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ABSTRACT 
Inheritance of resistance trait to ChiVMV was studied in intraspecific capsicum population derived 
from a cross between two capsicum annuum line, PBC495 as a resistance line and ICPN12#4 as a 
susceptible line. The resistance was assessed by diseased index (DI) and score of absorbance value 
at  405 nm, two weeks after inoculation. Based on t-test of F1 and F1R, it was concluded that 
there was no maternal effect. Nil symptoms resembling the resistant parent were identified in the 
progeny F2, BC1P1 (BC1 to the resistant parent) and BC1P2 (BC1 to the susceptible parent) 
populations. Segregation of resistance (nil DI and lower absorbance value) and susceptibility in the 
F2 fitted a 3:1 Mendelian ratio, indicating that resistance were controlled by a single dominant 
nuclear gene. Nil segregation of the trait in the test crosses in BC1P1 and a 1:1 ratio segregation in 
BC1P2 also confirmed the 3:1 gene segregating model as found in the F2. Heritability values of the 
trait were medium to high. 
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PENDAHULUAN 
Cabai (Capsicum annuum) adalah salah satu tanaman ekonomis penting di dunia dan telah di-

budidayakan secara meluas. Kegunaannya yang beragam serta kandungan gizi pada buahnya men-
jadikan cabai sebagai salah satu komoditas andalan yang bernilai ekonomis tinggi. Sejalan dengan 
kebutuhan manusia dan teknologi yang semakin berkembang, permintaan akan ketersediaan cabai 
semakin meningkat. Namun peningkatan ini belum dibarengi oleh produktivitas nasional cabai yang 
masih tergolong rendah.  

Salah satu kendala utama dalam produksi cabai adalah penyakit yang disebabkan oleh virus. 
ChiVMV teridentifikasi sebagai salah satu virus yang paling sering menyerang tanaman cabai di 
negara-negara anggota AVRDC (Duriat et al., 1995). Berdasarkan laporan tahunan AVRDC (2003) 
diketahui bahwa ChiVMV adalah virus paling penting yang menyerang cabai di 10 dari 11 negara di 
Asia subtropis dan tropis yang disurvei.  

Penyebaran ChiVMV di Indonesia juga sudah meluas, hal ini dibuktikan oleh hasil survey 
lapangan yang dilakukan Taufik (2005) pada 11 lokasi survei yang menyebar di Jawa dan Sulawesi 
Selatan. Virus ini selalu ditemukan pada setiap pertanaman cabai yang diamati.  

Infeksi ChiVMV pada fase pertumbuhan awal mengurangi ukuran daun yang diikuti dengan 
distorsi, serta produksi buahnya lebih sedikit dan lebih kecil (Shah dan Khalid, 2001). Selain itu, 
akibat infeksi virus ini dilaporkan dapat menyebabkan kehilangan hasil lebih dari 50% di Malaysia 
(Ong et al., 1980). AVRDC (2003) bahkan melaporkan bahwa kehilangan hasil akibat infeksi 
ChiVMV bisa mencapai 100%. Ong et al. (1980) juga melaporkan bahwa ChiVMV tidak hanya 
mengurangi keseluruhan hasil, tetapi juga kualitas dari buah cabai. 

Pengendalian secara konvensional terhadap ChiVMV seringkali tidak efisien, karena penye-
barannya yang sangat cepat secara non-persisten melalui kutu daun. Metode pengendalian yang 
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paling praktis dan dapat diharapkan keberhasilannya adalah dengan menggunakan kultivar tahan 
(Green dan Kim, 1994). Pada tanaman cabai, ketahanan terhadap ChiVMV dilaporkan telah ditemu-
kan pada galur tertentu spesies C. annuum, C. frustecens dan C. chinensis (Green dan Kim, 1994). 

Evaluasi ketahanan beberapa kultivar cabai terhadap ChiVMV telah beberapa kali dilakukan, 
namun informasi tentang pewarisan karakter ketahanan terhadap ChiVMV pada cabai masih sangat 
sedikit dengan hasil yang belum konsisten. Chew dan Ong (1990) melaporkan bahwa sepasang gen 
resesif memberikan ketahanan terhadap infeksi ChiVMV. Sementara Caranta dan Palloix (1995) 
melaporkan bahwa ketahanan terhadap ChiVMV pada keturunan F1 double haploid hasil per-
silangan cabai perennial India dengan “Yolo wonder” dikendalikan oleh dua gen independent, de-
ngan efek dominan yang jelas. Berdasarkan hal tersebut, maka studi tentang pewarisan ketahanan 
cabai terhadap ChiVMV perlu dilakukan guna menentukan strategi pemuliaan tanaman cabai yang 
efektif untuk menghasilkan kultivar cabai yang tahan terhadap ChiVMV 

Tujuan dari penelitian ini adalah untuk mempelajari kendali genetik pewarisan karakter 
ketahanan terhadap ChiVMV pada tanaman cabai. 

BAHAN DAN METODE 
Percobaan dilaksanakan di rumah kasa Kebun Percobaan IPB, Tajur Bogor dan di rumah kasa 

kedap serangga Departemen Proteksi tanaman IPB, Cikabayan, Bogor. Analisis laboratorium dilaku-
kan di laboratorium Virologi Tumbuhan Departemen Proteksi tanaman IPB. Penelitian berlangsung 
sejak bulan Juli 2005 sampai dengan bulan Mei 2007. 

Bahan percobaan yang digunakan adalah satu set populasi cabai (C. annuum) yang terdiri atas 
populasi tetua tahan (PBC495), tetua rentan (ICPN12#4), hasil persilangan antara tetua tahan dan 
tetua rentan (F1), hasil persilangan resiproknya (F1R), silang balik dengan tetua tahan (BC1P1), silang 
balik dengan tetua rentan (BC1P2) dan keturunan kedua hasil persilangan (F2) antara tetua tahan dan 
tetua rentan. Sebagai bahan penguji digunakan inokulum ChiVMV isolat Cikabayan, koleksi 
laboratorium Virologi Tumbuhan Departemen Proteksi Tanaman IPB. 

Pengujian dilakukan mengikuti prosedur studi pewarisan yang baku. Jumlah tanaman yang 
digunakan dari masing-masing famili adalah seperti tertera pada Tabel 1. Populasi tanaman dalam 
famili F2 berasal dari satu tanaman F1. Sejumlah buah F1 diambil secara acak, kemudian benihnya 
dicampur. Jumlah buah yang diambil disesuaikan dengan perkiraan dapat menghasilkan benih yang 
melebihi jumlah tanaman minimum yang diperlukan dalam famili F2. 

Jumlah tanaman minimum dalam F2 ditentukan berdasarkan perhitungan populasi minimum 
yang diperlukan untuk memperoleh paling sedikit satu genotipe yang diinginkan. Rumus yang 
digunakan untuk menentukan besarnya populasi minimum adalah sebagai berikut (Burnham, 1961): 

n = (Log F)/(Log q) 
dengan n, F, dan q berturut-turut adalah jumlah tanaman minimum yang dibutuhkan, taraf 

kesalahan (α), yaitu 0,05 dan peluang kegagalan mendapatkan genotipe yang diinginkan. 
Dengan asumsi bahwa ketahanan terhadap ChiVMV dikendalikan paling banyak oleh tiga gen, 

maka jumlah tanaman minimum pada populasi F2 adalah sebagai berikut: 
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n = 
Log 0,05 = - 1,30103 

= 191 
Log (63/64) - 0,00684 

Peubah yang diamati adalah indeks gejala dan titer virus yang diduga dari nisbah nilai 
absorban ELISA. Indeks gejala diamati pada 2 minggu setelah inokulasi berdasarkan jenis gejala 
(Tabel 2).  

Uji serologi dilakukan dengan DAS-ELISA (Double antibody sandwich-Enzyme-link 
imunosorbance assay) untuk menduga titer virus pada tanaman (Green 1991). Pengujian dilakukan 
terhadap daun termuda yang telah berkembang penuh, satu minggu setelah inokulasi terakhir. 
Deteksi dilakukan dengan metode DAS-ELISA sesuai petunjuk dari DSMZ-Plant Virus Collection 
(Braunschweig, Germany). 

Untuk mengkuantifikasi hasil digunakan ELISA reader pada panjang gelombang 405 nm. 
Analisis titer virus dilakukan secara kualitatif berdasarkan pengelompokan nisbah nilai absorban 
sample terhadap kontrol negatif (Tabel 3).  

Analisis data dilakukan untuk mengetahui efek maternal, pendugaan jumlah gen pengendali 
dan pendugaan nilai heritabilitas. 

Efek Maternal 
Ada tidaknya efek maternal ditentukan berdasarkan uji beda nilai tengah (uji t) menurut Steel 

dan Torrie (1981) pada taraf 5% terhadap nilai tengah populasi F1 dibandingkan dengan F1 
resiproknya. 

Jika kedua nilai tengah tidak berbeda nyata, maka berarti tidak ada efek induk betina 
(maternal effect) dalam pewarisan karakter yang diamati. Jika varian populasi F1 dan F1R juga 
homogen, maka kedua populasi tersebut dapat digabungkan dalam analisis selanjutnya. Kehomo-
genan varians diuji dengan uji F (Steel dan Torrie, 1981). Fhit = (S2

besar)/(S2
kecil) dibandingkan de-

ngan nilai Ftabel(0,025, n-1). Bila Fhit < Ftabel maka varians kedua populasi adalah homogen. 

Pendugaan Jumlah Gen Pengendali 
Jumlah gen pengendali ketahanan diduga berdasarkan pada sebaran frekuensi populasi F2. Uji 

normalitas sebaran frekuensi F2 dilakukan dengan metode Kolmogorov Smirnov (Lilliefore, 1967) 
menggunakan perangkat minitab 14.0. Jika grafik sebaran frekuensi pada populasi F2 membentuk 

Tabel 1. Jumlah tanaman dari masing-masing populasi untuk studi pewarisan. 
 

Persilangan 
Famili 

 P1 P2 F1 F1R BC1P1 BC1P2 F2 

 PBC 495 x ICPN12#4 20 20 18 18 19 19 199 

Tabel 2. Penentuan indeks gejala pada tanaman cabai yang terinfeksi ChiVMV. 

 Indeks gejala Gejala 

 0 Tidak ada gejala 
 1 Belang ringan  
 2 Belang dan permukaan daun tidak rata  
 3 Belang bobot dan atau malformasi daun serta pengkerdilan tanaman 
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sebaran kontinyu satu puncak dan menyebar normal, maka karakter yang diamati dikendalikan oleh 
banyak gen minor (poligenic) dan pendugaan jumlah gen yang bersegregasi dilakukan dengan 
pendekatan seperti yang digunakan Wright (1968) dalam Xu et al. (2004) dengan asumsi (1) gen-
gen yang bersegregasi terletak pada satu tetua, (2) gen ketahanan tidak terpaut, (3) semua gen mem-
punyai pengaruh yang sama terhadap ketahanan, (4) tidak ada pengaruh epistasis, (5) tidak ada pe-
ngaruh dominan, dan (6) tidak ada pengaruh lingkungan. Jika salah satu asumsi tersebut tidak ter-
penuhi, digunakan rumus (Mather dan Jink 1977). 

 
Namun bila grafik sebaran frekuensi populasi F2 tidak mengikuti sebaran normal, kemung-

kinan ada peran gen mayor yang mengendalikan karakter tersebut. pendugaan jumlah gen yang 
bersegregasi dapat dilakukan dengan analisis genetika Mendel, yaitu membandingkan nisbah 
frekuensi fenotipik hasil pengamatan pada populasi F2 terhadap nisbah Mendel dengan uji Chi-
Kuadrat (x2) 

Untuk keperluan analisis Mendel, data pengamatan F2 dikelompokkan mendekati kategori 
yang mungkin dari model pewarisan atau tipe aksi gen yang diduga. Pendekatan ini menghasilkan 
dugaan jumlah dan aksi gen yang bersegregasi untuk karakter yang dipelajari. 

Pendugaan Nilai Heritabilitas 
Nilai duga heritabilitas arti luas (h2

bs) dan arti sempit (h2
ns) dapat dihitung sebagai berikut: 

h2
bs 

σ2
F2 – (σ2

F1 + σ2
P1 + σ2

P2)/3 
(Allard, 1960) 

σ2
F2 

 

h2
ns 

2σ2
F2 – (σ2

BC1(P1) + σ2
BC1(P2)) (Warner, 1952) 

σ2
F2 

Nilai duga heritabilitas dianggap rendah bila h2 < 0,2; sedang bila 0,2 < h2 < 0,5; dan tinggi 
bila h2 > 0,5 (Halloran et al., 1979). 

HASIL DAN PEMBAHASAN 

Efek Maternal 
Berdasarkan uji t pada taraf 5%, nilai tengah populasi F1 dan F1R menunjukkan perbedaan 

yang tidak nyata, baik untuk peubah indeks gejala maupun peubah titer virus (Tabel 4). Hal ini ber-
arti bahwa tidak terdapat efek maternal dalam pewarisan karakter yang diamati. Ketiadaan efek tetua 
betina pada kendali genetik ketahanan tanamanan cabai terhadap infeksi ChiVMV mengindikasikan 

Tabel 3. Penentuan skor titer virus berdasarkan nisbah nilai absorban dari sampel 
tanaman cabai yang diinokulasi oleh ChiVMV terhadap kontrol negative. 

 Skor Kategori nisbah nilai absorban sample (� 

 1 � ≤1 kali nilai absorban kontrol negatif 
 2 1 kali nilai absorban kontrol negatif <�� 2 kali nilai absorban kontrol negatif 
 3 2 kali nilai absorban kontrol negatif <�� 3 kali nilai absorban kontrol negatif 
 4 ��3 kali nilai absorban kontrol negatif 

 

k = 
(F1 - MP)2 

H 
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bahwa karakter tersebut dikendalikan oleh gen-gen yang terletak di dalam inti sel dan pewarisannya 
tidak dipengaruhi oleh gen-gen pada sitoplasma tetua betina.  

Berdasarkan hasil uji F, populasi F1 dan F1R memiliki ragam yang homogen, karena itu untuk 
tahap analisis selanjutnya kedua populasi tersebut dapat digabungkan. 

Pendugaan Jumlah Gen Pengendali 
Sebaran frekuensi berdasarkan indeks gejala dari kedua tetua tidak tumpang tindih, terdapat 

perbedaan yang nyata antara keduanya. Sebaran frekuensi dan rata-rata indeks gejala pada populasi 
F1, BC1P1 dan F2 mengarah pada tetua tahan. Sebaran frekuensi populasi BC1P2 berdasarkan hasil 

Tabel 4. Nilai rata-rata, galat baku, hasil uji beda nilai tengah (uji T) dan hasil 
uji kehomogenan ragam (uji F) dari peubah indeks gejala dan peubah 
titer virus populasi F1 dan F1 resiprok. 

 
Populasi 

Peubah 
 Indeks gejala Titer virus 

 F1 
F1R 
thitung(F1 vs F1R) 
Fhitung(S

2
F1 vs S

2
F1R) 

0,056 + 0,236 
0,111 + 0,323 

-0,59 tn (ttabel = 2,032) 
1,882 tn (Ftabel = 2,275) 

1,611 + 0,778 
1,944 + 0,725 

-1,33 tn (ttabel = 2,032) 
1,149 tn (Ftabel = 2,275) 

tn = tidak nyata pada uji t atau uji F pada taraf  = 0,05. 

Tabel 5. Hasil uji kesesuaian sebaran frekuensi ketahanan terhadap ChiVMV berdasarkan 
indeks gejala pada populasi F2 dan BC1P2 dengan hipotesis histogram berpuncak 
dua terhadap beberapa model nisbah Mendel. 

 
Nisbah mendel 
(Tahan :Rentan) 

Pengamatan Harapan 
x2

hitung x2
tabel  Tahan Rentan Tahan Rentan 

 Populasi F2 
 3 : 1 146 53 149,25 49,75      0,28 tn 3,84 
 9 : 7 146 53 111,94 87,06   23,69* 3,84 
 15 : 1 146 53 186,56 12,44 141,11* 3,84 
 13 : 3 146 53 161,69 37,31     8,12* 3,84 
 Populasi BC1P2 
 1 : 1 8 11   9,5   9,5      0,47tn 3,84 

tn = tidak berbeda nyata; * = berbeda nyata pada  = 0,05 dan db = 1. 

Tabel 6. Hasil uji kesesuaian sebaran frekuensi ketahanan terhadap ChiVMV berdasarkan 
skor titer virus pada populasi F2 dengan hipotesis histogram berpuncak dua 
terhadap beberapa model nisbah Mendel. 

 
Nisbah mendel 
(Tahan :Rentan) 

Pengamatan Harapan 
x2

hitung x2
tabel  Tahan Rentan Tahan Rentan 

 Populasi F2 
 3 : 1 151 48 149,25 49,75      0,08tn 3,84 
 9 : 7 151 48 111,94 87,06   31,16 3,84 
 15 : 1 151 48 186,56 12,44 108,46 3,84 
 13 : 3 151 48 161,69 37,31       3,77tn 3,84 
 Populasi BC1P2 
 1 : 1 8 11   9,5   9,5       0,47tn 3,84 

tn = tidak berbeda nyata; * = berbeda nyata pada  = 0,05 dan db = 1. 
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uji x2 mengikuti nisbah 1 : 1 (tahan : rentan). Pola sebaran frekuensi dari masing-masing famili dapat 
dilihat pada Gambar 1. 

Pengamatan indeks gejala populasi F2 hanya menghasilkan dua kelas skor yaitu skor 0 (146 
tanaman) dan skor 1 (53 tanaman). Selanjutnya untuk peubah indeks gejala pendugaan jumlah gen 
dilakukan dengan analisis Mendel. Berdasarkan hasil uji x2 seperti pada Tabel 5 diperoleh nisbah 
yang sesuai adalah 3 : 1. Nisbah 3 : 1 memiliki arti bahwa karakter ketahanan tanaman cabai terha-
dap infeksi ChiVMV dikendalikan oleh sepasang gen yang bersifat dominan sempurna. Hasil ini di-
dukung oleh tidak adanya segregasi pada populasi BC1P1, dimana keseluruhan tanaman pada popu-
lasi BC1P1 menunjukkan reaksi tahan, serta hasil uji x2 pada populasi BC1P2 yang menunjukkan 
nisbah segregasi tahan : rentan adalah 1 : 1.  

Kendali genetik sepasang gen yang bersifat dominan sempurna akan memperlihatkan karakter 
pada populasi F1 yang mengarah pada sifat dominan begitu pula dengan populasi hasil persilangan 
keturunan F1 terhadap tetua dengan karakter yang bersifat dominan (BC1P1). Populasi hasil per-
silangan keturunan F1 terhadap tetua dengan karakter yang tidak bersifat dominan (BC1P2) akan 
memperlihatkan nisbah 1 : 1 (tahan : rentan). Adanya efek dominan yang mengendalikan ketahanan 
cabai terhadap ChiVMV juga pernah dilaporkan oleh Caranta dan Palloix (1995) berdasarkan peng-
ujian terhadap keturunan F1 double haploid hasil persilangan cabai perennial India dengan kultivar 
Yolo wonder.  
 

  
Gambar 1. Histogram sebaran frekuensi tanaman berdasarkan 

indeks gejala pada populasi P1, P2, F1, BC1P1, 
BC1P2, dan F2. 

Gambar 2.  Histogram sebaran frekuensi tanaman berdasarkan 
Skor Titer Virus pada populasi P1, P2, F1, BC1P1, 
BC1P2 dan F2. 
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Frekuensi berdasarkan peubah titer virus dari kedua tetua nampak tumpang tindih, namun 
persentase frekuensi yang tumpang tindih dari salah satu tetua sangat kecil (satu sampel tanaman P1 
yang sama dengan tanaman P2), hal ini kemungkinan terjadi karena tanaman tersebut belum 
homozigot penuh, namun berdasarkan hasil uji kesamaan nilai rata-rata serta uji kesamaan ragam, 
kedua populasi tetua berbeda nyata. Sebaran frekuensi dan rata-rata titer virus pada populasi F1, 
BC1P1 dan F2 mengarah pada tetua tahan, sedangkan pada populasi BC1P2 menyebar dengan n tahan 
: rentan berdasarkan hasil uji x2 adalah 1 : 1. Pola sebaran frekuensi dari masing-masing famili dapat 
dilihat pada Gambar 2. 

Untuk keperluan analisis genetika Mendel, data peubah titer virus dari populasi F2 dikelom-
pokkan ke dalam 2 kelas, yaitu: 
1. Tahan (T) : skor 1-2 
2. Rentan (R) : skor 3-4 

Berdasarkan hasil uji x2 seperti pada Tabel 6 diperoleh nisbah yang sesuai adalah nisbah 
Mendel 3 : 1 dan 13 : 3. Namun peluang kesesuaian lebih besar pada model nisbah 3 : 1. Tidak ada-
nya segregasi pada populasi BC1P1, dimana keseluruhan tanaman pada populasi BC1P1 menunjuk-
kan reaksi tahan, serta hasil uji x2 pada populasi BC1P2 yang menunjukkan nisbah segregasi tahan : 
rentan adalah 1 : 1 menunjukkan bahwa berdasarkan peubah titer virus, ketahanan dikendalikan oleh 
sepasang gen mayor yang bersifat dominan sempurna. 

Nilai Heritabilitas 
Nilai duga heritabilitas, baik arti luas (h2 bs) maupun arti sempit (h2 ns) dari peubah indeks 

gejala termasuk kategori tinggi yaitu berturut-turut 0,87 dan 0,70. Hal ini mengindikasikan bahwa 
ragam fenotipe yang muncul terutama dipengaruhi oleh faktor genetik. Nilai duga h2 bs maupun h2 
ns dari peubah titer virus tergolong kategori sedang, yaitu berturut-turut 0,50 dan 0,42. Berdasarkan 
proporsi h2

ns/h2
bs yaitu sebesar 80% pada peubah indeks penyakit dan 84% pada peubah titer virus 

menunjukkan bahwa sumbangan ragam aditif dalam menentukan ketahanan cukup besar. Ragam 
aditif memiliki sifat dapat difiksasi melalui seleksi (Falconer 1989; Mather dan Jink 1982). Seleksi 
terhadap peubah dengan ragam aditif tinggi memungkinkan untuk dilakukan pada generasi awal 
(Fehr, 1987). 

KESIMPULAN 
1. Tidak terdapat efek maternal dalam pewarisan karakter ketahanan terhadap ChiVMV. 
2. Berdasarkan pola segregasi tahan dan rentan yang mengikuti nisbah Mendelian 3 : 1 pada popu-

lasi F2 diketahui bahwa ketahanan terhadap ChiVMV dikendalikan oleh sepasang gen mayor 
dominan dengan aksi gen dominan sempurna. Tidak adanya segregasi pada populasi BC1P1 serta 
nisbah tahan dan rentan pada populasi BC1P2 (1 : 1) mendukung pola segregasi 3 : 1 pada popu-
lasi F2.  

3. Nilai duga heritabilitas karakter ketahanan tanaman cabai terhadap ChiVMV tergolong kategori 
sedang sampai tinggi. 
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