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ABSTRAK 

Program pemuliaan untuk peningkatan produksi minyak kelapa sawit dapat dilakukan dengan cara melakukan seleksi 
plasma nutfah, observasi/eksplorasi lapang, maupun introduksi aksesi baru dari luar negeri. Teknologi seleksi kelapa 
sawit dapat dilakukan secara konvensional dan non-konvensional. Penelitian ini bertujuan untuk memperoleh informasi 
keragaman genetik aksesi kelapa sawit asal Kamerun  berdasarkan keragaman karakter morfologi, produksi awal, 
dengan menggunakan marka molekuler  SSR. Penelitian dilakukan di KP Sitiung dan BB Biogen. Sampel yang dipilih 
adalah aksesi yang memiliki produksi awal tandan buah segar (TBS) minimal 4 kg.  Sebanyak 35 aksesi kelapa sawit asal 
Kamerun dan 20 primer SSR digunakan dalam penelitian ini. Hasil pengamatan karakter morfologi menunjukkan 
bahwa tidak terdapat perbedaan karakter morfologi diantara 35 tanaman kelapa sawit yang produksi awalnya ≥ 4 kg 
TBS. Produksi awal kelapa sawit berkisar antara 4 – 9,5 kg TBS per tandan dengan koefisien keragaman rendah, yaitu < 
20%. Berdasarkan analisis 20 primer SSR dihasilkan   enam pita dengan kisaran 4−12 alel. Jumlah alel dominan sangat 
mendominasi dibanding dengan alel jarang maupun alel sedang.  Nilai Polymorphism Information Content (PIC) yang 
diperoleh sebagian bernilai negatif, 11 primer (55%) bernilai positif. Primer MEgcl3639 menghasilkan nilai PIC tertinggi 
(0,65), sedangkan nilai PIC terendah pada primer MEgcl0046 (-0,48). Berdasarkan analisis UPGMA aksesi 35 kelapa 
sawit terbagi  ke dalam dua kelompok, yaitu kelompok I terdiri dari  34 aksesi pada tingkat kesamaan genetik 42,5 – 
67,5%, dan  kelompok II, yaitu satu aksesi (D91.4). Aksesi  D91.4 memiliki komposisi genetik yang sangat berbeda 
dengan kelompok I, dapat digunakan sebagai calon tetua persilangan. Perlu penelitian lebih detail pada aksesi D91.4 ini 
untuk pengamatan karakter kadar minyak, ketebalan cangkang, daging buah, dll. 
 
Kata kunci : Kelapa sawit, Kamerun, produksi awal, SSR. 

ABSTRACT 

Oil palm breeding programs to increase oil palm production can be done by under going selection in the germplasm 
collection, observation/exploration in the field and introduction from abroad. The technology can also be done by 
conventional or non-convention always. This study aimed to obtain information about genetic diversity of palm 
accessions originated from Cameroon based on the diversity of morphology and early production characters by using 
SSR molecular markers. Selected samples were those  that had early production of fresh fruit bunches (FFB) of at least     
4 kg. The  research were held in Sitiung Field Station and ICABIOGRAD. Accessions used were oil palm accessions 
originated from Cameroon as many as 35 accessions, where as microsatellite primers used were as many as 20 SSR 
primers. The observation result of morphological characters showed that 35 oil palm accessions with production level of 
≥4,00 kg of FFB were not statically different. Initial production of oil palm accession were ranged from 4,00 to 9,50 kg 
FFB per cluster with low diversity coefficient of <20%, which indicating high level of genetic uniformity. Molecular 
analysis by using 20 SSR primers resulted  in number of bands up to six, with a range of 4-12 alleles. Dominant alleles 
were more dominat as compared to rare or medium alleles. Some of Polymorphism Information Content (PIC) values were 
obtained  negative, and only 11 primers (55%) showed positive PIC value. In this study, the primer Megcl3639 produced 
the highest PIC value (0.65), while the lowest value was obtained on the primer MEgcl0046 (-0,48). Based on the UPGMA 
analysis, 35 oil palm accessions were divided into two groups. The first group was comprised by 34 accessions with 
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similarity of 42,5 – 67,5%, where as group II was comprised by one accession (D91.4). Accession D91.4 has a genetic 
composition that is very different the group I, can be used as a prospective parent for crosses. More detailed research is 
needed on this D91.4 accessions such as oil content, shell thickness, thickness of fruit, etc. 
 
Keywords: Oil palm, Cameroon, early production, SSR. 

PENDAHULUAN 

Kelapa sawit  merupakan tanaman per-
kebunan penghasil minyak nabati. Di Indonesia 
kelapa sawit memegang peranan penting antara 
lain untuk  memenuhi kebutuhan minyak nabati 
dalam negeri, penghasil devisa negara dari sektor 
perkebunan, sumber mata pencaharian  petani 
yang bergerak dalam bidang perkebunan, dan 
sebagai bahan baku untuk bioenergi yang ramah 
lingkungan (Mathius et al., 2005). 

Program pemuliaan untuk peningkatan 
produksi minyak kelapa sawit dapat dilakukan 
dengan melakukan seleksi aksesi kelapa sawit 
yang ada di dalam plasma nutfah, observasi/ 
eksplorasi lapang maupun introduksi dari luar 
negeri. Untuk menghasilkan varietas kelapa sawit 
yang unggul perlu dilakukan karakterisasi secara 
konvensional maupun non-konvensional dengan 
teknik bioteknologi. Salah satu pendekatan bio-
teknologi pada pemuliaan kelapa sawit yang saat 
ini sudah diaplikasikan adalah teknologi marka 
molekuler, dimana marka mikrosatelit atau simple 
sequnce repeat (SSR) masih digunakan sampai saat 
ini.  SSR adalah  sekuen berulang yang sederhana 
(lebih dari dua basa) biasanya melimpah dalam 
genom satu spesies (Temnykh et al., 2000). Marka 
ini masih populer sampai sekarang untuk studi 
kekerabatan karena berlimpah jumlahnya, mudah 
dalam aplikasi dan bisa dilakukan secara otomatis 
dalam menentukan ukuran pita secara akurat. 
Sistem otomatisasi ini memungkinkan peng-
gabungan hasil dari beberapa laboratorium 
(Prasetiyono dan Tasliah, 2004).  

Karakterisasi secara konvensional ber-
dasarkan penampilan agronomi atau fenotipe 
sangat sulit untuk membedakan antar aksesi 
tanaman kelapa sawit karena lingkungan tumbuh 
sangat berpengaruh terhadap tanaman seperti 
yang dilakukan oleh Miftahorrachman et al. (2007) 
pada enam aksesi kelapa Dalam asal Provinsi 
Gorontalo, Maskromo (2007) Kelapa Dalam di BPT 
berasal dari empat kecamatan di Bali, dan Tenda 
dan Kumaunang (2007) terhadap Kelapa Dalam 
yang berasal dari lima desa di Provinsi Jawa 
Timur. Evaluasi keragaman genotipik berdasarkan 
informasi keragaman genetik berbasis agro-
morfologi untuk saat ini dirasakan kurang me-
madai. Oleh karena itu, karakterisasi secara 
genetik dapat dilakukan menggunakan marka 

untuk meningkatkan efisiensi dalam menganalisis 
kekerabatan memetakan gen dan melakukan 
seleksi pada tanaman sebagaimana dilakukan 
pada kelapa sawit (Sayekti et al., 2015).  

Karakterisasi secara molekuler pada kelapa 
atau kelapa sawit menggunakan marka  telah 
banyak dilakukan oleh para peneliti. Mathius et al. 
(2005) dapat membedakan genotipe normal dan 
abnormal pada klon kelapa sawit menggunakan  
10 primer AFLP. Selain itu upaya untuk  memi-
sahkan genotipe Kelapa Dalam Mapanget (DMT) 
dan Dalam Tenga (DTA) menggunakan 10 primer 
RAPD (Pandin, 2009). Keragaman genetik ter-
hadap 12 aksesi Kelapa Dalam yang ditanam di 
Kebun Percobaan Mapanget menggunakan tiga 
primer SSR (Kamaunang dan Maskromo, 2007). 
Keragaman genetik tanaman kelapa yang berasal 
dari empat pulau, yaitu: Mognog, Falalop, Asor, 
dan Fassarai mempunyai keragaman genetik yang 
tinggi berdasarkan analisis menggunakan marka 
SSR (Katsuyuki et al., 2003), Ting et al. (2010) juga 
telah menyusun data base plasma nutfah kelapa 
sawit dengan menggunakan marka SSR.  

Pada komoditas tanaman perkebunan peng-
gunaan marka mikrosatelit juga berhasil meng-
evaluasi variabilitas genetik 42 genotipe kakao 
tetua persilangan menggunakan 40 primer RAPD 
(Mathius et al., 1997). Hasil analisis integritas 
genetik planlet pisang Baranang dan Nangka yang 
telah di sub kultur sebanyak 10 kali (12 bulan 
setelah sub kultur) memberikan integritas genetik 
yang masih stabil (Mathius dan Hutabarat, 1997). 
Hasil penelitian Haris et al. (2003) mengunakan 10 
primer AFLP menunjukkan bahwa kemiripan 
genetik sepuluh klon karet yang mempunyai 
persamaan latar belakang genetik sebesar 85,5%. 
Analisis keragaman genetik kelapa sawit yang 
berasal dari plasma nutfah telah dilakukan oleh 
beberapa peneliti menggunakan SSR seperti Tasma 
et al. (2013), Tasma dan Arumsari (2013), Zaki et al. 
(2010), Zaki et al. (2012), Arias et al. (2012). 

Pada saat ini di Kebun Percobaan Sitiung, 
Sumatera Barat  terdapat 959 aksesi kelapa sawit 
yang berasal dari Kamerun yang sudah ditanam 
sejak tahun 2011. Koleksi tersebut  merupakan 
salah satu sumber plasma nutfah yang dapat 
digunakan sebagai materi untuk kegiatan 
pemuliaan tanaman kelapa sawit. Dengan 
pemanfaatan marka molekuler diharapkan dapat 
membantu para pemulia untuk mempercepat 
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seleksi dan  menghasilkan varietas baru kelapa 
sawit yang lebih baik sesuai dengan kebutuhan 
konsumen. 

Penelitian ini bertujuan untuk memperoleh 
informasi keragaman genetik aksesi kelapa sawit 
asal Kamerun  berdasarkan keragaman karakter 
morfologi, produksi awal, dengan menggunakan 
marka molekuler SSR. 

BAHAN DAN METODA  

 Penelitian ini dilaksanakan di KP. Sitiung 
dan Balai Besar Biogen pada bulan Pebruari 
sampai September 2015. Materi yang digunakan 
adalah 35 aksesi kelapa sawit asal Kamerun yang 
terpilih berdasarkan bobot tandan buah segar yang 
melebihi 4 kg yang berada di KP. Sitiung. Pohon 
yang terpilih diamati karakter agronomisnya, dan 
diambil daunnya untuk dianalisis secara molekur. 
Daftar aksesi yang digunakan disajikan dalam 
Tabel 1.  

 
Tabel 1. Aksesi kelapa sawit asal Kamerun yang    

digunakan. 
Table 1. Oil palm accessions from Cameroon used. 

No. 

  

Kode aksesi 

Accecion code 

No. Aksesi 

Accecion no. 

No. Pohon 

Plant no. 

1 D3.7 D3 7 

2 D14.8 D14 8 

3 D12.6 D12 6 

4 D7.10 D7 10 

5 D2.1 D2 1 

6 D2.3 D2 3 

7 T23.3 T23 3 

8 D18.2 D18 2 

9 D20.7 D20 7 

10 D21.6 D21 6 

11 D21.7 D21 7 

12 D21.8 D21 8 

13 D21.9 D21 9 

14 D21.10 D21 10 

15 D22.6 D22 6 

16 D24.6 D24 6 

17 D29.8 D29 8 

18 D43.7 D43 7 

19 D94.8 D94 8 

20 D93.2 D93 2 

21 D91.4 D91 4 

22 D91.6 D91 6 

23 D91.10 D91 10 

24 D90.8 D90 8 

25 D89.10 D89 10 

26 D71.8 D71 8 

27 D65.2 D65 2 

28 D65.4 D65 4 

29 D65.10 D65 10 

30 D63.2 D63 2 

31 D59.9 D59 9 

32 D6.1 D6 1 

33 D96.6 D96 6 

34 D96.8 D96 8 

35 D80.6 D80 6 

Untuk kegiatan analisis molekuler diguna-
kan 20 pasang primer mikrosatelit (SSR) yang 
dipilih berdasarkan publikasi yang dilaporkan 
oleh Billote et al. (2005).   Daftar primer yang digu-
nakan disajikan pada Tabel 2.    

Metode Penelitian 

Karakter morfologi dan produksi awal 

Karakter morfologi dan produksi awal 
kelapa sawit asal Kamerun diamati berdasarkan  
metode IBPGR (1989) meliputi antara lain:             
a. Tanaman berduri atau tidak berduri, b. Per-
mukaan daun mengkilat atau tidak, c. Susunan 
daun berselang-seling atau tidak, dan bobot 
tandan buah segar umur 3,5 tahun. 

Analisis molekuler 

Ekstraksi dan Isolasi Daun Kelapa Sawit 

Isolasi DNA menggunakan metode CTAB 
(Doyle dan Doyle, 1990) dan 35 sampel daun 
kelapa sawit asal Kamerun. Satu lembar daun 
kelapa sawit dipotong kecil menggunakan 
gunting, kemudian dihaluskan dengan menam-
bahkan nitrogen cair sampai halus. Setelah halus, 
bubuk daun kelapa sawit dimasukkan ke dalam 
tabung mikro yang sudah diberi label. Ekstraksi 
daun kelapa sawit dilakukan dengan menambah 
bufer ekstraksi yang mengandung CTAB (Tris-HCl 
100 mM (pH 8,0), NaCl 1,4 M, EDTA 20 mM       
(pH 8,0), cetyltrimethylammonium bromide (CTAB) 
2% (w/v), dan polyvinylpyrrolidone (PVP) 2% (w/v) 
sebanyak 750 µl dan dicampur. Larutan  
kemudian ditambahkan dengan β-mercapto-
ethanol sebanyak 5 µl di lemari asam, dicampur 
hingga merata. Selanjutnya campuran dipanaskan 
ke dalam water bath pada suhu 65°C selama 15 
menit. Setelah itu, ditambahkan 750 µl  Kloroform: 
isoamil alkohol (24:1) dan dicampur. Kemudian 
campuran disentrifuse dengan kecepatan 12.000 
rpm selama 15 menit. Supernatan hasil sentrifuse 
diambil dan dipindahkan ke dalam tabung mikro 
yang kosong. Supernatan kemudian ditambah 
isopropanol sebanyak 750 µl dan disentrifuse  
kembali dengan kecepatan 1.2000 rpm selama 5 
menit. Cairan yang diperoleh dari hasil sentrifuse 
kemudian dibuang, dan tersisa pellet DNA yang 
diinginkan. Setelah kering, pelet dicuci dengan 
etanol 70% sebanyak 200 µl dan dikeringkan 
kembali. Kemudian ditambahkan dengan 200 µl 
bufer TE dan dipanaskan pada water bath dengan 
suhu 65oC hingga larut. Setelah larut konsentrasi 
DNA diukur menggunakan Nanodrop. 
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   Tabel 2. Daftar primer SSR yang digunakan untuk analisis molekuler. 

   Table 2. List of SSR primers used for molecular analysis. 

No. 

 

Nama Primer 

Primer name 

Urutan Primer (5’-3’) 

Primer sequence (5’-3’) 

1. mEgCIR3847 F:  CGTTAGTGTCGCTTATTATG R:  AAATGAGGAAGCGTAAC 

2. mEgCIR3574 F:  AGAGACCCTATTTGCTTGAT R:  GACAAAGAGCTTGTCACAC 

3. mEgCIR3869 F:  CCAATGCAGGGGACATT R:  GAAGCCAGTGGAAAGATAGT 

4. mEgCIR3519 F:  CCACTGCTTCAAATTTACTAG R:  GCGTCCAAAACATAAATCAC 

5. mEgCIR3639 F:  ACGTTTTGGCAACTCTC R:  ACTCCCCTCTTTGACAT 

6. mEgCIR0046 F:  AGCCTTAGTATTTTGTTGAT R:  CCTCTGATTTGTCCTTTTGG 

7. mEgCIR3389 F:  GTCCATGTGCATAAGAGAG R:  CTCTTGGCATTTCAGATAC 

8. mEgCIR3543 F:  GTTCCCTGACCATCTTTGAG R:  GTCGGCGATTGATTAGATTC 

9. mEgCIR2144 F:  ACAAGGCTCTTCAAGAGAT R:  CCACTGCCAACACTAGTAC 

10. mEgCIR2590 F:  GTAGTTAAGGGACTTGTAGTC R:  AAGTCTCTTGTGCTGATACA 

11. mEgCIR3260 F:  AGGGCAAGTCATGTTTC R:  TATAAGGGCGAGGTATT 

12. mEgCIR0521 F:  GTGACTTTGGGCTGAAT R:  ACAGCATCTCCAACTCTATC 

13. mEgCIR0326 F:  GCTAACCACAGGCAAAAACA R:  AAGCCGCACTAACATACACATC 

14. mEgCIR 0800 F: GTGGGACAATTGAAAGGGAAGT R: CCAGCTGCCAAATGTTGTAG 

15. mEgCIR 2347 F: ATTTTGCATGTGTTGAGAGC R: CAACCAATTGCACCCTAAAG 

16. mEgCIR 0059 F: TGCAGGGGATGCTTTTATT R: CCCTTAATTCCTGCCTTATT 

17. mEgCIR 2813 F: GCTTTGTTGCAGTTTGACTA R: GTTTAGGATGTTGCGTGAT 

18. mEgCIR 0195 F: CCCACCACCCCTAGCTTCTC R: ACCCCGGTCCAAATAAAATC 

19. mEgCIR 0555 F: TACCATCACTGACCAATAAC R: GTCTTTCTTGCTAACTACAC 

20. mEgCIR 2188 F: CGAAGTTGTTGGACATG R: TTCCATCACAGGAGATATAG 

 

Running PCR 

Volume total cocktail yang digunakan 
sebanyak  10 ml, terdiri dari 1 µl 10× bufer PCR, 1 
µl 10 mM dNTPs, 1 µl 5 µM primer F dan R, 1 unit 
Taq DNA polimerase, dan 2 µl 5 ng DNA. Program 
pada mesin PCR Bio-Rad T-100 diatur sesuai 
dengan suhu primer yang digunakan. Running 
PCR berlangsung selama kurang lebih 2 jam, 
dengan suhu denaturasi 94°C selama 1 menit, 
diikuti 35 siklus, yakni denaturasi 94°C selama 45 
detik, penempelan primer 49°C selama 45 detik, 
dan perpanjangan primer 72°C selama 45 detik, 
diikuti perpanjangan primer terakhir pada suhu 
72°C selama 5 menit.  
 
Running Elektroforesis 

Sebanyak 3 µl DNA hasil PCR dimasukkan 
ke dalam sumur gel poliakrilamid 8%. Running  
elektroforesis diatur pada suhu 80 V selama waktu 
110 menit. Setelah selesai running, kaca dilepas 
dari tangki, dan dibuka perlahan. Gel diambil 
secara perlahan kemudian direndam dalam 
larutan EtBr (0,5 µg/ml) pada mesin shaker selama 
7 menit. Setelah itu dicuci dengan air pada mesin 
shaker selama 15 menit. Kemudian dilihat pada 
mesin UV transmisi biorad untuk mengetahui pita 
DNA hasil PCR, kemudian divisualisasi dibawah 
sinar UV dan didokumentasi menggunakan alat 
ChemidocTM EQ Bio-Rad). 

 

Skoring Hasil Elektroforesis 

Jumlah pita, jumlah alel, jumlah alel 
dominan, jumlah alel jarang, dan jumlah alel 
sedang, dan nilai Polymorphism Information Content 
(PIC) dihitung dalam program Excell.  Jumlah pita 
merupakan jumlah pita yang dihasilkan dalam 
satu aksesi untuk satu primer. Jumlah alel 
merupakan jumlah pola pita (berdasarkan ukuran 
pita) yang dihasilkan oleh satu primer.  Jumlah alel 
dominan merupakan jumlah alel yang sama 
(ukurannya sama) yang dimiliki oleh lebih dari 
30% aksesi. Jumlah alel jarang merupakan jumlah 
alel yang sama (ukurannya sama) yang dimiliki 
oleh kurang dari 5% aksesi. Jumlah alel sedang 
merupakan jumlah alel yang sama (ukurannya 
sama) yang dimiliki oleh 5−30% aksesi. Nilai PIC 
mengikuti rumus yang dideskripsikan oleh 
Hildebrand et al. (1992) : 

 
 
 
 
 
 

 
PIC = Polypmorphism Information Content 
I = alel ke-i pada marka ke-j. 
N = jumlah alel pada marka ke-j 
P = frekuensi alel 
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Pita-pita hasil amplifikasi diskor sebagai 
data biner dengan nilai 1 (bila ada pita) dan 0 (bila 
tidak ada pita). Selanjutnya data ini digunakan 
untuk mengelompokkan  aksesi kelapa sawit yang 
diuji melalui analisis klaster SAHN (mengguna-
kan koefisien Dice dan metode UPGMA) pada 
program NTSYS pc. 2.1 (Rohlf, 2000). 

HASIL DAN PEMBAHASAN 

Pengamatan karakter morfologi dan produksi 
awal 

Aksesi plasma nutfah kelapa sawit yang 
terdapat di KP. Sitiung, pada umumnya susah 
dibedakan baik antar aksesi maupun inter aksesi 
dalam pengamatan karakter morfologi tanaman. 
Hasil pengamatan (Tabel 3)  35 tanaman kelapa 
sawit yang produksi awalnya  ≥ 4,0 kg tandan 
buah segar (TBS) per tandan pada beberapa 
karakter morfologi kelapa sawit asal Kamerun 
memperlihatkan bahwa tidak terdapat perbedaan 
karakter tanaman berduri, permukaan daun 
mengkilat, warna daun hijau dan  susunan daun 
berselang-seling. Produksi awal kelapa sawit 
berkisar antara 4,00 – 9,50 kg TBS per tandan 
dengan koefisien keragaman rendah, yaitu < 20%. 
Karakter morfologi yang menunjukkan perbedaan 
adalah susunan dahan (jarang–rapat), ukuran 
dahan (kecil–sedang), warna dahan bervariasi, 
yaitu hijau, kuning, kuning kehijauan, hijau 
kekuningan, kuning kemerahan, dan hijau 
kemerahan. Antar dan inter aksesi (D21 dan D91) 
kelapa sawit terdapat perbedaan pada karakter 
bobot tandan buah segar walaupun secara statistik 
tidak berbeda, demikian juga untuk karakter 
susunan dahan, ukuran dahan, dan warna dahan. 

Hasil pengamatan pada musim kemarau 
yang panjang minimal tiga bulan terhadap pem-
bentukan bunga betina dan jantan menunjukkan 
bahwa bunga betina yang dihasilkan berkisar 2-16 
dengan koefisien keragaman genetik 41,8%, 
sedangkan bunga jantan yang dihasilkan berkisar 
0-8 dengan koefisien keragaman 60,05%.  Produksi 
bunga jantan maupun betina 35 aksesi kelapa 
sawit asal Kamerun memiliki koefisien keragaman 
genetik yang tinggi. Hal ini mengindikasikan 
bahwa keragaman genetik masih tinggi.  

Bunga kelapa sawit menurut jenisnya ada 
tiga yaitu bunga betina, jantan, dan  hermaprodit. 
Pada waktu tanaman kelapa sawit masih muda, 
bunga betina lebih banyak dibandingkan bunga 
jantan pada kondisi normal, sedangkan bunga 
hermaprodit jarang terbentuk (Mangunsoekarjo 
dan Semangun 2008). Hasil pengamatan (Tabel 3) 

yang dilakukan pada waktu musim kemarau 
panjang (lebih dari tiga bulan) khusus untuk 
bunga menunjukkan bahwa beberapa aksesi 
kelapa sawit yang tidak tahan terhadap cekaman 
kekeringan diduga dapat menghasilkan bunga 
jantan lebih banyak atau hampir sama dengan 
bunga betina seperti aksesi D71.8,  D21.10, dan 
D2.1. Selain itu, aksesi kelapa sawit yang toleran/ 
tahan cekaman kekeringan menghasilkan bunga 
betina jauh lebih banyak dari bunga jantan atau 
hanya menghasilkan bunga betina saja seperti 
aksesi D43.7, D20.7, dan D91.6. Aksesi D2.3 meng-
hasilkan tiga jenis bunga yaitu betina, jantan, dan 
hermaprodit akibat cekaman kekeringan seperti 
Gambar 1. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 
Gambar 1. Bunga kelapa sawit di KP. Sitiung, 

tahun 2015. A = Bunga betina, B = 
Bunga jantan,  C =   Bunga Herma-
prodit, D = Buah/bunga herma-
prodit.  

Figure 1. Oil palm flowers at Sitiung field station 
in the year of 2015. A = female flowers,   
B = male flowers, C = Hermaphrodite 
flowers, D = Fruit/hermaphrodite flowers. 

 

Analisis Molekuler 

Dari 20 primer yang digunakan untuk 
mengamplifikasi 35 aksesi kelapa sawit telah 
dihasilkan banyak pita dan alel.  Beberapa hasil 
amplifikasi DNA kelapa sawit dapat dilihat dalam 
Gambar 2.  Berdasarkan gambar tersebut terlihat 
banyak pita yang posisinya sama dimiliki oleh 
hampir semua aksesi artinya bahwa aksesi yang 
memiliki posisi atau ukuran pita yang sama di-
duga memiliki gen yang sama.   
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Gambar 2.  Beberapa hasil amplifikasi 35 aksesi kelapa sawit asal Kamerun menggunakan primer  SSR. M = 
Ladder DNA 100 bp, 1−35 = aksesi kelapa sawit, dimana urutan sampel merujuk pada Tabel 1. 
menggunakan primer A. MEgCIR33847, B. MEgCIR3574, dan C. MEgCIR0801. 

Figure 2. Some of amplification result thirty five of oil palm from Cameroon using SSR primers.  M = 100 bp DNA 

Ladder, 1 – 35 = oil palm accecions, which the number follow on Table 1. By using primers:  A. 

MEgCIR33847, B. MEgCIR3574, and C. MEgCIR0801. 
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   Tabel 4. Tabulasi alel-alel yang dihasilkan dari 20 primer SSR.  
   Table 4. Tabulation alleles produced from 20 SSR primers. 

No. Primer 

Primer 

Jumlah pita 

Band number 

Jumlah alel 

Allel 

number 

Jumlah alel 

dominan (>30%) 

Dominant allel 

number 

Jumlah alel 

jarang (<5%) 

Rare allel 

number 

Jumlah alel sedang 

(5-30%) 

Medium allel 

number 

Nilai PIC 

PIC value 

1. Megcl3847 0−3 5 2 0 3 0,16 

2. MEgcl3574 0−4 5 1 0 4 0,39 

3. MEgcl3869 0−6 6 4 1 1 -0,05 

4. MEgcl3639 0−3 5 2 0 3 0,65 

5. MEgcl0046 0−5 5 4 1 0 -0,48 

6. MEgcl3890 0−5 5 3 0 2 -0,06 

7. MEgcl3543 0−3 7 0 1 6 0,07 

8. MEgcl2144 1−4 4 1 0 3 -0,16 

9. MEgcl3555 0−3 7 3 0 4 0,33 

10. MEgcl3260 0−4 5 3 0 2 -0,08 

11. MEgcl0801 0−5 12 3 0 9 -0,35 

12. MEgcl0800 0−5 5 4 0 1 -0,02 

13. MEgcl0882 0−2 4 1 0 3 0,54 

14. MEgcl0059 0−4 7 1 4 0 0,49 

15. MEgcl0195 1−5 8 5 0 3 -0,45 

16. MEgcl3755 0−5 7 4 0 3 0,23 

17. MEgcl0878 0−4 4 3 0 1 0,05 

18. MEgcl3672 0−6 11 2 0 9 0,25 

19. MEgcl2427 0−3 7 1 1 5 0,56 

20. MEgcl3534 0−5 7 4 0 3 -0,42 

 Kisaran 0−6 4−12 0− 5 0−4 0−9 -0,48−0,65 

 Rataan  6,3 2,68 1,6 3,61 0,04 

 

Jumlah alel yang dihasilkan mencerminkan 
pola pita yang dihasilkan dari masing-masing 
aksesi kelapa sawit tersebut. Jumlah alel yang 
diperoleh kemungkinan berhubungan dengan 
tingkat resolusi separasi DNA yang digunakan. 
Pada analisis kekerabatan kelapa sawit asal 
Kamerun yang menggunakan marka mikrosatelit 
dengan metode separasi menggunakan gel agarosa 
atau gel metafora, jumlah alel yang dihasilkan 
kurang dari 10 (Tasma et al., 2013; Tasma dan 
Arumsari, 2013).  

Berdasarkan penghitungan pita-pita yang 
dihasilkan (Tabel 4) terlihat jumlah pita sampai 
enam pita, dengan kisaran alel yang dihasilkan 
4−12 alel.  Pada penggunaan alat deteksi marka 
SSR yang semi otomatis, alel-alel yang dihasilkan 
bisa mencapai 15-75 alel, walaupun pita yang 
dihasilkan hanya 1−5 saja (Tasliah et al., 2013). 
Walaupun demikian variasi sampel yang diguna-
kan juga mempengaruhi variasi alel.  Semakin 
beragam sampel yang digunakan maka semakin 
banyak variasi alel yang dihasilkan. Pada peneliti-
an ini jumlah alel dominan masih sangat men-
dominasi variasi alel dibanding dengan alel jarang 
ataupun alel sedang.  Alel dominan ini dapat di-
definisikan sebagai alel yang selalu muncul di 
setiap aksesi.  Pada penelitian Tasliah et al. (2013), 
alel yang mendominasi justru alel jarang (<5%).  
Alel dominan ini pada akhirnya akan mempe-
ngaruhi nilai PIC. Hal ini terlihat dari nilai PIC 
yang diperoleh sebagian besar bernilai negatif, 
hanya 11 primer saja (55%) yang bernilai positif. 

Nilai PIC yang rendah ini juga menunjukkan 
variasi aksesi yang digunakan tidak terlalu besar.  
Barangkali karena asal aksesi semuanya dari 
Kamerun menyebabkan tidak banyak variasi alel 
yang dihasilkan. Pada penelitian dengan menggu-
nakan kelapa sawit dari berbagai negara yang 
tersebar di Afrika, walaupun hanya menggunakan 
16 primer, alel yang dihasilkan sampai 209 alel, 
dengan rata-rata 13,1 alel/primer (Bakoumé et al., 
2015). Pada penelitian ini primer MEgcl3639 meng- 
hasilkan nilai PIC tertinggi (0,65), sedangkan nilai 

PIC terendah diperoleh pada primer MEgcl0046  

(-0,48). 
Nilai PIC pada mulanya dipakai oleh 

Botstein et al. (1980) pada saat membuat peta keter-
pautan pada manusia menggunakan marka RFLP. 
Menurutnya, nilai PIC ini dapat diterjemahkan 
sebagai nilai yang menginformasikan tingkat poli-
morfisme suatu marka yang digunakan. Dengan 
kata lain, semakin tinggi nilai PIC maka marka 
tersebut dianggap unik dan berbeda pada setiap 
individu yang digunakan, demikian pula semakin 
rendah nilai PIC berarti marka tersebut tidak 
spesifik atau hampir semua individu mengandung 
sekuen dari marka tersebut.  Pada awalnya, rumus 
yang digunakan juga masih panjang, yang 
kemudian disederhanakan (Hildebrand et al., 1992) 
seperti yang diuraikan pada bagian bahan dan 
metode. Kriteria nilai PIC menurut Botstein           
et al. (1980) adalah sangat informatif (PIC>0,5), 
informasi sedang (0,5>PIC>0,25) dan kurang 
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Gambar  3. Dendrogram yang disusun menggunakan hasil amplifikasi dari 20 primer SSR pada 35 aksesi 

kelapa sawit asal Kamerun dengan menggunakan metode pengelompokan UPGMA dengan 
koefisien Dice. 

Figure 3. Dendrogram built by using amplification result of twenty SSR primers on thirty five of oil palm 
accessions originated from Cameroon using UPGMA clustering method with Dice coefficient. 

 

 

 

informatif (PIC<0,25). Hildebrand et al. (1992) 
membatasi PIC>0,7 bersifat sangat informatif, 
sedangkan yang berada pada kisaran 0,44-0,7 
memiliki kriteria sedang. Pada penelitian ini 
dengan menggunakan perhitungan rumus ter-
sebut masih diperoleh nilai PIC yang negatif.  Pada 
kasus-kasus seperti itu ada yang menyarankan 
untuk membuat perhitungan dendrogram nilai 
PIC yang kecil (< 0,25 sampai negatif) dibuang saja 
karena menunjukkan marka yang tidak informatif, 
atau memberikan hasil yang jelek. Namun, dalam 
penelitian ini seluruh alel yang terjadi baik bernilai 
PIC positif atau negatif tetap digunakan dalam 
perhitungan analisis kekerabatan. 

Berdasarkan analisis kelompok dengan 
menggunakan koefisien Dice dan metode 
UPGMA, 35 aksesi kelapa sawit asal Kamerun 
terbagi ke dalam dua  kelompok.  Kelompok I diisi 
oleh 34 aksesi dengan tingkat kesamaan genetik 
42,5% - 67,5%, sedangkan kelompok II hanya satu 
aksesi (D91.4). Pada penelitian Tasma et al. (2013) 
dendrogram yang mengelompokkan 50 aksesi 
kelapa sawit asal Kamerun (berbeda aksesi dengan 
yang digunakan untuk penelitian ini) mengguna-
kan 12 primer dihasilkan tingkat kesamaan genetik 
18−96%, sedangkan pada Tasma dan Arumsari 
(2013) yang juga menggunakan akesi 49 aksesi 
kelapa sawit asal Kamerun dengan 20 primer 
dihasilkan tingkat kesamaan genetik 52−87%. 
Hasil dari kedua penelitian tersebut menunjukkan 

ada dua kelompok, dimana kelompok I diisi oleh 
banyak aksesi, sedangkan kelompok II diisi oleh 
hanya satu atau beberapa aksesi saja.  Hal ini sama 
dengan hasil penelitian ini. Hasil penelitian 
Sayekti et al.  (2015) menggunakan 27 aksesi (136 
individu kelapa sawit) asal Angola (Barat laut, 
Barat, Utara, Tengah, dan Selatan) yang ditanam di 
kebun Palapa, Riau terbagi dalam tiga kelompok, 
dimana setiap kelompok terdiri atas campuran 
kelima daerah penyebaran.  Hal ini menunjukkan 
aksesi kelapa sawit yang digunakan mulai tersebar 
mulai pada tingkat kesamaan genetik 67,5% 
(Gambar 3).  

Pada penelitian ini membuktikan bahwa 
walapun memiliki nomor  pohon asal sama, tapi 
dari biji yang berbeda (berbeda kode aksesi) tidak 
selalu identik 100%, menunjukkan kelapa sawit 
memiliki mekanisme penyerbukan silang. Misal, 
pada kode aksesi 91.4, 91.6, dan 91.10 walaupun 
berasal dari satu pohon asal (berbeda biji), namun 
pada dendrogram tersebut nomor 91.4 mengelom-
pok terpisah dengan 91.6 dan 91.10.  Demikian 
pula aksesi 91.6 dan 91.10 juga memisah berbeda 
kelompok, walaupun masih di dalam satu kelom-
pok besar.  Ketiga aksesi ini tidak mengelompok 
dalam satu kelompok.  Hal ini menunjukkan 
pohon nomor 91 diserbuki oleh bunga jantan 
kelapa sawit dari pohon lain yang memiliki jarak 
genetik yang jauh dengan nomor 91 tersebut.  Bisa 
jadi serbuk sari yang dibawa oleh perantara (angin 

II 

I 
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atau serangga) berasal dari pohon yang berbeda-
beda sehingga biji-biji dalam satu pohon memiliki 
susunan genom yang berbeda-beda pula. Aksesi 
91.4 ini dapat dipilih sebagai tetua persilangan 
(tetua betina) dengan kelapa sawit kelompok 
Pisifera karena menunjukkan perbedaan genetik 
yang jauh dari kelompok lain. Komposisi genetik 
aksesi 91.4 ini banyak berbeda dengan aksesi 
lainnya.  Komposisi genetik yang berbeda jauh 
akan memberikan peluang mendapatkan hasil 
yang lebih baik apabila disilangkan dengan aksesi 
lain. Penelitian lebih detil juga perlu dilakukan 
pada aksesi 91.4 ini, misalnya kandungan minyak, 
ketebalan cangkang, ketebalan daging buah, dll. 

KESIMPULAN 

Berdasarkan pengamatan morfologi, aksesi 
kelapa sawit asal Kamerun memiliki keragaman 
genetik rendah pada peubah bobot tandan buah 
segar. Tiga puluh lima aksesi kelapa sawit asal 
Kamerun terbagi ke dalam dua  kelompok, dimana 
kelompok I diisi 34 aksesi, sedangkan kelompok II 
hanya satu aksesi, yakni D91.4. Aksesi kelapa 
sawit D91.4 memiliki perbedaan genetik yang 
tinggi dibanding dengan aksesi kelapa sawit yang 
lain dan dapat dijadikan calon tetua untuk 
persilangan.  
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