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ABSTRACT

Pigmented rice is functional staple food that becomes popular because of its anthocyanin content which is beneficial for
health. Studies on the diversity of the local variety of Indonesian pigmented rice accessions have been carried out, but are still
limited to one region of germplasm origin. This study aimed to analyze the genetic diversity of local varieties of pigmented rice
collections of the IAARD-ICABIOGRAD Gene Bank. A total of 93 pigmented rice accessions from 16 provinces in Indonesia
were analyzed using 15 functional molecular markers of SSR, STS, and indel. The total alleles detected were 115 with an
average per locus of genetic diversity value of 0.71. There were five markers with PIC values >0.75, i.e. RM167, RM223, R8M33,
R10M10, and GBSS1. The accessions were divided into two main groups based on their pericarp color. It is necessary to
analyze the physicochemical content of the local rice accessions to complement the existing diversity information and identify
potential pigmented rice accessions with high palatability.
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ABSTRAK

Padi warna merupakan pangan pokok fungsional yang mulai diminati masyarakat karena kandungan antosianinnya yang
bermanfaat untuk kesehatan. Studi mengenai diversitas padi warna lokal Indonesia telah dilakukan, tetapi masih terbatas
untuk aksesi dari satu wilayah asal plasma nutfah. Penelitian ini bertujuan menganalisis diversitas genetik satu set varietas
padi warna lokal koleksi Bank Gen Pertanian Balitbangtan-BB Biogen yang berasal dari berbagai wilayah Indonesia
berdasarkan marka molekuler fungsional. Sebanyak 93 aksesi padi warna yang berasal dari 16 provinsi di Indonesia dianalisis
dengan menggunakan 15 marka molekuler fungsional SSR, STS, dan indel. Total 115 alel terdeteksi dengan nilai rata-rata
diversitas genetik sebesar 0,71 per lokus marka. Terdapat lima marka dengan nilai PIC >0,75, yaitu RM167, RM223, R8M33,
R10M10, dan GBSS1. Seluruh aksesi yang dianalisis membentuk dua kelompok utama berdasarkan warna kulit arinya. Perlu
penelitian lebih lanjut mengenai kandungan fisiko-kimia beras untuk melengkapi informasi diversitas genetik yang telah ada
dan mengidentifikasi aksesi padi warna lokal potensial yang memiliki karakter palatabilitas baik.

Kata kunci: Padi warna, diversitas genetik, bank gen, aksesi, marka molekuler.
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PENDAHULUAN

Padi (Oryza sativa L.) merupakan komoditas
utama di Indonesia dan makanan pokok sebagian
besar penduduk dunia, terutama di kawasan Asia.
Diversitas tanaman padi di dalam spesies padi budi
daya dikenal cukup tinggi. Terdapat lima subspesies
padi budi daya, yaitu padi tipe indica, japonica, aus,
aromatic, dan tropical-japonica (Garris et al. 2005).
Setiap kawasan di Asia umumnya memiliki tipe padi-
nya masing-masing akibat dari pengaruh pola
domestikasi tanaman dan preferensi masyarakat
setempat (Khush 1997). Berdasarkan warna Kkulit
arinya, tanaman padi mengelompok menjadi dua,
yaitu padi dengan kulit ari tidak berwarna (selanjut-
nya disebut padi beras putih) dan padi dengan kulit
ari berwarna (selanjutnya disebut padi beras cokelat,
merah, atau hitam). Sebagian besar masyarakat
mengonsumsi padi beras putih. Namun, seiring
dengan peningkatan pendapatan dan preferensi ke
arah pola hidup yang lebih sehat, beberapa kalangan
mulai beralih mengonsumsi padi warna, baik padi
beras merah maupun padi beras hitam (Yuliati et al.
2012).

Munculnya berbagai warna pada kulit ari beras
menunjukkan adanya pigmentasi antosianin dengan
derajat yang berbeda-beda. Diversitas padi warna di
tingkat global, khususnya di kawasan Asia, diketahui
cukup tinggi (Gowda et al. 2012). Di Indonesia sendiri
diketahui banyak varietas padi warna lokal yang ter-
sebar di beberapa wilayah, seperti Sulawesi
Tenggara (Suliartini et al. 2011), Daerah Istimewa
Yogyakarta (Kristamtini et al. 2014), Sumatra Utara
(Budi et al. 2017), dan Sumatra Selatan (Arifah 2019).
Beberapa studi diversitas genetik berbasis aplikasi
marka molekuler juga telah dilaporkan, tetapi sifat-
nya masih terbatas untuk aksesi yang berasal dari
satu provinsi, seperti padi merah dari Daerah
Istimewa Yogyakarta (Kristamtini et al. 2014) dan
Sumatra Selatan (Arifah 2019), yang menunjukkan
hasil diversitas genetik yang sempit. Dalam rangka
memperoleh informasi diversitas genetik yang lebih
luas, perlu dilakukan studi diversitas genetik padi
warna dari berbagai wilayah. Diversitas genetik yang
luas merupakan modal dasar bagi kegiatan pemulia-
an tanaman, terutama apabila diversitas yang diper-
oleh dari varietas lokal merupakan alel-alel yang
potensial dan adaptif terhadap cekaman lingkungan
tertentu (Dwivedi et al. 2016).

Marka molekuler dipilih sebagai basis analisis
diversitas genetik padi warna karena dapat mende-
teksi langsung diversitas pada level DNA. Selain itu,
marka molekuler juga dapat memfasilitasi analisis
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sampel aksesi dengan jumlah lebih banyak dan
dalam waktu analisis lebih singkat dibanding dengan
analisis berbasis pada karakter morfo-agronomi.
Beberapa jenis marka molekuler telah diaplikasikan
pada studi diversitas genetik padi warna dan juga
analisis palabilitas berbagai jenis padi, seperti marka
mikrosatelit atau simple sequence repeat (SSR)
(Kristamtini et al. 2014), marka sequence-tagged site
(STS) (Lestari et al. 2012; Lestari et al. 2015), dan
marka insertion-deletion (indel) (Patel et al. 2014).
Penggunaan berbagai jenis marka molekuler tersebut
diharapkan dapat menghasilkan informasi yang lebih
komprehensif terkait status diversitas genetik varietas
padi warna lokal Indonesia yang pada akhirnya dapat
mendukung program perakitan varietas padi warna
nasional di masa yang akan datang. Penelitian ini
bertujuan menganalisis diversitas genetik satu set
varietas padi warna lokal koleksi Bank Gen Pertanian
Balitbangtan-BB Biogen yang berasal dari berbagai
wilayah Indonesia berdasarkan marka molekuler
fungsional.

BAHAN DAN METODE

Penelitian dilaksanakan di Rumah Kaca dan
Laboratorium Biologi Molekuler, Balai Besar
Penelitian dan Pengembangan Bioteknologi dan
Sumber Daya Genetik Pertanian (BB Biogen). Materi
genetik yang digunakan pada penelitian ini terdiri
atas 93 varietas padi warna lokal yang berasal dari
koleksi Bank Gen Pertanian Balitbangtan-BB Biogen
(Tabel 1). Sebagian besar aksesi padi warna lokal ini
diakuisisi dalam kurun waktu 2012-2016 dan belum
dikarakterisasi secara lengkap, baik secara morfo-
agronomi maupun molekuler.

Isolasi DNA Genomik dan Uji Kualitas
dan Kuantitas DNA

DNA genomik diisolasi dari daun muda yang
diambil secara bulk dari 5-10 tanaman sampel dari
setiap aksesi. Tanaman sampel ini ditanam pada bak
semai di rumah kaca dan dipelihara sampai tanaman
berumur 2-3 minggu. Isolasi DNA dilakukan dengan
kit ekstraksi GeneEx™ Plant Kit (GeneAll, Korea
Selatan).

Analisis kualitas DNA untuk memastikan pita
DNA yang diperoleh tebal dan tidak smear dilakukan
dengan teknik elektroforesis pada gel agarosa 1%.
Analisis kuantitas DNA untuk mengetahui tingkat
kemurnian DNA dilakukan dengan NanoDrop®ND-
100 Spectrophotometer (Thermo Fisher Scientific, AS)
menggunakan blanko bufer RE pada panjang gelom-
bang As dan Ass. Hasil kuantitas DNA yang diper-
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Tabel 1. Karakteristik 93 aksesi padi warna lokal Indonesia yang digunakan pada penelitian ini.
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Kode No. aksesi Nama aksesi Wa}rna. Provinsi asal Kode No. aksesi Nama aksesi Wallrna‘ Provinsi asal
kulit ari kulit ari

1Jm  2012_156 Tongbulan Merah  Jawa Timur 49Jm 2012_131 Padi Biji Besar Merah  Jawa Timur

2Jm  2012_157 Merah Merah  Jawa Timur 50Jg 2016_304 Tjempo Merah Merah Jawa Tengah

3Jm  2012_130 Padi Merah Merah  Jawa Timur 51Jg 2016_301 Abang Merah Jawa Tengah

4Jm  2012_143 Padi Merah Merah  Jawa Timur 52Jg 2016_310 Merah Merah Jawa Tengah

5Jg 2012_174 Cempo Hitam Genjah Hitam Jawa Tengah  54SW 2016_506 Pulo Merah Merah  Sulawesi Utara

6Jm  2012_154 Padi Merah Merah  Jawa Timur 56Jb 2014_7 Marus Ekek Merah Jawa Barat

7Jm  2012_159 Renggerengan Merah  Jawa Timur 57Nb  2016_330 Padi Merah Dompu Merah NTB

8Jm  2012_139 Bulu Kuning Merah  Jawa Timur 58SW 2016_502 Pulo Siam Merah  Sulawesi Utara

9Jm  2012_155 Pondong Merah  Jawa Timur 59Jb  2013_181 Nandi Merah Jawa Barat

10Jm 2012_136 Padi Merah Merah  Jawa Timur 60Jm 2012_153 Ketan Hitam Hitam  Jawa Timur

11Jm 2012_152 Padi Hitam/Bulu Celang Hitam Jawa Timur 61K 2015 23 Padi Hitam Hitam Kalimantan Selatan

12Jm 2012_126 Padi Merah Merah  Jawa Timur 62Jy  05020-05179 Melik Hitam DIY

13Jb  2013_158 Ketan Hitam Hitam  Jawa Barat 63Jb  05020-05519 Omas Merah Jawa Barat

14Jb 2013 156 Gadog Beureum Merah Jawa Barat 64SM  05020-06323 Sawah Darek Merah  Sumatra Barat

15Jb  2013_161 Pare Hitam Hitam  Jawa Barat 65SM 05020-08154 Kopai Merah Aceh

16Jb  2013_155 Ketan Nangka Merah Banten 66SM  05020-08155 Muda Baru Merah Aceh

17db  2013_151 Ketan Hideung Hitam  Banten 67SW 05020-10221 Pulut Bolong Hitam  Sulawesi Selatan

18Jb  2013_144 Cere Merah Merah Banten 68SM 05020-20709 Ramos Merah Merah  Sumatra Utara

19Jb  2013_182 Hangasa Merah Banten 69K  05020-21237 Pae Rabi Hitam  Kalimantan Barat

20db 2014 _2 Badigal Merah Jawa Barat 70UK 05020-21658 Segreng Merah  Tidak diketahui

21SW 2016_4 Pare Tumbu’ Padang Merah Sulawesi Barat 71UK 05020-21669 Beras Hitam Hitam  Tidak diketahui

22SW 2016_31 Pare Bae’ Merah Merah Sulawesi Barat 72UK 05020-21684 Padi Bintik Merah  Tidak diketahui

24SW 2016_3 Pare Lesuma Merah Sulawesi Barat 73UK 05020-21685 Padi Merah A Merah  Tidak diketahui

25SM 2016_192 Rotan-6 Merah Sumatra Barat 74UK 05020-21719 Bulu Merah Merah Tidak diketahui

26SM 2016_191 Guliang Merah Sumatra Barat 75UK 05020-21722 Dodokan Abang Merah Tidak diketahui

27SM 2016_193 Rotan-7 Merah Sumatra Barat 76UK 05020-21734 Loyor Merah  Tidak diketahui

28SM 2016_146 Suren Merah Merah  Jambi 77UK 05020-21735 Nangka Merah  Tidak diketahui

29Jg 2012_169 Cempo Merah Merah JawaTengah  78UK 05020-21736 Janti Merah Tidak diketahui

30Jb 2013 169 Terong Merah Banten 79UK 05020-21750 Caruluk Beureum Merah  Tidak diketahui

31Jb  2013_183 Carogol Merah Banten 80UK 05020-21751 Mancrit Beureum Merah  Tidak diketahui

32Jb  2013_171 Loyor Merah Banten 81UK 05020-21771 Ketan Hideung Hitam  Tidak diketahui

33Jb 2013_166 Badigal Merah Banten 82UK 05020-21772 Ketan Hideung Hitam  Tidak diketahui

34Jb  2013_150 Ketan Hideung Hitam  Banten 83UK 05020-21786 Wulung Hitam  Tidak diketahui

35SM 2015 40  Ceredek Merah Merah  Sumut 84N  2017_1 Woja Langko Hitam NTT

36Jg 2016_292 Kretek Merah Merah Jawa Tengah 85N 2017_2 Woja Rakot Merah NTT

37N 2016_356 Padi Hitam Hitam  NTT 86N  2017_3 Laka Galung Merah NTT

38Jm 2012_129 PadiBintik Merah  Jawa Timur 87N 2017_4 Tunas Merah Merah NTT

39N 2016_355 Padi Merah Kecil Merah NTT 88N  2017_5 Lea Merah NTT

40SM 2016_45  Siangkat Merah Sumatra Utara 89N  2017_6 Woja Bogor Merah NTT

41Jy  2016_288 Parilreng Hitam DIY 90N 2017_7 Laka Hitam  NTT

42Jy  2016_286 Melik Hitam  DIY 91N 2017_8 Woja Ndua Merah NTT

43Jy  2016_274 Tangkilan Merah DIY 92N 20179 Kosu Ampera Merah NTT

44Jy  2016_278 Andel Hitam Hitam  DIY 93N  2017_10 Kosu Mite Hitam NTT

45Jy  2016_280 Merah Mujiono Merah DIY 94N 2017_11 Kosu Toro Merah NTT

46Jy 2016_276 Mariti Merah Merah DIY 95N 2017_12 Woja Laka Rakot Hitam NTT

47Jg 2016_317 Ketan Hitam Hitam Jawa Tengah 96N 2017_13 Woja Laka Hitam  NTT

48Jy  2016_272 Mandel Merah DIY

oleh dijadikan dasar perhitungan pengenceran DNA
untuk keperluan analisis PCR.

Marka Molekuler yang Digunakan untuk Analisis
Diversitas Genetik Aksesi Padi Warna Indonesia

Sebanyak 15 marka molekuler digunakan untuk
menganalisis diversitas genetik padi warna lokal
Indonesia, yang terdiri atas 6 marka SSR, 3 marka
STS, dan 6 marka indel (Tabel 2). Marka-marka
molekuler tersebut dipilih berdasarkan tingkat
polimorfismenya pada studi diversitas genetik padi
warna yang dilakukan oleh Patel et al. (2014) dan

studi palatabilitas padi yang dilakukan oleh Lestari et
al. (2009).

Analisis PCR, Elektroforesis, dan Skoring Data

Analisis PCR untuk mengamplifikasi marka
target dilakukan dengan mesin PCR Thermocycler
(Biometra, Jerman). Komposisi DNA dan reagen yang
digunakan, yaitu 1 ul DNA (10 ng/ul), 1 ul primer F+R
(10 uM), 5 ul 2x MyTag™ HS Red Mix (Bioline, UK),
dan 3 ul ddH;O steril. Program PCR yang digunakan,
yaitu predenaturasi (94°C, 4 menit), diikuti dengan 35
siklus denaturasi (94°C, 1 menit), penempelan primer
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Tabel 2. Lima belas marka molekuler fungsional dan karakteristiknya yang digunakan pada penelitian ini.

Marka \rjne;rllfa Kromosom Tm (°C) Klsar?gp;;roduk Sekuen primer forward (F) 3 = 5’ dan reverse (R) 5 > 3’ Referensi

RM166 SSR 2 61,0 155-355 F: GGTCCTGGGTCAATAATTGGGTTACC Patel et al. (2014)
R: TTGCTGCATGATCCTAAACCGG

RM167 SSR 11 61,3 195-415 F: GGTCCTGGGTCAATAATTGGGTTACC Patel et al. (2014)
R: TTGCTGCATGATCCTAAACCGG

RM206 SSR 11 54,9 115-305 F: CCCATGCGTTTAACTATTCT Patel et al. (2014)
R: CGTTCCATCGATCCGTATGG

RM223 SSR 8 55,0 105-210 F: GAGTGAGCTTGGGCTGAAAC Patel et al. (2014)
R: GAAGGCAAGTCTTGGCACTG

R8M33  Indel 8 52,6 145-225 F: CGAAAGAGGAGAGGGGTAGT Patel et al. (2014)
R: CGAAAACGAGAAACAAATA

R8M46  Indel 9 54,5 75-120 F: CAGCAGAGTCCAGAGAAGAT Patel et al. (2014)
R: GCATAAGATGGCGAGTGA

R10M10 Indel 7 55,4 110-180 F: GAATACAACCCCCTAAAAAC Patel et al. (2014)
R: ATGGACCGTTGAGGAGAC

R10M30 Indel 6 51,9 105-155 F: CCCTAAAAATAGAGCAACCT Patel et al. (2014)
R: ACCCATAATACTACCAATCAAC

Aglu3 STS 1 55,7 210-260 F: CCTCTGGAATCTTGCTATTTAGG Kobayashi et al. (2008)
R: ATCCGCTAGATCACTGACAAA

GBSS1 SSR 6 57,3 135-185 F: CAAATAGCCACCCACACCAC Lestari et al. (2009)
R: CTTGCAGATGTTCTTCCTGATG

Isa STS 8 61,1 200-295 F: CCTGTCTTGCACGTGCGGTA He et al. (2006)
R: GCACGGTTCTGATGTACGAGAG

Pul3 STS 4 58,9 255-290 F: GGGTTCGCTTTCACAACACAG He et al. (2006)
R: GTCACGACATAAGAGAAGCTGC

SBE1 SSR 6 57,5 135-160 F: ATTTCTTTGGCCACAGGCGA Bao et al. (2006)
R: CCCAGATTCGGAACAAGAAC

S3cl Indel 7 53,3 125-150 F: CCACTCTCATGTCCTTGAAC Lestari et al. (2009)
R: GCCATGACATTTGGACAT

TreB Indel 7 55,1 145-170 F: CACTCCAGTTCCTGCTCAAA Lestari et al. (2009)

R: CACCTCCAAAACGAATATGG

SSR = simple sequence repeat, STS = sequence-tagged site, Indel = insertion-deletion.

(52-62°C, 1 menit), dan pemanjangan basa (72°C, 2
menit). Pemanjangan primer akhir dilakukan pada
72°C selama 7 menit. Produk amplifikasi dielektrofo-
resis pada gel poliakrilamida 6% di dalam tangki
elektroforesis vertikal berisi bufer TBE 1x yang di-
jalankan pada tegangan 80 volt selama 90 menit.
Ukuran produk PCR diestimasi dengan mengguna-
kan DNA ladder 100 bp. Hasil elektroforesis divisuali-
sasi dengan menggunakan UV pada ChermiDoc™ XRS
Systern (Bio-Rad, AS).

Pita DNA hasil elektroforesis diberi skor dengan
bantuan program GelAnalyzer (Lazar dan Lazar 2010)
untuk mendapatkan ukuran alel dalam bentuk angka
numerik. Ukuran alel yang diperoleh kemudian dike-
lompokkan berdasarkan hasil perhitungan besaran
interval basa untuk setiap kelompok yang terbentuk
pada setiap marka. Alel-alel pada marka tertentu
yang berada pada kelompok yang sama akan mem-
peroleh nomor kode (coding) yang sama. Angka hasil
pengodean ini kemudian digunakan untuk tahap
analisis selanjutnya. Adapun perhitungan besaran
interval basa pada setiap marka dilakukan berdasar-
kan teknik distribusi frekuensi numerik sebagai
berikut:

R max-min

K~ 1+33logn

dengan P = panjang kelas atau besaran interval basa,
R = nilai rentang ukuran alel, max = ukuran alel
tertinggi, min = ukuran alel terendah, K = jumlah
kelompok, dan n = jumlah populasi.

Analisis Data

p=

Analisis data meliputi analisis profil materi gene-
tik yang digunakan, dipaparkan secara deskriptif,
meliputi komposisi daerah asal dan persentase jenis
padi warna yang dianalisis, dan analisis profil marka
molekuler yang dilakukan dengan menggunakan
program PowerMarker v.3.25 (Liu dan Muse 2005).
Karakteristik marka yang diamati antara lain jumlah
alel terdeteksi, diversitas gen, dan nilai polymorphism
information content (PIC). Frekuensi alel minor di-
hitung berdasarkan ukuran alel yang dihasilkan. Alel
minor merupakan alel yang kemunculannya kurang
dari 5% pada populasi (Panagiotou et al. 2010), yaitu
antaraksesi padi warna yang diuji.

Analisis pengelompokan aksesi dilakukan

dengan menggunakan program Dissimnilarity Analysis
and Representation for Windows (DARWin) v.6.0.13
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(Perrier dan Jacquemoud-Collect 2006). Metode
pengelompokan yang digunakan adalah weighted
neighbour joining dengan matriks ketidaksamaan
(dissimilarity matrix) yang dihitung melalui analisis
bootstrap 1.000 iterasi.

HASIL DAN PEMBAHASAN
Profil Populasi Genotipe Uji

Seluruh aksesi padi warna yang digunakan pada
penelitian ini merupakan varietas lokal yang berasal
dari 16 provinsi di Indonesia, tersebar dari wilayah
barat sampai timur, dengan lokasi asal aksesi ter-
banyak adalah Jawa Timur dan Nusa Tenggara Timur
(Gambar 1). Sebagian besar aksesi ini (77%) merupa-
kan hasil eksplorasi intensif yang dilakukan oleh BB
Biogen dan Balai Pengkajian Teknologi Pertanian
(BPTP) dalam kurun waktu 2012-2017 (Hidayatun et
al. 2017). Hanya sekitar 23% aksesi yang merupakan
koleksi yang telah lama dikonservasi oleh Bank Gen
Pertanian Balitbangtan-BB Biogen.

Pada studi diversitas genetik, pelibatan sumber
daya genetik (SDG) dalam bentuk varietas lokal yang
berasal dari berbagai wilayah dapat memberikan
informasi tentang hubungan kekerabatan antaraksesi
dari kelompok wilayah yang berbeda serta pola
domestikasi dan penyebaran tanaman (Chen dan
Nelson 2005). Selain itu, analisis diversitas genetik
yang menggunakan SDG yang berasal dari berbagai
wilayah akan dapat menghasilkan koleksi inti (core
collection) yang lebih komprehensif dan informatif
(Mahalakshmi et al. 2007; Agrama et al. 2009;
Risliawati et al. 2018).

Pada penelitian ini, padi beras merah (74,19%)
lebih banyak dianalisis dibanding dengan padi beras
hitam (Gambar 1). Hal ini dikarenakan jenis varietas
lokal padi beras hitam telah jarang dibudidayakan
oleh petani sehingga keberadaannya sulit ditemukan
ketika eksplorasi SDG dilakukan (Kristamtini et al.
2014; Rohaeni dan Hastini 2015). Oleh karenanya,
jumlah padi beras hitam yang dapat dikoleksi oleh
Bank Gen Pertanian Balitbangtan-BB Biogen dari
kegiatan eksplorasi tersebut juga tidak cukup banyak.
Ekplorasi SDG sejatinya merupakan upaya untuk
menyelamatkan SDG dengan cara mengonservasinya
secara ex situ agar terhindar dari erosi genetik
sehingga dapat terus dimanfaatkan sebagai sumber
gen bagi kegiatan pemuliaan tanaman (Afza 2016).

Profil Marka Molekuler

Sebanyak 115 alel terdeteksi oleh 15 marka
fungsional yang digunakan, dengan kisaran 5-13 alel
per lokus (Tabel 3). Di antara marka molekuler yang
digunakan, marka RM166 merupakan marka mole-
kuler yang menghasilkan jumlah alel terbanyak (13
alel), sedangkan marka R8M46 dan Pul3 menghasil-
kan jumlah alel paling sedikit (5 alel). Jumlah alel
yang diperoleh pada penelitian ini lebih banyak di-
banding dengan penelitian 19 genotipe padi warna
asal India yang menggunakan marka SSR yang sama
(Patel et al. 2014) ataupun penelitian 11 genotipe
padi warna asal Yogyakarta yang dianalisis dengan
marka SSR yang berbeda (Kristamtini et al. 2014). Hal
ini dapat disebabkan oleh pelibatan jumlah genotipe
yang lebih banyak dan beragam daerah asalnya
sehingga variasi alel yang ditemukan lebih banyak.

16

m Beras Merah

N
>

m Beras Hitam

-
N

-
o

Jumlah aksesi
[e.]

o

Gambar 1. Komposisi aksesi padi warna lokal berdasarkan warna beras dan provinsi asalnya.
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Selain itu, dapat juga berarti bahwa penggunaan
marka SSR spesifik warna beras pada penelitian ini
mampu mengindentifikasi perbedaan alel
antaraksesi yang dianalisis dengan cukup baik.

Pada umumnya, marka molekuler yang dipilih
untuk digunakan pada studi diversitas genetik atau
studi pengembangan set marka untuk identifikasi
penciri varietas adalah marka yang mempunyai nilai
PIC yang tinggi, yaitu di atas 0,75 (Risliawati et al.
2015). Nilai PIC merupakan cerminan dari kemampu-
an marka molekuler dalam menghasilkan alel yang
polimorfis (Gale et al. 2005). Dari 15 marka molekuler
yang digunakan, terdapat lima marka yang memiliki
nilai PIC >0,75, yaitu RM167, RM223, R8M33, R10M10,
dan GBSSI1. Nilai PIC marka-marka ini relatif sama
dengan hasil penelitian sebelumnya (Patel et al.
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2014). Marka-marka polimorfis ini menunjukkan
variasi pola ukuran alel yang dihasilkannya, yaitu 3
jenis variasi alel pada marka R8M33 dan 2 jenis
variasi alel pada marka GBSS1 (Gambar 2).

Nilai rata-rata diversitas genetik yang diperoleh
pada studi ini adalah 0,71 yang berarti bahwa tingkat
diversitas genetik SDG padi warna yang dianalisis
cukup tinggi, serupa dengan penelitian Patel et al.
(2014). Sementara, pada penelitian Kristamtini et al.
(2014) yang hanya menganalisis padi beras warna
asal Yogyakarta tidak menunjukkan hasil yang tinggi.
Hal ini menandakan bahwa latar belakang genetik
padi warna lokal yang berasal dari berbagai wilayah
di Indonesia lebih luas. Padi warna lokal yang
beradaptasi dengan baik pada suatu wilayah tertentu
selama puluhan tahun umumnya telah membentuk

Tabel 3. Karakteristik marka molekuler hasil analisis menggunakan 93 aksesi padi warna lokal Indonesia.

No. Marka Jenis marka Jumlah alel terdeteksi  Jumlah alel minor  Diversitas gen  Nilai PIC
1. RM166 SSR 13 8 0,77 0,74
2. RM167 SSR 11 4 0,80 0,78
3. RM206 SSR 8 4 0,56 0,51
4. RM223 SSR 8 2 0,83 0,81
5. R8M33 Indel 9 5 0,79 0,76
6. R8M46 Indel 5 2 0,61 0,54
7. R10M10 Indel 8 2 0,79 0,77
8. R10M30 Indel 7 3 0,65 0,60
9. Aglu3 STS 8 5 0,66 0,61
10. GBSS1 SSR 8 3 0,80 0,78
11. Isa STS 7 4 0,60 0,53
12.  Pul3 STS 5 2 0,60 0,55
13. SBE1 STS 6 2 0,73 0,69
14. S3cl Indel 6 0 0,73 0,69
15. TreB Indel 6 1 0,78 0,74

SSR = simple sequence repeat, Indel = insertion-deletion, STS = sequence-tagged site, PIC = polymorphism
information content.
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Gambar 2. Variasi alel beberapa aksesi padi warna lokal Indonesia hasil analisis menggunakan marka insertion-
deletion (indel) dan simple sequence repeat (SSR). (A) Hasil amplifikasi menggunakan marka indel
R8M33. (B) Hasil amplifikasi menggunakan marka SSR GBSS1. Marker = DNA ladder 100 bp.
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ciri khas genetiknya sendiri, dikenal baik oleh ma-
syarakat setempat, dan minim intervensi perbaikan
genetik (Villa et al. 2005) sehingga variasi diversitas
varietas lokal antardaerah cukup tinggi.

Analisis Klaster Aksesi Padi
Warna Lokal Indonesia

Analisis klaster 93 aksesi padi warna lokal
Indonesia berdasarkan 15 marka molekuler spesifik
karakter warna dan palatabilitas beras menghasilkan
dua kelompok utama yang dipisahkan oleh titik per-
cabangan utama, yaitu kelompok A dan kelompok B
(Gambar 3). Kelompok A terdiri atas klaster I, I, dan
Ill, sedangkan kelompok B terdiri atas klaster 1V, V,
VI, dan VII (Gambar 3). Pemisahan kedua kelompok
utama ini cenderung berdasarkan karakter warna
kulit ari beras, meskipun tidak seluruh aksesi terpisah
dengan baik berdasarkan warna kulit arinya. Hal ini
mungkin terjadi karena penggunaan secara bersama-
sama antara marka fungsional spesifik karakter
warna beras dan spesifik karakter palatabilitas.

Berdasarkan wilayah asalnya, tidak seluruh
aksesi terpisah dengan baik, meskipun untuk aksesi-

aksesi yang berasal dari Nusa Tenggara Timur
sebagian besar mengelompok pada klaster VII
(Gambar 3). Hal ini mungkin terjadi karena marka
yang digunakan adalah marka fungsional yang tidak
bersifat universal atau tersebar merata di seluruh
kromosom padi. Pada umumnya, studi diversitas
genetik yang berhasil mengelompokkan genotipe
berdasarkan daerah asalnya adalah marka yang
bersifat universal seperti yang dilaporkan oleh Ali et
al. (2011). Pada penelitian tersebut, diversitas padi
lokal yang berasal dari 79 negara dianalisis dengan
menggunakan 23 marka SSR universal yang dipilih
dari 50 marka SSR standar rekomendasi oleh
Generation Challenge Program dari Consultative
Group on International Agricultural Research
(CGIAR).

Pada penelitian ini, belum dapat diidentifikasi
aksesi padi warna lokal yang memiliki karakter
palatabilitas baik, meskipun beberapa marka
fungsional spesifik karakter telah digunakan. Oleh
karenanya, perlu dilakukan analisis palatabilitas
beras, seperti kandungan amilosa dan protein serta
sifat fisik beras terkait viskositasnya, pada aksesi padi
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Gambar 3. Dendrogram 93 aksesi padi warna lokal Indonesia berdasarkan hasil analisis menggunakan 15 marka molekuler spesifik karakter
warna dan palatabilitas beras. Garis warna merah menunjukkan aksesi dengan warna kulit ari merah dan garis warna hitam
menunjukkan aksesi dengan warna kulit ari hitam. Kode huruf di belakang angka menunjukkan pulau/provinsi asal. SM = Sumatra,
Jb = Banten dan Jawa Barat, Jg = Jawa Tengah, Jy = Daerah Istimewa Yogyakarta, Jm = Jawa Timur, K = Kalimantan, SW =
Sulawesi, N = Nusa Tenggara Timur, Nb = Nusa Tenggara Barat.
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warna lokal yang diuji. Dengan demikian, studi
asosiasi antara data fenotipe dan genotipe terkait
mutu beras dapat dilakukan, dan aksesi lokal
potensial sebagai donor dalam program pemuliaan
tanaman dapat diidentifikasi (Lestari et al. 2012).

Penggunaan lebih banyak marka molekuler
yang polimorfis juga perlu dilakukan untuk mem-
peroleh hasil pengelompokan aksesi yang lebih baik.
Hal ini tidak hanya akan meningkatkan akurasi studi
diversitas genetik, tetapi juga dapat menjadi dasar
pengembangan set marka molekuler berbasis
formula regresi dan analisis komponen utama untuk
memprediksi karakter palatabilitas beras (Lestari et
al. 2009; Lestari et al. 2014).

KESIMPULAN

Diperoleh tingkat diversitas genetik yang tinggi
(0,71) di antara aksesi-aksesi padi warna lokal yang
berasal dari berbagai provinsi di Indonesia hasil ana-
lisis menggunakan 15 marka molekuler fungsional
mutu beras. Analisis klaster membagi 93 aksesi padi
warna lokal Indonesia menjadi dua kelompok utama
berdasarkan warna kulit arinya. Setiap kelompok ter-
diri atas tiga atau empat klaster. Perlu dilakukan
analisis lanjutan untuk karakter fisiko-kimia beras
sebagai pelengkap hasil penelitian ini. Dengan
demikian, dapat diidentifikasi varietas padi warna
lokal yang memiliki karakter palatabilitas baik seba-
gai basis program pemuliaan padi warna Indonesia
ke depan.
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