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PENDAHULUAN 

umber daya genetik (SDG) tanaman yang merupakan 
bagian penting agrobiodiversitas mencakup berbagai 
spesies tanaman budi daya dan landrace, kultivar 

modern, tanaman langka, galur-galur persilangan, dan spesies 
liar maupun tipe weedy. SDG penting untuk membantu men-
jamin keamanan pangan, mengurangi kemiskinan, proteksi 
lingkungan, dan pembangunan pertanian berkelanjutan. Namun 
demikian SDG ini rentan terhadap kepunahan dan tererosi 
genetiknya dikarenakan beberapa faktor seperti introduksi 
kultivar baru, urbanisasi, bencana alam, dan lainnya. Untuk itu 
penyimpanan SDG dalam bank gen sangat diperlukan mengingat 
variasi genetik SDG merupakan kunci penting dalam pengelola-
an SDG yang harus dijaga dan ditingkatkan (Alvares et al. 2010). 

Lebih dari 1.400 bank gen telah didirikan di beberapa negara 
di dunia untuk menyimpan koleksi SDG dengan jumlah melebihi 
6 juta aksesi. Secara umum bank gen tersebut bertanggung jawab 

S 
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melakukan koleksi, karakterisasi, evaluasi, pemeliharaan, konser-
vasi, dokumentasi, dan distribusi plasma nutfah ke pengguna 
seperti pemulia tanaman, peneliti ataupun pengguna lainnya 
(FAO 1998; Upadhyaya et al. 2008). Koleksi SDG plasma nutfah 
dapat menghadapi permasalahan berupa jumlah yang terlalu 
besar sehingga memerlukan usaha lebih dalam pengelolaannya. 

Sebuah pendekatan dengan pembentukan core collection 
(koleksi inti) dipercaya dapat meningkatkan efisiensi karakterisa-
si dan pemanfaatan koleksi di bank gen, disamping menyimpan 
sebanyak mungkin variasi genetik seluruh koleksi. Core collection 
didefinisikan sebagai sekelompok aksesi dalam jumlah terbatas 
namun mewakili variasi genetik total aksesi dalam koleksi 
spesies tanaman maupun kerabat liarnya. Core collection menjadi-
kan pengelolaan bank gen menjadi lebih efektif karena ukuran 
jumlah aksesi yang lebih kecil dari total koleksi. Pembentukan 
core collection dapat dilakukan berdasarkan beberapa kriteria 
seperti karakter morfoagronomi, biokimia, dan marka DNA/ 
molekuler (Brown dan Spillane, 1999).  

Marka DNA telah banyak dimanfaatkan dalam pengelolaan 
plama nutfah dengan menitikberatkan pada identifikasi genetik 
dan variasinya. Penentuan variasi pada level molekuler sangat 
sesuai untuk menduga kekerabatan genetik antara individu dan 
pembentukan core collection (McKhann et al. 2004). Perkembangan 
teknik molekuler berbasis sekuen DNA secara luas telah 
membantu memberi keuntungan melebihi metode tradisional 
dalam pengelolaan SDG (Odong et al. 2013). Sampai saat ini 
terhitung ada beberapa marka DNA yang umum digunakan 
seperti RFLP (Restriction fragment length polymorphism), RAPD 
(random amplified polymorphic DNA), AFLP (amplified fragment 
length polymorphism), STS (Sequence tagged site), SSR (single 
sequence repeat), dan terbaru adalah SNP (single nucleotide 
polymorphism). Marka DNA tidak terpengaruh oleh lingkungan 
sehingga dapat melihat variasi yang dikontrol secara genetik. 
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Karena itu marka DNA merupakan metode cepat dan efektif 
untuk karakterisasi dalam rangka pembentukan core collection 
(Odong et al. 2011; 2013). Bab dalam tulisan ini mendiskusikan 
tentang perlunya membuat core collection serta peranan marka 
DNA dalam membantu efektivitas pembentukannya dan karak-
terisasinya. Secara singkat dalam bab ini juga dibicarakan per-
spektif pemanfaatan marka DNA terhadap pengelolaan SDG 
koleksii bank gen Badan Penelitian dan Pengembangan Pertanian 
(Balitbangtan) di bawah pengelolaan Balai Besar Penelitian dan 
Pengembangan Bioteknologi dan Sumber Daya Genetik Pertani-
an (BB Biogen) sebagai contoh dalam inisiasi pembentukan core 
collection. 

MENGAPA “CORE COLLECTION” DIPERLUKAN? 

Pengelolaan bank gen yang meliputi banyak aktivitas akan 
memunculkan beberapa masalah utama seperti: a) aktivitas bank 
gen menjadi lebih berat dan sulit karena ukuran koleksi yang 
besar, b) aktivitas bank gen dan manfaat koleksi menjadi terbatas 
karena kurangnya pengetahuan tentang pemilihan variasi 
genetik yang didistribusikan, c) kesukaran memutuskan skala 
prioritas karena adanya perbedaan yang muncul atau ketika 
materi genetik baru ditambahkan dalam koleksi, dan d) ada 
kemungkinan pengguna tidak menyadari bahwa adanya variasi 
dalam koleksi SDG yang berinteraksi bagus dengan lingkungan, 
bermanfaat untuk program pemuliaan, ataupun penting untuk 
proyek penelitian. Berdasarkan kemungkinan permasalahan 
pengelolaan SDG tersebut, upaya tepat untuk mengatasinya 
adalah dengan membentuk sebuah core collection. Core collection 
menyediakan 5–20% bagian yang mewakili koleksi total ter-
masuk keragamannya dan secara umum sekitar 10% dari total 
koleksi (van Hintum et al. 2000). 
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Ide core collection yang diperkenalkan sejak tahun 1984 telah 
diaplikasikan dalam pengelolaan SDG yang beragam dari ber-
bagai spesies tanaman. Engels et al (2003) menyampiakan bahwa 
cara untuk mengidentifikasi klaster dalam memilih aksesi yang 
representatif dari sebuah core collection dapat digambarkan 
sebagai berikut: 
 Memisahkan aksesi ke dalam grup tertentu menggunakan 

prosedur hirarkis, misalnya memisahkan tipe liar dari spesies 
budi daya, menggunakan taksonomi dan pengetahuan 
tentang domestikasi, distribusi, sejarah pemuliaan, pola 
tanam, dan pemanfaatannya. 

 Membuat grup aksesi yang mirip berdasarkan data hasil 
karakterisasi menggunakan analisis multivariat, karakteristik 
morfo-agronomi atau karakter lain, dengan selang klaster 
yang berbeda, ataupun metode PCA (principal component 
analysis), dan marka genetik. 

Metode ini dapat digunakan secara individu atau bersama-
sama dan pilihan metode akan tergantung pada jumlah informasi 
yang tersedia dan jenis keragaman genetik dalam koleksi. 
Langkah terakhir adalah memilih entri yang mewakili dari 
masing-masing grup. Hal ini dapat dilakukan secara acak atau 
sistematis, berdasarkan beberapa prosedur analitis formal atau 
jumlah bahan atau informasi (Engels et al. 2003). 

Dalam core collection, database umumnya dibuat berdasarkan 
data paspor dan karakter morfologi yang utama maupun ka-
rakter pengembangan lainnya. Database biasanya juga menyedia-
kan informasi koleksi genetik bagi pengguna yang memerlukan 
evaluasi secara ekstensif pada karakter yang mempunyai nilai 
ekonomi yang dianggap penting. Dengan informasi database yang 
lengkap, core collection dan seluruh koleksi menjadi lebih berman-
faat bagi pemulia tanaman maupun peneliti dalam pengembang-
an tanaman (Upadhyaya et al. 2008). Karena itu The Global Plan of 
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Action for the Conservation and Sustainable Utilization of Plant 
Genetic Resources for Food and Agriculture merekomendasikan 
pembuatan core collection sebagai salah satu aktivitas penting 
untuk meningkatkan pemanfaatan SDG (FAO 1998). 

Tiap negara dengan kespesifikan SDG-nya perlu melakukan 
konservasi dan karakterisasi SDG-nya melalui bank gen. 
Beberapa contoh institusi yang memiliki bank gen yang 
mengedepankan pembuatan core collection baik berdasarkan 
spesies tanaman ataupun karakter spesifik untuk tujuan pemulia-
an antara lain USDA (United States Department of Agriculture) 
USA, RDA (Rural Development and Administration) Korea Selatan, 
NIAS (National Institute of Agrobiological Science) Jepang, CIMMYT 
(International Maize and Wheat Improvement Center) Meksiko, 
World Vegetable Center (Asian Vegetable Research and 
Development, AVRDC) Taiwan, Chinese National Genebank di 
Cina, ICRISAT (International Crops Research Institute for the Semi-
Arid Tropics) India, dan lainnya. Sebagai contoh, ICRISAT ber-
hasil membuat core collection pada beberapa tanaman dalam 
koleksi bank gen yang dimandatkan seperti sorgum, beberapa 
jenis millet (jenis rumput yang menghasilkan biji kecil dan dapat 
dikonsumsi manusia), kacang tanah, buncis, dan kacang gude 
dengan proporsi kurang lebih 10% dari total koleksi. Selain itu 
mini-core collection yang mewakili seluruh koleksi plasma nutfah 
di ICRISAT juga berhasil dikembangkan (Tabel 1.10). Mini-core 
collection terdiri dari sekitar 10% dari 1% koleksi, semuanya ter-
cakup dalam core collection. Efisiensi core collection juga ditunjuk-
kan pada rumput bermuda yang terdiri sekitar 13% dari total 
koleksi plasma nutfah di Australia (Jewell et al. 2012) dan jelai 
(barley) di Eropa yang telah lama diinisiasi oleh ECP/GR 
(European Cooperative Programme for the Conservation and Exchange 
of Crop Genetic Resources). Beberapa studi dari beberapa peneliti 
tentang keberhasilan pembuatan core collection untuk mendeteksi 
plasma nutfah dengan karakter spesifik, seperti ketahanan terha-
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dap cekaman biotik (common bean, kacang tanah, lentil, kubis, 
Triticum monococcum), ketahanan terhadap cekaman abiotik 
(alfalfa, quinoa), kandungan kimia (safflower, kacang tanah, 
Medicago sativa, Lolium perenne) dan faktor fisiologi (kopi, Poa 
pratensis, kentang) telah banyak dilakukan dan diringkas oleh 
van Hintum et al. (2000). 

PERAN MARKA DNA DALAM PEMBENTUKAN “CORE 
COLLECTION” 

Berbagai penelitian tentang pembuatan core collection secara 
ekstensif banyak dilakukan dengan melibatkan berbagai aspek 
seperti strategi dan ukuran koleksi (Diwan et al. 1995). Mengingat 
core collection yang dibuat berdasarkan nilai genotipe dianggap 
lebih representatif, pendugaan karagaman dalam grup atau 

Tabel 1.10. Core dan mini-core collection tanaman yang dikembangkan ICRISAT* 

Tanaman 
Total 
aksesi 

Jumlah 
karakter 

Jumlah aksesi 
untuk core 

Referensi 

Core     
Sorgum 22,474 20 2,247 Grenier et al. 2001 
Pearl millet 16,063 11 1,600 Bhattacharjee et al. 2007 
Chickpea 16,991 13 1,956 Upadhyaya et al. 2001a 
Pigeon pea 12,153 14 1,290 Upadhyaya et al. 2008 
Kacang tanah 14,310 14 1,704 Upadhyaya et al. 2003 
Kacang tanah (Asia) 4,738 15 504 Upadhyaya et al. 2001b 
Finger millet 5,940 14 622 Upadhyaya et al. 2006 

Mini-core     
Sorgum 2,247 21 242 Upadhyaya et al. 2008 
Pearl miller 2,094 18 238 Upadhyaya et al. 2008 
Buncis 1,956 16 211 Upadhyaya and Ortiz 2001 
Pigeonpea 1,290 16 146 Upadhyaya et al. 2006b 
Kacang tanah 1,704 34 184 Upadhyaya et al. 2002 
Kacang tanah (Asia) 504 30 60 Upadhyaya et al. 2008 

*Diringkas oleh Upadhyaya et al. 2008 
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divergensinya dapat dijadikan strategi dalam pembuatan core 
collection (Schoen & Brown 1995). 

Perwakilan keragaman genetik yang efektif dari core collection 
tergantung pada pemisahan awal aksesi menjadi grup dengan 
sistem stratifikasi. Keragaman genetik terbesar (maksimal) antar 
grup dan minimal dalam grup, merupakan kunci penting ke-
berhasilan core collection. Pada setiap tahap dalam proses stratifi-
kasi, identifikasi subgrup dengan genetik yang berbeda satu 
sama lain sangat penting. Pengelompokan morfo-agronomi dapat 
berdasarkan geografi, jenis varietas (modern atau landrace), dan 
zona produksi agroekologi. Core collection yang telah dikembang-
kan adalah untuk barley khusus musim semi dan musim dingin 
(Knupffer & van Hintum 1995), untuk jagung berdasarkan geo-
grafi di Cina (Li et al. 2005), atau spesies liar Medicago arabika 
(Diwan et al. 1995). Stratifikasi dapat diakhiri misalnya dengan 
membuat grup tanaman biji-bijian yang mempunyai photoperiod 
pendek, kering, dan dataran rendah. Selain data agromofologi 
tersebut, data molekuler marka DNA diperlukan untuk mendu-
kung pengelompokan aksesi dengan dibuat pengklasteran dalam 
bentuk dendrogram. Khususnya, penekanan pada data yang 
menghasilkan grup genetik secara konsisten dan mencerminkan 
sifat genetik (van Hintum et al. 2000).  

Strategi marka DNA yang dilakukan berdasarkan dugaan 
frekuensi alel di lokus polimorfik untuk menghitung indek ka-
ragaman gen cukup sering digunakan. Indeks ini ekuivalen 
dengan heterosigositas yang diharapkan jika populasi yang di-
gunakan sepenuhnya merupakan aksesi outbreeding. Teori ini di-
dasarkan pada maksimalisasi kekayaan alel dari core total 
(jumlah total alel dalam sampel gabungan) yang menunjukkan 
kontribusi relatif dari masing-masing grup pada core. Strategi 
lain adalah sebuah pendekatan alternatif menggunakan data 
marka DNA yang berfokus pada jenis alel di berbagai lokus 
setiap aksesi. 
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Penggunaan data molekuler tertentu lebih diutamakan dari-
pada menggunakan statistik. Dengan menggunakan program 
linear, kombinasi aksesi dengan jumlah alel maksimal ditelusuri 
pada lokus core sekaligus mempertahankan jumlah sampel 
dengan batas tertentu dan memastikan jumlah minimum dari 
setiap grup. Strategi ini menitikberatkan jumlah alel maksimum 
pada marka lokus dan memperhitungkan langsung jumlah 
variasi dan pola di lokus. Perlu dicatat bahwa strategi ini tidak 
hanya menentukan jumlah aksesi yang harus berasal dari grup 
yang berbeda, namun juga mengidentifikasi aksesi yang harus 
dimasukkan dalam grup yang sama. Kedua strategi berasumsi 
bahwa semua unsur keragaman baik frekuensi ataupun jenis alel 
setara dengan indikator total keragaman dalam grup. Peng-
hitungan dapat berdasarkan jarak genetik (Zhang et al. 2009), 
rataan dari dua algoritma yang berbeda, dan strategi maksimali-
sasi seperti disebutkan di atas, yang ditentukan melalui bantuan 
beberapa perangkat lunak, atau metode lainnya. Efektivitas dari 
strategi yang berbeda tergantung pada klasifikasi yang meng-
hasilkan grup genetik paling signifikan. Pengelompokan tersebut 
harus meyakinkan bahwa komponen utama sesuai target yang 
diinginkan terwakili secara genetik (van Hintum et al. 2000;. Belaj 
et al. 2012). 

Banyak studi menunjukkan peran marka DNA yang men-
dukung data fenotipe dalam pembentukan core collection untuk 
memfasilitasi pemanfaatan SDG. Di antara marka DNA, SSR pa-
ling sering digunakan dalam pengelolaan SDG karena menyedia-
kan sistem penanda dengan diferensiasi tinggi antar genotipe 
(Belaj et al. 2012). Core collection kentang dari 306 aksesi dibuat 
berdasarkan 25 deskriptor morfologi dan divalidasi dengan 38 
isozim (Chandra et al. 2002). Marka RAPD dan SSR membantu 
pembuatan core collection kentang (Ghislain et al. 2006) dan SSR 
khusus untuk identifikasi duplikasi aksesinya (Del Rio et al. 
2006). SSR juga telah digunakan dalam membuat core collection 
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dari berbagai spesies tanaman seperti kacang tanah (Wang et al. 
2011), pea (Zong et al. 2009), padi (Li et al. 2010), kedelai (Kuroda 
et al. 2009), buncis (Blair et al. 2009), persimmon Jepang (Zhang et 
al. 2009) dan millet mutiara (Upadhyaya et al. 2011). Profil 
molekuler yang dihasilkan oleh marka DarTs, SSR, dan SNP 
membantu melengkapi data agronomi untuk pembuatan core 
collection olive (Belaj et al. 2012) dan spesies tanaman lainnya. 

KARAKTERISASI “CORE COLLECTION”BERDASARKAN 
MARKA DNA 

Karakterisasi merupakan deskripsi plasma nutfah yang me-
nunjukkan ekspresi karakter yang dapat diturunkan. Karakterisa-
si SDG umumnya berdasarkan karakter morfologi dan agronomi 
yang utama, dan berkembang pada keragaman genetik untuk 
sifat yang bernilai ekonomi penting. Manfaat karakterisasi 
plasma nutfah tidak hanya berperan dalam membantu membuat 
“core collection” dari sebuah koleksi besar di bank gen namun juga 
selama pemeliharaan dan pengelolaan core collection terutama 
untuk tujuan pemuliaan. Karakterisasi penting untuk menyedia-
kan informasi karakter aksesi agar dapat digunakan secara 
optimal sampai ke pengguna akhir. Sejumlah sampel yang me-
wakili keragaman genetik total koleksi dalam core collection sa-
ngat penting dijaga karakteristiknya dari pencampuran ataupun 
duplikasi (Hu et al. 2000).  

Sebagian besar karakter fenotipe varietas tanaman bersifat 
kuantitatif yang dipengaruhi oleh lingkungan dan interaksinya. 
Karena itu pemisahan secara genetik berdasarkan data fenotipe 
tidak mampu secara benar mencerminkan keragaman genetik 
SDG. Varietas dengan fenotipe yang sama mungkin memiliki 
genotipe berlainan, dan mungkin secara evolusi tidak berhubung-
an (Diwan et al. 1995). Karakter genotipe dalam core collection 
mempunyai variabilitas genetik lebih akurat daripada berdasar-
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kan karakter fenotipe, karena itu penggunaan marka DNA untuk 
karakterisasi core collection dianggap lebih menjanjikan. Apabila 
karakter genotipe dapat diprediksi dengan fenotipe, jarak genetik 
berdasarkan nilai genotipe dapat diduga secara tepat. Marka 
DNA dapat mencerminkan perubahan langsung pada level 
sekuen DNA spesies tanaman. Marka DNA mempermudah 
identifikasi SDG yang mempunyai informasi karakter spesifik 
seperti cekaman biotik dan abiotik, kegenjahan dan lainnya. 
Karakter fenotipe dan genotipe memfasilitasi lingkup lebih luas 
terhadap identifikasi SDG yang penting dan unik untuk diman-
faatkan dalam pengembangan kultivar baru (Upadhyaya et al. 
2008). 

Informasi molekuler dalam core collection dapat digunakan 
untuk menentukan struktur genetik core collection secara fungsio-
nal maupun comparative genomics. Keragaman genetik secara 
maksimal dan variabilitas fenotipe tinggi pada core collection yang 
mengkoleksi karakter spesifik, sangat bermanfaat untuk pemeta-
an asosiasi QTL karakter target dan mendapatkan MAS ataupun 
allele mining (Bordes et al. 2011). Marka DNA juga dapat diguna-
kan untuk identifikasi tetua dengan karakter genetik spesifik dan 
galur-galur dengan karakter mirip ataupun memiliki karakter 
agronomi unggul yang penting sebagai tetua pemuliaan. Ke-
ragaman genetik di genepool juga penting untuk memanfaatkan 
heterosis potensial dan isolasi gen untuk tujuan pemuliaan (van 
Hintum et al. 2000) maupun association mapping yang menitik-
beratkan pada pemetaan QTL (quantitative trait loci) berdasarkan 
lingkage disequilibrium antara fenotipe dan genotipe (Perseguini et 
al. 2015). 

Sejumlah marka DNA baik universal ataupun spesifik lokus 
telah banyak digunakan untuk evaluasi dan karakterisasi core 
collection. Hasil karakterisasi menunjukkan bahwa identifikasi 
karkter spesifik, keragaman genetik, dan SDG dengan karakter 
agronomi unggul dapat digunakan untuk program pengembang-
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an kultivar. Cukup banyak penelitian yang menunjukkan efekti-
vitas aplikasi marka DNA untuk karakterisasi core collection. Di 
antaranya, dua belas marka SSR sudah cukup untuk identifikasi 
112 aksesi kacang tanah berdasarkan subspesies dan menghasil-
kan pola klaster yang tidak berbeda jauh dengan total 67 SSR 
(Kottapalli et al. 2007). Enam belas marker SSR berbasis EST 
(express suqeunce tagged) mampu mencakup 93% keragaman alel 
dalam core collection dan menurunkan redundancy aksesi secara 
drastis dari total koleksi bermudagrass (Cynodon) (Jewell et al. 
2012). Gabungan SSR, SNP, dan DArt mampu meningkatkan 
efisiensi terhadap data fenotipe dalam menentukan jumlah sampel 
aksesi core collection yang paling representatif dari total 361 
koleksi plasma nutfah olive (Belaj et al. 2012). Dua puluh empat 
marka SSR yang terseleksi cukup efektif menghasilkan keragam-
an genetik secara maksimal pada core collection kentang dari pada 
karakter morfo-agronomi (Tiwari et al. 2013). Efektivitas marka 
DNA tersebut menunjukkan bahwa strategi core collection harus 
diiringi dengan identifikasi sumber genetik baru yang keragam-
annya tinggi untuk menghasilkan kultivar yang berkarakter agro-
nomi unggul dengan dasar genetik luas. Dimensi lain kebutuhan 
pemulia, adalah menyediakan galur-galur plasma nutfah dengan 
sifat agronomi yang diinginkan. Jadi karakterisasi dengan marka 
DNA bersamaan dengan data fenotipe core collection penting 
untuk mendukung program pemuliaan. 

PERSPEKTIF CORE COLLECTION SDG BALITBANGTAN 

The Global Plan of Action (GPA) untuk konservasi dan peman-
faatan Sumber Daya Genetik Tanaman untuk Pangan dan 
Pertanian (SDGTPP) menggarisbawahi pentingnya keamanan 
SDGTPP. FAO menyaratkan penanganan SDG dalam jangka pan-
jang dengan kontrol teratur untuk memastikan integritas genetik. 
Sesuai pesan GPA dan FAO, peranan marka DNA diharapkan 
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juga dapat mendukung pengelolaan SDG unit kerja di bawah 
Balitbangtan termasuk BB Biogen, terutama sebagai dasar 
program pengembangan tanaman untuk menunjang pertanian 
berkelanjutan di Indonesia. 

Paling sedikit ada 60 spesies koleksi SDG di bawah Balitbangtan 
termasuk dari serealia, kacang-kacangan, buah-buahan, tanaman 
industri dan obat maupun jenis tanaman hias. Beberapa koleksi 
spesies yang tersebar di unit-unit kerja menunjukkan jumlah 
mendekati 1.000 aksesi atau bahkan lebih seperti jagung, padi 
budi daya, kedelai, kacang hijau, dan tembakau (Tabel 1.11). 
Apabila jumlah aksesi yang cukup besar tersebut berada di bank 
gen sebuah unit kerja seperti BB Biogen tentu membutuhkan 
pengelolaan ekstra. Untuk menunjang efisiensi pengelolaan ko-
leksi, perlu dibuat core collection untuk memudahkan pengelolaan 
koleksi SDG. Penentuan aksesi dalam core collection ini mem-
butuhkan informasi karakteristik dari keragaman koleksi. Ada 19 
spesies tanaman koleksi bank gen BB Biogen dan beberapa 
spesies memiliki jumlah aksesi ribuan (Tabel 1.12). Namun, ber-
dasarkan data karakterisasi morfo-agronomi, masih banyak 
aksesi yang belum terkarakterisasi secara lengkap. Kelemahan 
karakterisasi fenotipe yang dapat menjadi kendala dalam pem-
buatan core collection tersebut dapat dibantu dengan aplikasi 
marka DNA. Core collection tersebut dapat dibuat berbasis karak-
ter morfo-agronomi tertentu yang disesuaikan dengan marka 
DNA ataupun core collection untuk total koleksi spesies tertentu 
dengan marka universal. 

Sejumlah marka DNA baik dari jenis (SSR, STS, SNP, RAPD) 
untuk berbagai spesies tanaman telah dimiliki BB Biogen. Marka 
DNA tersebut merupakan adopsi hasil penelitian orang lain 
ataupun hasil pengembangan baru. Marka DNA tersebut terdiri 
dari marka universal dan marka fungsional yang berasosiasi 
dengan gen tertentu seperti cekaman abiotik dan biotik pada 
padi dan kedelai, sifat genjah dan produktivitas padi, mutu rasa, 
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dan lainnya. Kemajuan terbaru adanya sikuen total genom yang 
mampu mempercepat pengembangan marka termasuk chip SNP 
berbasis total genom yang dapat menjadi strategi alternatif. 
Marka DNA yang terseleksi dari hasil studi asosiasi dengan 
karakter tertentu telah diidentifikasi. Potensi marka DNA tersebut 
sudah selayaknya dimanfaatkan secara maksimal untuk core 
collection SDG. 

Tabel 1.11. Jenis spesies dan jumlah aksesi SDG tanaman koleksi Balitbangtan 

Tanaman 
Tipe 
penyimpanan 

Jumlah 
aksesi 

 Tanaman 
Tipe 
penyimpanan 

Jumlah 
aksesi 

Gandum benih 66  Kedelai benih 1.182 
Padi budi daya benih 6.765  Kacang tanah benih 692 
Padi liar benih 81  Kacang hijau benih 1.230 
Jagung benih 820  Kacang tunggak benih 230 
Sorgum benih 228  Kacang koro benih 72 
Ubi kayu  In vitro, lapang 852  Kacang gude benih 9 
Ubijalar  In vitro, lapang 412  Cengkeh lapang 1 
Talas In vitro, lapang 264  Panili lapang 2 
Gembili lapang 92  Jambu Mete lapang 85 
Gadung lapang 35  Lada lapang 17 
Patat lapang 31  Makadamia lapang 10 
Ubi kelapa lapang 90  Pala lapang 50 
Xanthossoma lapang 106  Kemiri lapang 7 
Suweg lapang 43  Kayu manis lapang 14 
Ganyong lapang 70  Melinjo lapang 18 
Jeruk lapang 213  Asam lapang 11 
Apel lapang 72  Mindi lapang 1 
Anggur lapang 46  Tembakau benih 1.367 
Lengkeng lapang 30  Kapuk lapang 146 
Strawberi lapang 21  Abaka In vitro, lapang 5 
Mangga lapang 53  Rami lapang 100 
Sirsak lapang 46  Jarak kepyar lapang 175 
Rambutan lapang 229  Bunga matahari lapang 70 
Durian lapang 68  Wijen lapang 75 
Belimbing  lapang 247  Jarak pagar lapang 421 
Salak lapang 28  Anggrek dan 

tanaman hias 
lainnya 

Lapang, In vitro 72 

Alpukat lapang 31  Dukuh/kokosan lapang 114 
Nangka  lapang 64  Kemang lapang 61 
Manggis lapang 21  Sawo lapang 31 
Menteng lapang 53  Jambu lapang 109 
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Penerapan pembuatan core collection di Balitbangtan dapat 
berdasarkan pertimbangan pentingnya komoditas tersebut secara 
nasional dan jumlah aksesinya yang besar. Dalam hal ini padi 
dapat menjadi contoh model pembuatan core collection. Berdasar-
kan informasi koleksi bank gen, koleksi padi lebih dari 3.000 
aksesi (Tabel 1.12) dan merupakan tanaman pangan prioritas 
pertama di Indonesia. Hal pertama yang perlu dilakukan adalah 
melengkapi informasi karakter morfo-agronomi termasuk ke-
tahanan terhadap hama penyakit dan lingkungan. Aksesi padi 
lokal dapat menjadi prioritas untuk dilengkapi karakternya ber-
dasarkan deskriptor padi. Aksesi lokal yang mirip secara fenotipe 
dipilih yang mewakili untuk menghindari redundansi. Analisis 
keragaman genetik dapat dilakukan dengan marka universal 
seperti SSR dalam jumlah layak untuk core collection. Analisis data 
dan pembuatan core collection dilakukan berdasarkan metode di 
atas. 

Tabel 1.12. Koleksi plasma nutfah tanaman Balai Besar Biogen dan konfirmasi data 
karakterisasi fenotipiknya 

Nama Komoditas 
Jumlah 

Deskriptor 
Jumlah 
Aksesi 

Jumlah Aksesi 
yang Belum 

dikarakterisasi 

Data 
karakterisasi 
tidak lengkap 

Data 
karakterisasi 

lengkap 

Persentasi 
karakterisasi 
(%) 

Padi 47 3.300 14 3.276 0 0.00 
Jagung 24 1.284 3 691 590 45.95 
Sorgum 16 259 4 75 180 69.50 
Kedelai 20 915 170 690 55 6.01 
Kacang tanah 17 783 49 734 0 0.00 
Kacang hijau 21 1.039 3 849 187 18.00 
Ubikayu 25 577 0 577 0 0.00 
Ubijalar 29 1.332 0 0 1332 100.00 
Gandum 14 80 0 13 67 83.75 
Padi liar 12 94 0 0 94 100.00 
Kacang tunggak 17 130 4 102 24 18.46 
Talas 22 220 1 23 196 89.09 
Belitung - 58 58 0 0 0.00 
Ubi kelapa - 34 34 0 0 0.00 
Ganyong 14 62 12 0 50 80.65 
Gembili 27 33 1 2 30 90.91 
Gadung - 19 19 0 0 0.00 
Patat 28 20 0 0 20 100.00 
Suweg - 21 21 0 0 0.00 
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Aksesi yang terpilih dalam core collection adalah yang memiliki 
variasi tinggi untuk karakter agronomi penting. Core collection 
yang telah terbentuk harus secara periodik diperbaharui meng-
ingat dengan penambahan aksesi dalam koleksi dan melengkapi 
analisis dengan marka DNA. Tanaman padi model selanjutnya 
dapat diperluas implementasinya pada komoditas lain di bank 
gen untuk mendukung konservasi dan persilangan dalam meng-
hasilkan kulitvar elit. 

KESIMPULAN 

Pengembangan core collection diperlukan untuk membantu 
membantu pengelolaan bank gen yang memiliki koleksi SDG 
dalam jumlah besar untuk pertanian yang berkelanjutan. Marka 
DNA berperan untuk mendukung data fenotipe SDG sehingga 
meningkatkan efisiensi dan efektivitas pengembangan core 
collection. Karakterisasi dengan marka DNA bersamaan dengan 
data fenotipe di core collection penting untuk mendukung 
program pemuliaan. Penerapan pengembangan core collection di 
bank gen Balitbangtan, dapat menggunakan padi sebagai tanam-
an model mengingat pentingnya sebagai komoditas strategis 
nasional dan jumlahnya yang tinggi dalam koleksi. 
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