahwa populasi membentuk tiga kluster dan berdasarkan analisis PCoA menunjukkan 

tingkat keragaman molekuler sebesar 43.65%.  

 
Kata Kunci: Kelapa sawit; DNA Profilling; PIC; PCoA  

 

1. Pendahuluan 

Tanaman kelapa sawit merupakan salah satu tanaman yang bernilai strategis karena tanaman kelapa sawit sebagai 

salah satu sumber devisa negara Indonesia terbesar. Berdasarkan data BPS (2014) sumbangan sumber devisa negara 

Indonesia dari tanaman kelapa sawit mencapai 17.464,9 juta USS$ lebih tinggi daripada komoditas tanaman 

perkebunan lain, misalnya tanaman karet yang hanya mencapai 6.609,6 juta US$. Selain itu, tanaman kelapa sawit 

juga dapat diolah menjadi berbagai produk olahan, sejauh ini ada 120 jenis produk olahan yang dapat dihasilkan dari 

tanaman kelapa sawit [7]. 

Perakitan varietas baru tanaman kelapa sawit unggul terus dilakukan dengan melalui serangkaian proses 

pemuliaan tanaman yang terencana dan berkesinambungan. Proses pemuliaan tanaman tidak lepas dari identifikasi 

karakter tertentu. Proses identifikasi tersebut biasanya dilakukan dengan melakukan pengamatan secara visual yaitu 

dengan melakukan observasi terhadap karakter penotipik tanaman. Novita [9] menjelaskan bahwa pengamatan 

dengan cara ini memiliki beberapa kelemahan yaitu diperlukan waktu yang lama dalam pengerjaan, bersifat subjektif 

dan hasil yang sangat dipengaruhi oleh faktor lingkungan. 

Kelemahan tersebut dapat diatasi dengan penggunaan analisis molekuler, salah satunya dengan melakukan 

pengamatan ditingkat DNA. Pengamatan ditingkat DNA dapat dilakukan dengan teknik DNA profiling [13]. Teknik 

ini merupakan salah satu teknik untuk menggambarkan bagaimana pola pita yang dihasilkan oleh suatu individu. 
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Pola pita yang dihasilkan oleh setiap individu berbeda-beda walaupun memiliki tingkat kekerabatan yang rendah. 

Istino [6] menyebutkan bahwa pola pita tersebut dapat dijadikan sebagai penanda untuk mencirikan sifat tertentu 

sehingga setiap individu memiliki pita yang spesifik. Implikasi DNA profiling dapat dilakukan berdasarkan marka 

Random Amplified Polymorpism DNA (RAPD). Penanda ini sudah banyak diterapkan pada berbagai analisis 

ditingkat molekuler, khususnya untuk mengamati tingkat kekerabatan genetik makhluk hidup. Kelebihan dari marka 

ini adalah efektif, efisien, relatif ekonomis dan dapat memiliki tingkat polimorfisme yang tinggi [4]. Penggunaan 

marka RAPD selain dapat menunjukkan adanya keragaman juga dapat dipergunakan untuk mendeteksi benih 

abnormal [5][10] dan juga dapat digunakan untuk identifikasi benih dura dan pisifera [12]. Selain itu juga RAPD 

juga telah diiterapkan untuk mendeteksi keragaman pada ganoderma [8]. 

Berdasarkan hal tersebut maka teknik DNA profiling berdasarkan marka RAPD perlu dilakukan untuk 

mendapatkan keragaman molekuler pada tanaman kelapa sawit komersial berdasarkan persentase polimorfisme 

(PIC), dendogram filogenetik dan analisis principal coordinat. Hasil penelitian ini akan memberikan informasi awal 

terkait dengan material breeding untuk proses pemuliaanm tanaman di masa mendatang. 

2. Bahan dan Metode 

Penelitian ini dilakukan dari Bulan September sampai dengan Oktober, 2015 di Laboratorium Terpadu Fakultas 

Kedokteran Universitas Sumatera Utara, Medan. Bahan tanaman merupakan salah satu kelapa sawit komersial, 

jumlah bahan tanaman yang digunakan pada penelitian sebanyak 30, DNA Bench Top 1kb DNA ladder, buffer 

CTAB, buffer TAE 1 X, nitrogen cair, choloroform isoamilalkohol (KIAA) perbandingan (24:1), β-

mercaptoethanol, agarose-promega V3121 dan master mix (promega M7122). Alat yang digunakan pada penelitian 

ini terdiri atas mesin PCR-AB Applied Biosystem Veriti 96 thermal cycler, gel documentation-UV Cambridge dan 

satu set alat elektroforesis-biorad. 

Primer RAPD yang digunakan dalam teknik DNA profiling terdiri atas empat primer yaitu OPH-12 (5' 

TGTCATCCCC 3'), OPD-16 (5‘ AGGGCGTAAG 3‘), OPI-20 (5' AAAGTGCGGG 3'), OPC-7 (5' GTCCCGACGA 

3') dan OPC-12 (5' TGTCATCCCC 3'). Metode isolasi DNA adalah Orozco-Castilo (1994) dengan beberapa 

modifikasi. Program PCR berdasarkan Setiyo (2001) sebanyak 45 siklus yang terdiri atas predenaturasi 94°C selama 

2 menit, denaturasi 94°C selama 1 menit, anneling 34°C selama 1 menit dan ekstensi 72°C selama 2 menit dan final 

ekstension 72°C selama 10 menit. 

Hasil elektroforesis kemudian didokumentasikan dengan menggunakan gel dokumentasi UVTec Cambridge. Pita 

DNA hasil dokumentasi diubah kedalam data biner dimana jika pita muncul di beri kode (1) dan jika tidak muncul 

diberi kode (0) dengan menggunakan microsoft excel 2007, kemudian dihitung nilai keragaman molekuler 

berdasarkan analisis principal koordinat dan dendgrom filogenetik berdasarkan metode Neighbour Joining-Tree yang 

diolah dengan DARwin Softwere Versi 6 [12]. 

3. Hasil dan Pembahasan 

Setiap individu yang memiliki tingkat kekerabatan sempit, belum tentu memiliki tingkat kekerabatan yang dekat 

secara genetik, sehingga pengamatan ditingkat genetik perlu dilakukan untuk melihat adanya perbedaan secara 

genetik melalui pengamatan pada pola pita pada tingkat molekuler. Penggunaan teknik molekuler dapat dilakukan 

untuk mengetahui tingkat keragaman pada makhuk hidup ditingkat DNA. Bathusha [2] menjelaskan bahwa untuk 

mendeteksi DNA polymorfisme dapat dilakukan dengan menggunakan teknik DNA profiling. Adapun hasil pola pita 

DNA profiling pada penelitian ini dapat dilihat pada Gambar 1. 
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Gambar 1 : Pola pita DNA profilling tanaman kelapa sawit komersial berdasarkan marka RAPD Keterangan : M : DNA Bench Top 1kb DNA 

ladder; A: primer OPH-12, B: primer OPD-6, C : primer OPI-20, D : primer OPC-12 dan E : primer OPC-7. 

Penggunaan teknik DNA profilling terbukti mampu menunjukkan keberagaman pada kelapa sawit komersial yang 

telah diuji. Setiap pita yang muncul merepresentasikan keberadaan suatu alel pada individu yang diuji. Pita yang 

muncul pada suatu individu belum tentu muncul di individu yang lain. Hal inilah yang dijadikan sebagai tolak ukur 

dalam pengamatan pada tingkat molekuler. Semakin banyak jumlah pita yang muncul namun tidak muncul pada 

individu yang lain, maka pita tersebut dapat menunjukkan adanya keragaman Keberhasilan primer dalam 

menunjukkan adanya perbedaan dilihat berdasarkan ada atau tidaknya pita yang teramplifikasi, semakin banyak 

jumlah pita yang muncul namun tidak muncul diindividu lain maka semakin tinggi kemampuan primer tersebut 

untuk menunjukkan adanya perbedaan genetik. 

Kemampuan primer yang diuji untuk melihat adanya perbedaan dan seberapa besar perbedaan molekuler yang 

dihasilkan dapat dianalisis dengan melakukan perhitungan pada nilai keragaman molekuler. Perhitungan nilai 

keragaman molekuler dapat diduga dengan menggunakan analisis PCOA. Analisis ini telah biasa digunakan untuk 

melihat tingkat keragaman molekuler berdasarkan pengujian primer [12]. Adapun hasil analisis PCOA pada 

penelitian ini dapat dilihat pada Gambar 2. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Gambar. 2. Nilai keragaman molekuler berdasarkan PCoA (Principal Coordinat Analysis) pada DNA profiling kelapa sawit komersial 

berdasarkan marka RAPD. 
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Berdasarkan hasil analisis nilai keragaman molekuler (PCOA) pada tanaman kelapa sawit yang diuji adalah 

sebesar 43.65% (Gambar 2.). Nilai keragaman molekuler tersebut menunjukkan seberapa besar sebaran individu 

yang diuji. Jika diperhatikan pada Gambar 2. dapat dilihat bahwa ada beberapa individu yang terpisah jauh dengan 

genotipe-genotipe lainnya, adapun individu yang dimaksud adalah individu No.30, No.9 dan No.31. Ketiga individu 

tersebut menyebar secara terpisah dengan ke-27 individu lainnya. Hal ini berarti bahwa ketiga individu yang diuji 

tersebut memiliki perbedaan genetik yang berbeda jika dibandingkan dengan individu lainnya. Setiap individu yang 

diuji pada penelitian ini akan mengelompok sesuai dengan jarak genetiknya masing-masing. Untuk mengkonfirmasi 

hasil analisis PCOA tentang gambaran hubungan 30 individu kelapa sawit yang diuji dapat dilakukan analisis 

filogenetik (Gambar 3). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Gambar. 3. Dendogram filogenetik kelapa sawit komersial berdasarkan marka RAPD 

 

Berdasarkan dendogram filogenetik dapat diketahui bahwa 30 individu kelapa sawit komersial yang diuji telah 

membentuk 3 kluster utama. Hasil penelitian Yurna [15] pada 2 famili kelapa sawit tenera origin binga menunjukkan 

penggunaan marka RAPD pada analisis filogenetik terbagi kedalam 5 kelas sedangkan Odenore [11] membentuk 2 

kluster. Individu yang berbeda dengan individu lainnya dapat dilihat pada individu No.30, No.9, dan No.31. Individu 

yang berbeda menunjukkan keberadaan jarak jenetik terjauh. Bila dikaitkan dengan proses pemuliaan tanaman, maka 

semakin jauh jarak genetiknya maka akan meningkatkan keberhasilan proses seleksi. Acquuah [1] menjelaskan 

tingkat kekerabatan dapat mempengaruhi keberhasilan dalam persilangan selanjutnya Zulhermana [16] menyebutkan 

bahwa semakin jauh jarak genetik suatu individu maka akan meningkatkan keberhasilan untuk persilangan sehingga 

hal ini akan dapat dijadikan seabagai gambaran awal untuk kegiatan persilangan selanjutnya. 

4. Kesimpulan 

Hasil penelitian menyimpulkann bahwa populasi membentuk tiga kluster dan berdasarkan analisis PcoA 

menunjukkan tingkat keragaman molekuler sebesar 43.65%. 
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