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ABSTRAK

Salah satu kendala utama dalam budi daya kakao ialah serangan
hama dan penyakit. Hama dan penyakit utama kakao adalah
penggerek buah kakao (PBK), busuk buah kakao (BBK), vascular
streak dieback (VSD), dan cacao mirids (Helopeltis spp.).
Kegiatan pemuliaan tanaman kakao secara konvensional berjalan
lambat dan perlu waktu panjang. Untuk menghasilkan satu varietas
unggul diperlukan waktu 1520 tahun. Aplikasi teknologi DNA
(genomika melalui pemuliaan berbantuan marka dan rekayasa
genetik) dapat mempercepat program pemuliaan tanaman kakao.
Tulisan ini mengulas teknologi DNA yang tersedia saat ini dan
potensi aplikasinya untuk mempercepat pemuliaan kakao tahan
hama dan penyakit. Penemuan marka DNA dan gen/quantitative
trait loci (QTL) kakao berkembang cukup pesat. Banyak gen dan
QTL karakter penting telah diidentifikasi yang terkait ketahanan
hama dan penyakit serta produktivitas tanaman. Teknologi
genomika dan pemanfaatan teknik marker-assisted selection
(MAS) juga telah diaplikasikan untuk pemuliaan kakao termasuk
untuk karakter ketahanan terhadap hama dan penyakit. Teknologi
rekayasa genetik telah diteliti untuk menganalisis potensi
pemanfaatannya dalam perbaikan bahan tanam kakao. Dengan
berkembangnya teknologi genomika modern, penemuan gen/
QTL unggul dapat dipercepat, lebih efisien dan komprehensif
untuk mempercepat perakitan varietas unggul kakao tahan hama
dan penyakit. Teknologi DNA khususnya MAS dan pemuliaan
berbasis data genom siap diaplikasikan untuk mendukung program
perbaikan ketahanan tanaman kakao terhadap hama dan penyakit
utama dalam rangka peningkatan produktivitas dan mutu kakao
nasional.

Kata kunci: Kakao, ketahanan hama dan penyakit, genomika,
marka DNA, transformasi genetik, pemuliaan berbasis marka

ABSTRACT

One of the main constraints on cacao cultivation is disease and
insect pest attacks causing significant yield loss.  The main insect
pests and diseases on cacao plantation are cacao pod borer, cacao

fruit rot, vascular streak dieback and cacao mirids (Helopeltis spp.).
Conventional breeding method to obtain new cacao clones
resistant to insect pests and diseases is a slow process. It may take
1520 years to obtain a new superior clone. Applying DNA
technology should expedite cacao breeding program. The article
described the application of DNA technology currently available
to expedite cacao breeding program for disease and insect
resistance. Many genes and quantitative trait loci (QTLs) of
important traits have been discovered related to cacao plant
productivity and yield quality, disease and insect pest resistance
traits. Modern genomic technologies as well as DNA marker have
also been applied in cacao breeding program. Genetic
transformation technology has been explored its application for
cacao improvement. With the development of modern genomic
technology, important gene/QTL discoveries would be faster to
accelerate insect pest and disease resistant cultivar development.
All these new DNA technologies have been assessed their potential
applications for coping important pest and disease and for yield
improvement. DNA technologies, mainly MAS and genomic-data
based breeding technologies are ready to be applied to support
breeding programs for main pest and disease resistance to enhance
Indonesian cacao productivity and quality.

Keywords: Cacao, disease and insect resistance, genomics, DNA
markers, genetic transformation, marker-assisted breeding

PENDAHULUAN

Kakao (Theobroma cacao) merupakan tanaman
perkebunan penting di Indonesia yang menyedia-

kan jutaan lapangan kerja, sumber pendapatan petani, dan
sebagai komoditas ekspor penghasil devisa negara.
Indonesia merupakan negara penghasil kakao ketiga
terbesar di dunia setelah Gana dan Pantai Gading dengan
produksi 740.500 ton biji kakao per tahun yang mengisi
sekitar 16% pangsa pasar kakao dunia (FAOSTAT 2012).
Sekitar 90% perkebunan kakao di Indonesia dilakukan
oleh petani kecil (Karmawati et al. 2010).  Sentra produksi
kakao di Indonesia berada di Sulawesi yang mencakup
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sekitar 64% area kakao nasional (Ditjenbun 2010) dan area
kakao lainnya (36%) menyebar di pulau-pulau lainnya.

Hama dan penyakit merupakan salah satu kendala
utama dalam budi daya kakao di Indonesia. Hama dan
penyakit utama kakao yaitu penggerek buah kakao (PBK),
busuk buah kakao (BBK), penyakit vascular streak
dieback (VSD), dan cacao mirids (Helopeltis spp).
Kehilangan hasil per tahun akibat serangan hama dan
penyakit mencapai 3040% (Siswanto dan Karmawati
2011). Biaya pengendalian hama dan penyakit dapat
mencapai 40% dari total biaya produksi (Sulistyowati et
al. 2003). Ini menunjukkan bahwa pengendalian hama dan
penyakit merupakan komponen produksi yang sangat
penting pada pertanaman kakao di Indonesia.

Salah satu metode yang murah dan aman untuk
mengendalikan hama dan penyakit kakao adalah
menggunakan varietas tahan hama dan penyakit. Oleh
karena itu, varietas unggul baru kakao perlu dirakit
dengan menggunakan metode pemuliaan yang sistematis
dan terprogram dengan baik. Sumber-sumber gen
ketahanan harus tersedia pada koleksi plasma nutfah
kakao. Metode pemuliaan modern perlu diterapkan secara
tunggal atau kombinasi beberapa metode untuk
memperoleh varietas unggul kakao terbaik.

Metode pemuliaan konvensional telah diterapkan
dengan hasil yang cukup baik untuk memperoleh varietas
kakao tahan hama dan penyakit.  Namun, pemuliaan kakao
secara konvensional memerlukan lahan luas dan waktu
lama, bisa 10–15 tahun untuk menyelesaikan satu siklus
pemuliaan. Kendala lain dalam aplikasi pemuliaan
konvensional adalah hanya sebagian kecil koleksi sumber
daya genetik (SDG) yang dapat digunakan dalam program
pemuliaan, walaupun tersedia keragaman yang luas pada
koleksi SDG kakao. Keterbatasan ini memperlambat proses
pemuliaan tanaman kakao tahan hama dan penyakit.

Tujuan penulisan ini ialah untuk menyampaikan
status teknologi DNA dan potensinya untuk digunakan
dalam pemuliaan kakao tahan hama dan penyakit  melalui
teknik marker-assisted breeding (MAS) atau seleksi
genomika dan teknologi rekayasa genetik. Informasi yang
disajikan mencakup perkembangan teknologi DNA
(genomika, marka DNA, dan rekayasa genetik) yang
meliputi informasi genetik, pengembangan dan aplikasi
teknologi marka, transformasi genetik dan genomika
modern, serta perspektif pemuliaan kakao tahan hama dan
penyakit utama di Indonesia.

GENOM DAN GENETIKA TANAMAN
KAKAO

Kakao termasuk tanaman tahunan berkayu, berasal dari
hutan basah Amazon di Amerika Selatan. Biji kakao
merupakan komponen utama dalam industri coklat atau
produk turunannya. Kakao dibudidayakan di negara-
negara beriklim tropis basah termasuk Indonesia. Di
negara berkembang, kakao ditanam oleh petani dengan

skala kecil. Tiga negara penghasil kakao terbesar berturut-
turut Gana, Pantai Gading, dan Indonesia.

T. cacao termasuk tanaman diploid dengan 10
kromosom (2n = 2x = 20).  Ukuran genom kakao relatif
kecil, sangat mirip dengan ukuran genom padi, yang
diperkirakan berkisar  390–415 Mb (Figueira et al. 1992;
Couch et al. 1993). T. cacao adalah anggota ordo
Malvales yang sekelompok dengan tanaman penting
penghasil serat yaitu kapas.  Kakao dan kapas merupakan
anggota dari Eurosids II, kelompok tanaman yang di
dalamnya ada Brassicales, yang memasukkan tanaman
model Arabidopsis thaliana sebagai anggotanya (Soltis
et al. 2002). Kedekatan kekerabatan genetik genom
tanaman kakao dengan genom A. thaliana memfasilitasi
kemajuan penelitian genom tanaman kakao, termasuk
penyelesaian peta sekuen genom rujukan (reference
genome sequence map) tanaman kakao yang diperoleh
dari dua genotipe kakao, Criollo (Argout et al. 2011) dan
Matina 16 (Motamayor et al. 2013).

Keragaman genetik spesies T. cacao telah dilaporkan
oleh beberapa peneliti. Namun varietas unggul komersial
yang tersedia untuk petani saat ini, termasuk petani kakao
Indonesia, dirakit menggunakan pangkalan materi genetik
dengan keragaman genetik yang sempit.

Genotipe kakao yang dibudidayakan di dunia
dikelompokkan menjadi tiga jenis populasi, yaitu
Forastero, Trinitario, dan Criollo (Motamayor et al. 2002;
Motamayor et al. 2008).  Genotipe Forastero berasal dari
lembah Amazon (Amerika Selatan), sangat beragam secara
genetik dan sangat kaya dengan gen dan QTL untuk
ketahanan terhadap hama dan penyakit, hasil dan
komponen hasil, dan secara terbatas juga memiliki gen
atau QTL yang menentukan mutu biji kakao. Genotipe
Criollo berasal dari Amerika Tengah dan Amerika Utara
(Meksiko), umumnya memiliki karakteristik kuat pada
kualitas biji tinggi dengan cita rasa yang baik, tetapi
genotipe ini umumnya peka terhadap hama dan penyakit.
Tipe populasi yang ketiga, Trinitario merupakan hasil
silangan alami antara kedua populasi sebelumnya, Criollo
dan Trinitario. Di samping ketiga populasi tersebut, ada
beberapa subpopulasi di dalam ketiga populasi utama
tersebut. Namun, hasil analisis molekuler menunjukkan
bahwa sebetulnya terdapat 10 populasi kakao di dunia,
bukan tiga populasi seperti dilaporkan sebelumnya
berdasarkan analisis fenotipe (Motamayor et al. 2008).

Persilangan antarspesies dari genus T. cacao tidak
mudah dilakukan. Melalui usaha keras, persilangan antar-
spesies tersebut baru berhasil pada T. cacao dengan T.
grandiflorum (Martinson 1966; Ahnert dan Pires 2000).
Tingkat penyerbukan silang tanaman kakao berkisar 18–
66%, tetapi inkompatibilitas penyerbukan sendiri
mencapai 100% (Vello 1971; Ahnert dan Pires 2000).
Spesies T. cacao menunjukkan sistem seksual
inkompatibilitas yang tinggi yang dikendalikan oleh lokus
S dengan gen-gen pemodifikasi (Cope 1962). Sistem
inkompatibilitas pada kakao membatasi produksi benih
dan menyulitkan pembuatan jenis-jenis persilangan.  Pada
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beberapa program pemuliaan dan studi genetik, masalah
inkompatibilitas ini biasanya dipecahkan dengan
pencampuran polen kakao dengan satu genus tanaman
yang berkerabat dekat dengan kakao (Herrania) (Cope
1962; Vello 1971).

TANTANGAN PEMULIAAN KAKAO
DENGAN TEKNIK KONVENSIONAL

Sebagai tanaman tahunan berkayu, dalam pemuliaan
kakao secara konvensional, pelaksanaan uji daya hasil
sangat mahal dan memerlukan waktu 5–8 tahun untuk
menyelesaikannya (Irizarry dan Rivera 2002). Seperti
telah dilaporkan sebelumnya, banyak genotipe kakao
memiliki sistem inkompatibilitas penyerbukan sendiri
yang menyulitkan dalam pembentukan populasi F2
untuk uji segregasi gen pengendali karakter maupun
untuk pemetaan genetik karakter target. Mengingat
lamanya waktu dan luasnya area yang diperlukan dalam
penelitian pemuliaan konvensional, pemeliharaan hasil
penelitian sering terganggu oleh perubahan politik dan
program.

Varietas kakao yang tersedia dan ditanam petani
umumnya adalah varietas hibrida campuran yang
diperbanyak di kebun benih.  Asal-usul genetik dan jenis
genotipe biasanya tidak jelas atau tidak diketahui (Hunter
1990).

Karakter ketahanan hama dan penyakit pada kakao
umumnya dikendalikan oleh banyak gen (multigenik),
yang mengakibatkan penemuan individu gen yang ber-
tanggung jawab terhadap fenotipe ketahanan hampir
tidak memungkinkan dengan menggunakan teknik
konvensional (Pires et al. 1996). Perkembangan teknologi
pemuliaan kakao modern pada dekade terakhir, yang
dikenal dengan teknik seleksi berbasis marka (marker-
assisted selection, MAS) diharapkan dapat memecahkan
masalah ini. Teknologi ini diinisiasi dengan pen-
gembangan marka molekuler yang berpautan dengan
fenotipe target, dalam hal ini karakter ketahanan hama dan
penyakit tanaman (Lande 1992). Marka DNA yang
berpautan dengan karakter target kemudian digunakan
pada proses praseleksi genotipe tanaman untuk diuji
ketahanannya terhadap penyakit atau untuk pemuliaan
sebelum fenotipe penyakit benar-benar diekspresikan.
Sebagai contoh, dengan mengidentifikasi marka molekuler
yang berpautan dengan karakter ketahanan busuk buah
kakao (BBK) pemulia dapat mengidentifikasi materi
genetik tahan BBK untuk program pemuliaan ketahanan
penyakit BBK pada level pembibitan, tanpa harus
menunggu tanaman berbuah untuk menguji fenotipe
ketahanan tanaman terhadap BBK. Dengan demikian,
metode MAS akan mempersingkat siklus pemuliaan
tanaman untuk memilih genotipe kakao yang membawa
karakter ketahanan terhadap BBK. Salah satu contoh
aplikasi marka DNA untuk ketahanan terhadap penyakit
pada kakao adalah pemanfaatan marka DNA yang

berpautan dengan QTL untuk penyakit witch’s broom
(WB), frosty pod (FP), dan BBK yang digunakan untuk
MAS (Risterucci et al. 2003; Araújo et al. 2008). Dengan
demikian, penting untuk mengembangkan marka
molekuler polimorfiks yang berpautan dengan gen-gen
atau QTL pengendali karakter ketahanan hama dan
penyakit.

Selain pengembangan jenis-jenis marka DNA umum
seperti SSR, RAPD, AFLP, dan SSR, juga dikembangkan
marka jenis lain, yaitu marka molekuler menggunakan
pendekatan gen kandidat (Gentzbittel et al. 1998). Akhir-
akhir ini, marka single nucleotide polymorphism (SNP)
menjadi sangat populer karena berbagai keunggulannya
dibandingkan dengan jenis marka yang telah
diaplikasikan sebelumnya (Tasma 2014; Thomson 2014;
Livingstone et al. 2015). Marka SNP jumlahnya hampir
tidak terbatas pada genom tanaman, sangat mudah
diautomatisasi untuk membuat sistem genotyping
kapasitas tinggi yang mengakselerasi penemuan gen dan
pelabelan QTL secara cepat untuk mempersingkat
program pemuliaan kakao tahan hama dan penyakit
(Tasma 2014; 2015).

Berkembangnya teknologi marka DNA baru yang
menggunakan berbagai tingkatan teknologi genomika
dapat memecahkan masalah lambatnya proses pemuliaan
kakao dengan teknik pemuliaan konvensional.
Penggunaan teknik MAS, dengan demikian, dapat
memotong siklus pemuliaan kakao menjadi setidaknya
setengah dari siklus pemuliaan kakao dengan teknik
pemuliaan konvensional. Teknologi DNA mempercepat
seleksi individu genotipe tanaman kakao yang membawa
gen atau QTL target pengendali karakter ketahanan hama
dan penyakit untuk digunakan dalam program pemuliaan
perakitan varietas kakao.

HAMA DAN PENYAKIT UTAMA
KAKAO DI INDONESIA

Penyakit utama pada tanaman  kakao di Indonesia adalah
penyakit busuk buah kakao (BBK) yang disebabkan oleh
jamur Phytophthora palmivora dan P. megakarya, dan
penyakit vascular streak dieback (VSD) yang
disebabkan oleh jamur Oncobasidium theobromae. Hama
penting kakao adalah penggerek buah kakao (PBK)
Conopomorpha cramerella (Famili Gracillariidae: Ordo
Lepidoptera), dan cacao mirids Helopeltis spp. (Famili
Miridae: Ordo Hemiptera) (Tabel 1). Di negara penghasil
kakao yang lain ditemukan juga penyakit penting, tetapi
bukan penyakit utama di Indonesia, yakni frosty pod/
monila pod rot yang disebabkan oleh jamur
Moniliophthora roreri, penyakit witch's broom yang
disebabkan oleh Crinipellis permiciosa dan swelling of
the root and stems yang disebabkan oleh swollen shoot
virus (Tabel 1).

BBK adalah penyakit penting pada kakao, khususnya
di negara-negara tropis. Penyakit ini disebabkan oleh lima
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spesies Phytophthora: P. palmivora (Butl.), P.
citrophthora (R.E.Smith and E.H. Smith), P. capsici, P.
megasperma (Drechsler), dan P. megakarya (Brasier and
Griffin). Penyakit ini menyerang daun, batang, ujung
batang, bunga, dan buah kakao dengan berbagai tingkat
kematangan. Buah yang belum matang paling peka
terhadap serangan penyakit ini dengan serangan paling
parah di antara tingkat kematangan buah (Gambar 1A).
Kerusakan buah terberat biasanya terjadi dua bulan
sebelum buah matang (Ramlan 2010).  BBK telah lama
dilaporkan sebagai penyakit jamur paling serius pada
pertanaman kakao di Indonesia yang dapat menyebabkan
penurunan hasil hingga 50% (Siswanto dan Karmawati
2011; Rubiyo dan Amaria 2013). Pengendalian penyakit

BBK selama ini dilakukan dengan menggunakan varietas
tahan Sca6 dan Sca12, mengurangi kelembapan kebun,
menjaga sanitasi kebun, dan mengaplikasikan fungisida
nabati dan fungisida kimiawi secara periodik (Siswanto
dan Karmawati 2011; Rubiyo dan Amaria 2013).

Penyakit penting kedua pada tanaman kakao di
Indonesia adalah vascular streak dieback (VSD).
Penyakit ini menyerang hampir semua tingkat
pertumbuhan tanaman kakao, dari bibit sampai tanaman
dewasa dan berbuah matang (Gambar 1C). Penyebaran
penyakit ini terjadi melalui spora yang diterbangkan oleh
angin. Spora kemudian berkecambah pada daun kakao
dan hifa jamur tumbuh di dalam jaringan pembuluh kayu
(xylem). Pertumbuhan jamur menyumbat jaringan
pembuluh kayu yang menyebabkan daun gugur  (Gambar
1C). Kerugian ekonomi akibat penyakit ini bervariasi
antara 360% (Siswanto dan Karmawati 2011).
Pengendalian penyakit ini dilakukan dengan meng-
gunakan varietas toleran karena belum tersedia varietas
kakao yang tahan penyakit VSD, memelihara sanitasi
kebun, dan mengaplikasikan fungisida kimiawi secara
reguler (Harni 2013).

Hama penggerek buah kakao (PBK) dilaporkan telah
menyerang pertanaman kakao di seluruh Indonesia. Hama
ini menyerang buah muda maupun buah matang (Gambar
2A) yang menyebabkan kehilangan hasil lebih dari 80%
dan sekali pertanaman kakao terserang hama tersebut
akan sangat sulit mengendalikan hama tersebut
(Sulistyowati et al. 2003;  Susilo et al. 2007; Karmawati et
al. 2010).  Serangan hama PBK mengakibatkan penurunan
kualitas biji kakao (Lim 1992; Anshary 2003).
Pengendalian hama PBK dilakukan dengan menjaga
kelembapan kebun melalui pemangkasan secara reguler
tanaman kakao dan pohon peneduh, menjaga sanitasi
kebun, memanfaatkan musuh alami, dan penyemprotan
insektisida nabati dan insektisida kimia (Siswanto dan
Karmawati 2012).

Tabel 1. Penyakit dan hama utama tanaman kakao petani
dan organisme penyebabnya.

Hama/penyakit Organisme penyebab

Penyakit jamur
Busuk buah kakao Phytophthora palmivora
    (black pod) Phytophthora megakarya
Frosty pod (monila pod rot)1 Moniliophthora roreri
Witch's broom1 Crinipellis permiciosa
Vascular streak dieback Onchobasidium
    (VSD)     theobromae

Penyakit virus
Swelling of the root and stems Swollen shoot virus

Hama
Penggerek polong Conopomorpha
    (pod borer)     cramerella
Cocoa mirids Helopeltis sp.

1Penyakit ini umumnya menyerang pertanaman kakao di Amerika
dan bukan penyakit serius di Asia.
Sumber: World Cocoa Foundation (http://www. chocolateand
cocoa.org/library/ disease/default.asp); Siswanto dan Karmawati
(2011; 2012); Rubiyo dan Amaria (2013).

Gambar 1.  Gejala beberapa penyakit utama tanaman kakao: (A) busuk buah kakao (Rubiyo dan Amaria 2013); (B) frosty
pod rot (Saunders 2002); (C) vascular streak dieback (Harni 2013): (a) dan (b) noktah pada pangkal daun (ciri utama
penyakit VSD), (c) nekrotik pada daun, (d) ranting mati.

A B C
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Hama penting lain pada tanaman kakao ialah
Helopeltis spp. (Famili Miridae: Ordo Hemiptera).  Ada
beberapa spesies Helopeltis di antaranya H. antonii, H.
theivora, dan H. claviver (Karmawati et al. 2010).  Stadia
hama yang merusak tanaman kakao ialah nimfa
(serangga muda) dan imago. Hama menyerang buah
kakao muda dengan memasukkan stilet ke dalam buah
kakao untuk menyerap cairan buah. Stilet juga
melepaskan toksin ke dalam buah kakao yang
menyebabkan kerusakan di sekitar tempat pemasukan
stilet (Gambar 2B). Hama ini juga menyerang ujung
batang (shoot) dan daun muda.  Hama ini dapat
menurunkan hasil 5060% (Karmawati et al. 2010).
Pengendalian hama ini dilakukan dengan cara yang mirip
dengan pengendalian hama PBK (Karmawati et al. 2010;
Siswanto dan Karmawati 2012).

Pemuliaan ketahanan terhadap penyakit BBK telah
dilaksanakan sejak lama di banyak lembaga penelitian
kakao di dunia, termasuk Indonesia. Ketahanan terhadap
BBK menurun secara genetik dengan heritabilitas sempit
dan heritabilitas luas berturut-turut 0,33 dan 0,51 (Iwaro et
al. 2005). Sumber gen ketahanan BBK sudah diidentifikasi
dan 208 aksesi kakao juga telah diidentifikasi dan terdaftar
di pangkalan data ICGD dengan tingkatan ketahanan
yang bervariasi. Untuk tujuan pemuliaan tanaman,
metode inokulasi leaf disk telah dikembangkan dan
digunakan untuk menyaring genotipe kakao dalam jumlah
besar pada level bibit (Crouzillat et al. 2000). Teknik
inokulasi patogen BBK secara langsung ke buah kakao
juga telah digunakan untuk seleksi pada tahapan akhir
(advanced selections). Seleksi untuk ketahanan BBK
cukup berhasil, kecuali untuk patogen P. megakarya,
yang menyerang tanaman kakao dan menyebabkan
kehilangan hasil berat di Afrika Barat.

PENGEMBANGAN MARKA DNA
UNTUK PEMULIAAN KAKAO

Pengembangan marka molekuler sangat penting untuk
analisis sidik jari, analisis keragaman genetik, konstruksi
peta pautan genetik, dan pemetaan karakter kuantitatif
(quantitative trait loci, QTLs) karakter target pemuliaan.
Untuk itu, perlu mengidentifikasi populasi pemetaan yang
sudah ada atau mengembangkan populasi baru melalui
persilangan menggunakan tetua terpilih yang me-
mungkinkan identifikasi lokasi QTL untuk karakter yang
terkait dengan ketahanan penyakit dan hama utama,
kualitas biji, dan produktivitas. Tujuan akhirnya adalah
mengaplikasikan teknik marka molekuler pada program
pemuliaan kakao untuk mempercepat pembentukan
varietas kakao unggul tahan hama dan penyakit penting.

Pada awal pengembangan marka molekuler, hanya
tersedia marka DNA dalam jumlah sangat terbatas, yang
meliputi marka RAPD, RFLP, AFLP, dan simple sequence
repeat (SSR) yang dikembangkan oleh berbagai lembaga
penelitian kakao di dunia. Sebanyak 320 marka SSR telah
dikembangkan oleh Centre de Coopération Internationale
en Recherche Agronomique pour le Développement
(CIRAD), Prancis dan USDA-ARS SHRS Miami, Amerika
Serikat (Lanaud et al. 1999; Pugh et al. 2004; Brown et al.
2005). Nama marka, sekuen primer, suhu penempelan primer,
dan tipe pengulangan SSR telah tersedia pada website
USDA/ARS Miami. Selanjutnya dikembangkan marka SSR
berdasarkan expressed sequence tags (ESTs), marka
berdasarkan gen kandidat dan resistance gene homologues
dari nucleotide binding site/leucine rich repeat (NBS/
LRR), dan marka berdasarkan gen faktor transkripsi WRKY
(Borrone et al. 2004; 2007).

Gambar 2.  Gejala serangan hama utama kakao (Siswanto dan Karmawati 2012): (A) penggerek buah
kakao (PBK): (a) keragaan buah terserang PBK dari luar, warna buah tidak merata; (b) keragaan buah
terserang PBK yang dibelah; (B) gejala serangan Helopeltis spp.
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A B
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Peta genetik marka molekuler kakao pertama
dikonstruksi pada tahun 1995 yang mengandung 193
marka (Lanaud et al. 1995). Selanjutnya, dihasilkan peta
genetik dengan jumlah marka yang jauh lebih banyak,
yakni 1.259 marka SSR dan SNP yang menyebar pada
sepuluh kromosom kakao (Crouzillat et al. 1996; Lanaud et
al. 2004).  Saat ini dengan diselesaikannya peta sekuen
genom rujukan kakao yang berasal dari dua genotipe
kakao yaitu Criollo (Argout et al. 2011) dan Matina 16
(Motamayor et al. 2013), banyak sekali tambahan marka
DNA yang dikembangkan berdasarkan data resekuen dari
genotipe kakao di dunia, di antaranya marka SSR dan
marka DNA masa kini, di antaranya single nucleotide
polymorphisms (SNPs) dan insertion and deletion
(Indel). Marka SNP menjadi sangat populer akhir-akhir ini
karena memiliki berbagai keunggulan  dibandingkan
dengan marka DNA sebelumnya (Thomson 2014; Tasma
2014; 2015). Jumlah SNP hampir tidak terbatas dalam
genom tanaman, mempunyai dua alel (biallelic) yang
membuat sistem skoring SNP menjadi lebih simpel. SNP
yang diidentifikasi di suatu laboratorium dapat
digabungkan dengan SNP yang diidentifikasi di
laboratorium lainnya. Pengujian SNP juga mudah dan
dapat diautomisasi dan disusun  menjadi chip marka SNP
kapasitas tinggi (high throughput SNP chip) untuk
membuat sistem genotyping berkapasitas tinggi
(Livingstone et al. 2015; Tasma 2015).

Konsorsium peneliti kakao dunia telah mengem-
bangkan SNP chip kakao yang mengandung 6.000 marka
SNP (6KCacao SNP chip) (Livingstone et al. 2015).  SNP
chip tersebut sangat bermanfaat untuk genotyping dan
pemetaan marka DNA dan gen pada kakao. Di samping itu,
marka SNP termasuk SNP chip kapasitas tinggi sudah
digunakan untuk studi komparatif genom, konstruksi peta
genetik consensus, pemuliaan berbantuan marka, dan
penentuan off-types pada koleksi klon kakao (Kuhn et al.
2012; Livingstone et al. 2012).

Di Indonesia, teknologi marka molekuler pada kakao
sudah banyak diaplikasikan pada dekade terakhir,
terutama untuk studi sidik jari dan keragaman genetik
koleksi plasma nutfah kakao.  Sebagai contoh, Susilo et al.
(2011) melaporkan analisis keragaman genetik kakao mulia
dari Jawa (Java-fine cacao type) menggunakan marka
SSR. Studi keragaman genetik lainnya dan analisis
penentuan tetua (parentage) dari genotipe-genotipe
kakao hasil seleksi petani di Sulawesi Selatan juga telah
dipelajari menggunakan marka mikrosatelit (Dinarti et al.
2015). Analisis genotyping dengan marka SSR juga telah
dilakukan pada aksesi kakao dari Sulawesi Tengah
(Suwastika et al. 2015). Aksesi kakao dari Sulawesi
Tenggara juga telah dianalisis sidik jari dan tingkat
kekerabatan genetiknya menggunakan marka SSR
(Rubiyo et al. 2015). Ajijah et  al. (2016) melaporkan
tingkat keragaman genetik menggunakan marka SSR pada
variasi somaklonal kakao yang dihasilkan dari teknologi
somatik embriogenesis (SE), untuk mengetahui tingkat
keragaman variasi somaklonal bibit kakao hasil SE.

Resekuensing genom lima varietas unggul kakao
Indonesia telah dilakukan Badan Penelitian dan
Pengembangan Pertanian (Balitbangtan), yang
mengidentifikasi lebih dari 2,6 juta variasi genom (SNP dan
Indel) (Tasma 2015; Tasma et al. 2016) yang merupakan
sumber daya pemuliaan bernilai tinggi untuk percepatan
program pemuliaan kakao. Sebagian kecil dari variasi
genom yang diidentifikasi tersebut (13,18%) berada pada
protein coding region (exon) yang merupakan sumber
gen unggul untuk mendukung program percepatan
perakitan varietas unggul kakao. Dengan didukung
sumber daya pemuliaan yang baik tersebut, teknologi
MAS untuk percepatan pemuliaan tanaman kakao  tahan
terhadap hama dan penyakit penting sudah siap untuk
diaplikasikan di Indonesia. Demikian juga untuk karakter
penting lainnya, misalnya produktivitas dan mutu biji.
Aplikasi teknologi MAS dalam program pemuliaan kakao
diharapkan akan meningkatkan daya saing produk kakao
nasional di pasar global.

MARKA DNA UNTUK PROGRAM
PEMULIAAN KETAHANAN KAKAO
TERHADAP HAMA DAN PENYAKIT

Pemuliaan kakao melalui metode konvensional berjalan
lambat dan umumnya menggunakan pangkalan genetik
(genetic base) yang sangat sempit. Efisiensi pemuliaan
untuk karakter kuantitatif maupun kualitatif dapat
ditingkatkan jika dapat diperoleh marka molekuler yang
berpautan dengan karakter-karakter target pemuliaan.
Beberapa studi telah dilakukan untuk mengembangkan
marka molekuler untuk pemuliaan kakao. Sebagai contoh,
pada tahun 1999 Amerika Serikat menginisiasi sebuah
proyek untuk peningkatan ketahanan tanaman kakao
terhadap hama dan penyakit melalui aplikasi teknik
molekuler genetika modern dengan program pemuliaan
berbantuan marka (marker assisted selection, MAS)
untuk mempercepat program pemuliaan kakao (Lanaud et
al. 1999; Clement et al. 2003). Proyek ini juga ditujukan
untuk mengidentifikasi sumber-sumber gen ketahanan
baru pada berbagai koleksi SDG kakao di dunia.

QTL beberapa karakter agronomi penting telah
diidentifikasi, di antaranya QTL untuk ketahanan penyakit
BBK dan witch’s broom, diameter batang, komponen
hasil, dan karakter penting lain seperti ukuran buah dan
ukuran biji kakao (Lanaud et al. 1996; Clement et al. 2003;
Risterucci et al. 2003; Araújo et al. 2008).  Lebih dari 320
marka mikrosatelit dan 50 gen kandidat digunakan untuk
memetakan karakter ketahanan penyakit witch’s broom,
frosty pod, dan BBK. Marka DNA yang berpautan dengan
QTL untuk penyakit witch’s broom dan frosty pod telah
digunakan untuk MAS (Risterucci et al. 2003; Araújo et
al. 2008) (Tabel 2).  Sebuah QTL mayor yang bertanggung
jawab terhadap lebih dari 35% variasi fenotipe untuk
karakter ketahanan witch’s broom telah diidentifikasi
menggunakan 197 marka AFLP dan RAPD pada populasi
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F2 ICS-1 x Sca6 (Queiroz et al. 2003). Dengan
menggunakan populasi yang masih berkerabat dekat
dengan jumlah progeni lebih banyak dan marka DNA lebih
banyak dan memperkayanya dengan marka SSR dan
marka gen kandidat, Brown et al. (2005) mengidentifikasi
dua QTL mayor untuk karakter ketahanan witch’s broom.
QTL untuk karakter diameter batang juga dapat
diidentifikasi. Studi QTL yang mirip dengan studi Brown
et al. (2005) telah dilakukan untuk beberapa karakter
penting lainnya, termasuk karakter ketahanan penyakit
penting kakao (Figueira dan Alemanno 2005). QTL mayor
yang dihasilkan dari studi ini berpotensi digunakan dalam
seleksi genotipe kakao yang memiliki ketahanan terhadap
penyakit witch’s broom dan pemuliaan dengan bantuan
marka (marker-assisted breeding).

Banyak studi telah dilakukan untuk memetakan QTL
karakter ketahanan kakao terhadap penyakit BBK (Tabel
2). Setidaknya 65 QTL yang mengendalikan karakter
ketahanan BBK telah diidentifikasi yang berlokasi pada
linkage group (LG) 1, LG2, LG4, LG5, LG8, dan LG10
(Brown et al. 2007; Lanaud et al. 2009), tetapi hanya 13
QTL yang sesuai dengan peta QTL konsensus, yaitu QTL
yang berlokasi pada LG1, LG2, LG4, dan LG5.

Pemuliaan untuk ketahanan terhadap penyakit
witch’s broom telah dimulai pada tahun 1950-an dengan
menggunakan kultivar Scavina (SCA), SCA6, dan SCA12
sebagai tetua donor sumber gen tahan witch’s broom
(Johnson et al. 2003).  Marka DNA dari expressed
sequence tag (EST) telah dikembangkan khususnya
terkait gen ketahanan terhadap penyakit witch’s broom
(Lima et al. 2010).

Di Indonesia, SCA6 dan SCA12 juga dilaporkan tahan
terhadap penyakit BBK yang disebabkan oleh P.
palmivora dan juga terhadap hama PBK (Rubiyo dan
Amaria 2013; Rubiyo, komunikasi pribadi). Kedua
genotipe tersebut telah digunakan sebagai tetua donor
gen ketahanan BBK dan PBK untuk membentuk populasi
F1 untuk perakitan varietas hibrida F1 maupun pemetaan

gen/QTL ketahanan terhadap penyakit BBK dan hama
PBK menggunakan marka molekuler (Tasma et al. 2015;
2016).

KEMAJUAN TEKNOLOGI
TRANSFORMASI GENETIK UNTUK
PERBAIKAN KETAHANAN KAKAO

TERHADAP PENYAKIT

Di Indonesia, teknologi somatik embriogenesis (SE) pada
kakao telah digunakan dalam skala cukup luas untuk
perbanyakan bahan tanaman. Bibit hasil SE ini telah
digunakan dalam perluasan pertanaman kakao, antara lain
melalui Gerakan Nasional (Gernas) Penanaman Kakao.
Perbanyakan kakao dengan teknik SE dengan demikian
telah banyak dan umum dilakukan (Maxinova et al. 2005;
Ajijah et al. 2016). Teknologi  SE terbaru dilaporkan oleh
Ajijah et al. (2016) yang menunjukkan bahwa penggunaan
media DKW yang diperkaya dengan kinetin dan 2,4-D
efektif menginduksi SE pada kakao. Teknologi SE sangat
penting dalam pengembangan tanaman kakao transgenik
tahan terhadap hama dan penyakit penting dengan
mengintroduksikan gen ketahanan ke dalam genom kakao.
Regenerasi tanaman melalui teknik in vitro termasuk
metode SE merupakan fondasi dalam penelitian
transformasi genetik untuk berbagai spesies tanaman
termasuk kakao.

Penggunaan teknik Agrobacterium tumefaciens
pada transformasi genetik genom kakao yang mampu
menghasilkan tanaman kakao utuh telah berhasil
dilakukan oleh Maximova et al. (2003). Dengan
menggunakan marka dari gen penghasil protein dengan
fluorescent hijau untuk mengidentifikasi somatik embrio
transgenik, peneliti menghasilkan serial tanaman
transgenik yang dapat tumbuh menjadi tanaman dewasa.
Pertumbuhan dan perkembangan tanaman kakao

Tabel 2.  QTL yang telah dipetakan terkait karakter ketahanan tanaman kakao terhadap penyakit utama.

Populasi Jenis Ukuran Karakter yang Metode pemetaan Referensi
populasi populasi  dipetakan1  QTL2

P7 x UF273 F1 256 BBK, FRP SIM,  MQM Brown et al. (2007)
P12 x Catongo F1 055 BBK SIM Crouzillat et al. (2000)
(Catongo x P12) x Catongo BC 131 BBK SIM, ANOVA Crouzillat et al. (1996)
ICS39 x CAB208 F1 168 WB SIM Figueira et al. (2006)
UPA402 x UF676 F1 114 BBK SIM Lanaud et al. (1999)
17-3/1 x 36-3/1 F1 345 BBK SIM Lanaud et al. (2004)
Populasi tipe Trinitario Koleksi SDG 150 BBK ANOVA Pugh (2005)
(Sca6 x H) x IFC1 F1 151 BBK MQM Risterucci et al. (2003)
IMC57 x Catongo F1 155 BBK SIM Motilal et al. (2000)
(SCA6 x H) x C1 F1 179 BBK SIM Akaza et al. (2016)
(P7 x ICS100) x C1 F1 173 BBK SIM Akaza et al. (2016)
(P7 x ICS95) x C1 F1 183 BBK SIM Akaza et al. (2016)

1BBK = busuk buah kakao; FRP = frosty pod rot; WB = witch’s broom. 2SIM = single interval mapping;  MQM = multiple QTL mapping;
ANOVA = analysis of variance.
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transgenik tersebut sama dengan tanaman tanpa
ditransformasi. Tanaman transgenik yang ditanam sampai
dewasa tersebut dan gen yang ditransformasi (transgene)
ternyata juga diturunkan secara stabil melalui benih
generasi berikutnya. Teknik transformasi ini telah
digunakan untuk mendemonstrasikan fungsi gen
chitinase untuk pertahanan tanaman terhadap serangan
patogen jamur Colletotrichum gloeosporoides (Maximova
et al. 2006). Delapan tanaman kakao transgenik
independen telah diperoleh dari penelitian ini dan gen
diekspresikan dengan tingkat ekspresi yang bervariasi
pada delapan tanaman transgenik tersebut. Tingkat
aktivitas protein endochitinase meningkat sampai enam
kali pada tanaman transgenik dibandingkan dengan
tanaman kakao nontransgenik (Maximova et al. 2006).

Hasil-hasil penelitian di atas menunjukkan bahwa
pembentukan tanaman transgenik kakao tahan terhadap
penyakit cukup menjanjikan. Namun, aplikasinya pada
program pemuliaan tanaman masih perlu dilihat lagi karena
masih hangatnya kontroversi penggunaan produk
rekayasa genetika (GMO), khususnya untuk bahan
pangan dan pakan. Banyak tantangan yang dihadapi para
peneliti pemulia kakao untuk mengembangkan tanaman
transgenik yang mengekspresikan gen-gen target untuk
ketahanan hama dan penyakit. Kondisi yang berbeda
dapat terjadi pada kelapa sawit dan jarak pagar yang
produknya bisa diarahkan untuk tujuan nonpangan, yaitu
sebagai bahan baku pembuatan biodisel (Tasma 2016a;
2016b). Dengan demikian, pengembangan tanaman
transgenik pada dua komoditas terakhir, khususnya untuk
jarak pagar, lebih menjanjikan dalam jangka pendek
dibandingkan pada kakao karena produk akhirnya sebagai
bahan baku produk nonpangan.

APLIKASI GENOMIKA MODERN
UNTUK PERCEPATAN PENEMUAN GEN
DAN QTL UNTUK PEMULIAAN KAKAO

Pengembangan marka berkapasitas tinggi (high
throughput marker development) telah dilakukan dengan
resekuensing lima varietas kakao Indonesia (ICCRI2,
ICCRI3, ICRRI4, SUL2, dan ICS13) dengan menggunakan
teknologi next generation sequencing (NGS) HiSeq
(Tasma et al. 2015; 2016).  Sekuen genom tersebut telah
dipetakan dengan sekuen genom rujukan kakao varietas
Criollo (Argout et al. 2011). Sebanyak 2.326.088 SNP dan
362.081 insersi dan delesi (Indel) telah diidentifikasi
melalui penelitian ini (Tabel 3).

Rata-rata ditemukan satu varian DNA (SNP atau
Indel) dari setiap 121 nukleotida sekuen genom kakao.
Kebanyakan varian DNA yang diidentifikasi berada di luar
gen. Hanya 347.907 SNP dan Indel (13,18%) yang berada
dalam protein coding region (exon). Di antara variasi
DNA yang ada pada exon, 188.949 SNP menyebabkan
mutasi missense (mutasi yang mengubah komposisi asam
amino) dan 1.535 SNP menyebabkan mutasi nonsense

(mutasi yang menghasilkan stop codon). Variasi DNA ini
merupakan sumber daya pemuliaan yang bernilai sangat
tinggi untuk penemuan gen dan pengembangan marka
yang mendukung program pemuliaan kakao nasional.
Jutaan SNP yang diidentifikasi pada penelitian ini, setelah
diverifikasi dapat digunakan untuk sintesis sistem
genotyping kapasitas tinggi (high throughput
genotyping system) seperti SNP chip kakao densitas
tinggi.

Dari studi ini juga ditemukan 54 SNP yang spesifik
untuk varietas ICCRI 02 dan Criollo, keduanya
diklasifikasikan sebagai kakao mulia (“fine”, high quality
cacao type), yaitu tipe kakao dengan biji yang memiliki
flavor kualitas tinggi (Gambar 3). Beberapa dari varian SNP
ini mungkin mengkode gen yang mengendalikan kualitas
biji kakao yang tentunya dapat digunakan untuk
meningkatkan kualitas biji kakao lindak (“bulk”, lower
quality type of cacao). Walaupun memiliki kualitas biji
tinggi, kakao mulia umumnya peka terhadap serangan
hama dan penyakit (Motamayor et al. 2002; 2008). Di
antara 54 lokus SNP di atas, beberapa di antaranya
mungkin mengkode kepekaan tanaman terhadap penyakit
sebagai bentuk gen peka (knock-out mutation) dari gen
ketahanan hama dan penyakit yang dapat menjadi jalan
awal (starting point) untuk mengisolasi gen tahan wild
type dari gen ketahanan target. Alternatif lainnya, yaitu
mengisolasi gen-gen ketahanan penyakit maupun
ketahanan hama dari 854 lokus SNP yang muncul pada
kelima genotipe kakao (Gambar 3). Dua dari lima genotipe
tersebut, yaitu SUL2 dan ICS13, termasuk kakao lindak
yang umumnya tahan terhadap hama dan penyakit,
produktivitasnya tinggi, namun mutu bijinya rendah
(Motamayor et al. 2002; 2008). Kemungkinan lainnya, gen
ketahanan diisolasi dari SNP lokus yang hanya muncul
pada varietas kakao lindak SUL2 dan ICS13 yang
dianalisis pada studi sebelumnya (Tasma et al. 2015;
2016).

Tabel 3. Variasi SNP dan Indel yang dideteksi dari hasil
penjajaran data resekuen genom total lima
varietas kakao Indonesia dengan sekuen genom
rujukan kakao varietas Criollo.

Tipe variasi DNA yang dihasilkan Jumlah variasi DNA
yang dihasilkan

Jumlah total varian DNA
SNP 2,326,088
Indel 362,081

SNP berlokasi pada gen
Pada intron 509,599
Pada ekson 347,907
Synonymous 108,720
Nonsynonymous 214,068

Indel pada gen
Pada intron 212,827
Pada ekson 6,299

Sumber: Tasma et al. (2015; 2016).



Aplikasi teknologi DNA untuk akselerasi program pemuliaan .... (I Made Tasma) 163

SNP lokus yang ada pada exon, bersama dengan
jutaan SNP lainnya, setelah diverifikasi dapat digunakan
untuk mengkonstruksi SNP chip densitas tinggi untuk
digunakan dalam genotyping kapasitas tinggi pada
populasi maupun aksesi kakao. SNP chip ini mempercepat
penemuan gen maupun QTL untuk karakter bernilai
ekonomi tinggi, termasuk gen dan QTL yang
mengendalikan karakter ketahanan tanaman kakao
terhadap hama dan penyakit penting yang selanjutnya
digunakan pada program pemuliaan kakao menggunakan
teknik MAS. Akhir-akhir ini, konsorsium peneliti kakao
telah mengembangkan SNP bead chip kakao yang
mengandung 6.000 marka SNP (6KCacao SNP bead chip)
(Livingstone et al. 2015). SNP chip ini sangat bermanfaat
untuk genotyping dan pemetaan genetik karakter penting
untuk diaplikasikan dalam program pemuliaan kakao.

PERSPEKTIF PROGRAM PEMULIAAN
KAKAO TAHAN HAMA PENYAKIT

Penelitian genomika kakao yang lebih intensif dengan
mengaplikasikan teknologi genomika modern telah
dimulai di Indonesia sejak lima tahun terakhir. Namun,
pemanfaatan penelitian genomika secara keseluruhan
telah dimulai jauh sebelum periode tersebut. Cukup
banyak penelitian analisis sidik jari dan keragaman genetik
yang dilakukan dengan menggunakan marka molekuler.

Perkebunan komersial dan pemuliaan kakao di
Indonesia telah dimulai sejak tahun 1900-an sehingga
cukup banyak koleksi SDG kakao yang tersedia, termasuk
SDG kakao yang ada di kebun-kebun petani yang

merupakan genotipe spesifik lokasi yang dapat menjadi
sumber keragaman untuk program pemuliaan ke depan.
Program kolaborasi internasional di antara negara-negara
penghasil kakao akan meningkatkan mobilitas pertukaran
SDG kakao. Semua ini merupakan sumber daya penting
untuk program pemuliaan kakao dalam menghadapi
tantangan lingkungan yang semakin kompleks terlebih
dengan munculnya fenomena baru seperti pemanasan
global. Kondisi ini akan mengubah paradigma pemuliaan
kakao ke depan yang memerlukan koleksi SDG kakao
dengan keragaman genetik lebih luas untuk merakit
varietas unggul kakao yang lebih baik dalam menghadapi
tantangan lingkungan tersebut.  Perkembangan hama dan
penyakit kakao akan semakin dinamis dengan munculnya
strain-strain baru hama atau patogen yang perlu
diantisipasi melalui program pemuliaan yang tepat dan
menerapkan teknologi modern, komprehensif dan lebih
menjanjikan yang dapat mengatasi permasalahan dengan
lebih cepat dan akurat. Keberhasilan program pemuliaan
kakao ke depan, dengan demikian, sangat bergantung
pada ketersediaan koleksi SDG kakao yang beragam
secara genetik.

Dengan berkembangnya teknologi sekuensing
modern dan menurunnya biaya sekuensing, sekuensing
genom total SDG kakao akan lebih terjangkau oleh
lembaga penelitian, termasuk yang ada di negara
berkembang seperti Indonesia (Varshney et al. 2009;
Tasma 2015). Fenomena ini akan mengubah cara
penanganan, karakterisasi, pemanfaatan, dan proteksi
SDG kakao dari paradigma lama yang didasarkan pada
karakter fenotipe ke paradigma baru yang berdasarkan
pada data genomika. Metode sekuensing genom dapat
menganalisis genotipe SDG kakao secara akurat,
komprehensif, dan cepat dengan menggunakan analisis
presisi tinggi. Teknologi genotyping SNP kapasitas tinggi
mempercepat penemuan gen dan QTL pengendali karakter
ekonomi penting pada kakao. Teknologi sekuensing
modern bersama dengan metode genotyping SNP
kapasitas tinggi, akan merevolusi metode pemuliaan dari
seleksi berdasarkan fenotipe menjadi seleksi berdasarkan
data genom yang jauh lebih efisien, efektif, berpresisi
tinggi, dan komprehensif dalam pemanfaatan SDG kakao
pada suatu program pemuliaan (Argout et al. 2011; Tasma
2015; Tasma 2016a; 2016b).

Di Balitbangtan, pemuliaan kakao berbasis data
genom telah dimulai sejak tahun 2010. Lima varietas kakao
Indonesia telah diresekuen dengan NGS Hiseq dan
dihasilkan 2.326.088 SNP dan 362.081 Indels.  Secara rata-
rata ditemukan satu variasi DNA dari setiap 121 basa
sekuen genom kakao. Sebagian besar variasi DNA
tersebut berada di luar gen dan hanya 13,18% yang ada di
daerah genom yang mengkode protein (exon) (Tasma et
al. 2015; 2016). Data genomika ini merupakan sumber daya
pemuliaan bernilai tinggi untuk pengembangan teknologi
marka berkapasitas tinggi dalam rangka percepatan
penemuan gen dan QTL unggul. Studi fungsional
genomika perlu dilakukan sebagai tindak lanjut penemuan

Gambar 3. SNP lokus yang berada pada exon yang dimiliki oleh
dua genotipe kakao mulia (ICCRRI 02 dan Criollo) dan lokus SNP
yang berada pada semua genotipe kakao yang dianalisis pada studi
sebelumnya (Tasma et al. 2015; 2016).
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penting ini untuk mengisolasi gen-gen dan QTL yang
bernilai ekonomi tinggi, termasuk gen dan QTL yang
mengendalikan ketahanan hama dan penyakit penting
pada tanaman kakao.

Salah satu penelitian yang sedang berlangsung di
Balitbangtan adalah pelabelan gen dan QTL yang
mengendalikan karakter ketahanan kakao terhadap
penyakit BBK.  Populasi pemetaan yang terdiri atas 167
progeni F1 telah dibuat dengan menyilangkan genotipe
tahan Phytophthora, Sca12, dengan genotipe peka tetapi
memiliki karakteristik agronomi unggul, DR1 (Tasma et al.
2015).  Populasi ini akan di-genotype menggunakan teknik
genotyping-by-sequencing (GBS). Phenotyping populasi
F1 tersebut akan dilakukan menggunakan teknik leaf disk
dan teknik inokulasi alami di lapangan. Analisis QTL
dilakukan dengan program Tassel dan marka yang
berpautan dengan karakter ketahanan penyakit BBK akan
digunakan untuk menyeleksi genotipe kakao tahan BBK
menggunakan teknik MAS untuk mendapatkan varietas
unggul kakao tahan penyakit BBK. Varietas kakao tahan
BBK yang dihasilkan diharapkan mampu meningkatkan
produktivitas kakao nasional yang pada akhirnya akan
berimplikasi dalam mendukung program ketahanan
pangan dan ketahanan ekonomi nasional.

KESIMPULAN

Marka DNA untuk analisis sidik jari DNA, keragaman
genetik, dan pemetaan genetik sudah tersedia dan secara
rutin digunakan untuk mendukung program pemuliaan
kakao di seluruh dunia. Peta keterpautan genetik telah
tersedia dan digunakan untuk pemetaan gen dan QTL
bernilai ekonomi penting, termasuk QTL yang
mengendalikan karakter ketahanan hama dan penyakit
penting kakao. Dengan selesainya peta sekuen genom
rujukan kakao, jutaan marka SNP, Indel, dan SSR telah
tersedia di berbagai belahan dunia.

Resekuensing lima varietas kakao Indonesia
menghasilkan lebih dari 2,3 juta SNP, ratusan ribu Indel
dan SSR yang dapat digunakan untuk percepatan
program pemuliaan kakao nasional. Satu 6KSNP chip
kakao yang mengandung 6.000 marka SNP telah tersedia
untuk genotyping kapasitas tinggi yang akan
mengakselerasi program pemuliaan kakao. Teknologi
transformasi genetik dengan sistem A. tumefaciens telah
dieksplorasi dan dapat diaplikasikan untuk pembentukan
tanaman kakao transgenik tahan penyakit, walaupun
pemanfaatan produk rekayasa genetika (PRG) masih
menghadapi kontroversi, khususnya PRG untuk pangan
dan pakan.

Teknologi DNA (genomika, aplikasi marka DNA,
dan teknologi rekayasa genetik) sangat potensial
diaplikasikan di Indonesia. Teknologi MAS sudah siap
diaplikasikan untuk mendukung perbaikan ketahanan
kakao terhadap hama dan penyakit utama. Ber-
kembangnya teknologi genomika modern akan

memudahkan penemuan gen dan QTL unggul dari koleksi
SDG lokal untuk digunakan dalam program pemuliaan
kakao nasional.
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