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ABSTRAK 
 

Salah satu kendala budidaya kelapa sawit adalah 

rendahnya produktivitas dengan rataan nasional 4 ton 

minyak/ha/tahun jauh dari potensinya yang dapat 

mencapai 18,5 ton minyak/ha/tahun.  Pemuliaan 

kelapa sawit secara konvensional sangat lambat dan 

perlu waktu panjang.  Diperlukan 10-12 tahun hanya 

untuk menyelesaikan satu siklus pemuliaan.  Aplikasi 

teknologi genomika melalui pemuliaan berbantuan 

marka dan rekayasa genetika mempercepat siklus 

pemuliaan, mengurangi luas lahan untuk uji daya 

hasil, dan mempercepat pelepasan varietas unggul 

kelapa sawit. Tujuan dari tulisan ini untuk mengulas 

pemanfaatan teknologi genomika dan transformasi 

genetik untuk perbaikan produktivitas kelapa sawit 

dan potensi aplikasinya untuk perbaikan produktivitas 

kelapa sawit di Indonesia.  Teknologi genomika telah 

menghasilkan peta genom acuan dua spesies kelapa 

sawit (Elaeis guineensis dan Elaeis oleifera) yang 

menghasilkan gen Shell (Sh) yang mengendalikan 

heterosis hasil minyak, ditemukan mekanisme 

terbentuknya buah mantel, dan sebagai fondasi untuk 

penemuan gen-gen unggul dan pengembangan marka 

molekuler kapasitas tinggi yang mengakselerasi 

program pemuliaan kelapa sawit.  Pemanfaatan marka 

gen Sh dan kit pendeteksi bibit penghasil buah mantel 

mempercepat siklus pemuliaan kelapa sawit dan 

sarana seleksi bibit tenera unggul untuk menjamin 

peningkatan produktivitas kelapa sawit. Perbanyakan 

individu tanaman unggul terpilih dengan teknik kultur 

in vitro menjamin penggunaan bibit yang seragam di 

lapang.  Teknologi rekayasa genetika potensial 

digunakan  untuk perbaikan bahan tanaman kelapa 

sawit dengan kualitas dan gizi minyak tinggi serta 

produk kelapa sawit yang dapat digunakan sebagai 

bioplastik. Resekuensing tiga genotipe kelapa sawit 

Indonesia menghasilkan jutaan variasi genom sebagai 

sumberdaya pemuliaan bernilai tinggi untuk 

percepatan program pemuliaan kelapa sawit nasional. 

Teknologi genomika dan rekayasa genetika sangat 

potensial diaplikasikan di Indonesia mendukung 

program perbaikan produktivitas dan mutu minyak 

kelapa sawit nasional.  

 

Kata kunci: Kelapa sawit, Elaeis guineensis, Elaeis 

oleifera, genomika, marka DNA, 

transformasi genetik, seleksi berbantuan 

marka.  

 

ABSTRACT 
 

One of the main constrains oil palm cultivation in 

Indonesia is the low productivity with national yield 

average of 4 ton oil/ha/year much lower than the yield 

potential of up to 18.5 ton oil/ha/year.  Conventional 

breeding method is a slow process and time 

consuming.  It takes 10-12 years just to complete a 

breeding cycle.  Applying genomic together with DNA 

tansformation methods  should expedite oil palm 

breeding program.  The objective of this manuscript 

was to review the application of genomic and DNA 

transformation technologies to improve oil palm 

productivity and its potential use for yield 

improvement program in Indonesia. Genomic 

technology has resulted reference genome sequence 

map of two oil palm species (E. guineensis and E. 

oleifera) that resulted the isolation of Sh gene 

controlling oil yield heterosis, discovery of mantled 

fruit mechanism, and as a foundation for superior gene 

and tait-associated marker discoveries to accelerate oil 

palm breeding program. The use of Sh gene markers 

together with mantled fruit detection kit at early stages 

of plant development accelerates oil palm breeding 
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cycle and facilitates mantled seedling detection to 

guarantee productivity improvement. Multiplication of 

superior individual plants using in vitro culture should 

guaranty plantation high productivity in the field.  

Genetic engineering technique is potentially applied to 

improve palm oil quality and nutrition content as well 

as developing products useful for producing 

bioplastics. Resequencing studies of three Indonesian 

oil palm genotypes resulted millions of genomic 

variations (SNPs and Indels) important for high valued 

breeding resources to accelerate national oil palm 

breeding programs.  Genomic as well as DNA 

transformation technologies are potentially applied in 

Indonesia to support national oil palm productivity 

and oil quality improvement programs.  

 

Key words: Oil palm, Elaeis guineensis, Elaeis oleifera, 

genomics, DNA marker, genetic 

transformation, marker-assisted selection. 

 

 

PENDAHULUAN 
 

Kelapa sawit (Elaeis guineensis Jacq.) 

merupakan tanaman penghasil minyak nabati 

yang paling produktif di dunia apabila 

dibandingkan dengan jenis tanaman penghasil 

minyak nabati lainnya seperti kanola, kelapa, 

kedelai, dan bunga matahari.  Walaupun kelapa 

sawit hanya ditanam pada areal sekitar 5% dari 

total areal tanaman penghasil minyak nabati 

dunia, tetapi kelapa sawit mampu menghasilkan 

sekitar 33% dari total produksi minyak nabati 

dunia dan menghasilkan sekitar 45% dari total 

produksi minyak makan dunia (Singh et al., 

2013b; Pootakham et al., 2015).   

Produktivitas minyak tanaman kelapa sawit 

per satuan luas lahan 3-8 kali lebih tinggi jika 

dibandingkan dengan tanaman penghasil minyak 

nabati lainnya.  Pada tahun 2012, misalnya 

sebanyak 56,2 juta ton minyak kelapa sawit 

dihasilkan oleh lahan hanya seluas17,24 juta ha.  

Pada tahun yang sama, pertanaman kanola seluas 

36,4 juta ha hanya mampu menghasilkan minyak 

kanola 23,6 juta ton (Singh et al., 2013b; Barcelos 

et al., 2015).  Dengan demikian  kelapa sawit 

diharapkan mampu memenuhi pertumbuhan 

permintaan minyak nabati dunia dalam jumlah 

besar dengan volume permintaan yang 

diperkirakan mencapai 240 juta ton minyak 

nabati pada tahun 2050 (Corley, 2009).   

Produktivitas kelapa sawit rata-rata dunia 

saat ini hanya sekitar 3,5 ton minyak/ha/tahun, 

jauh dari potensinya yang diestimasi dapat 

mencapai 18,5 ton minyak/ha/tahun dengan 

mempertimbangkan semua atribut fisiologi 

optimal (Corley, 1998).  Potensi hasil tersebut di 

atas adalah sekitar dua kali lipat dari 

produktivitas varietas kelapa sawit terbaik yang 

tersedia di pasar benih kelapa sawit saat ini.  

Produktivitas kelapa sawit yang luar biasa tinggi 

(12-13 ton minyak/ha/tahun) dapat diantisipasi 

apabila individu-individu tanaman penghasil 

tinggi tersebut dapat diperbanyak secara masal 

dengan teknik klonal yang handal tanpa 

menghasilkan buah abnormal (Sharma dan Tan, 

1997; Ting et al., 2013).  Namun perbanyakan 

klonal menggunakan metode somatic 

embryogenesis (SE) masih menghadapi kendala 

lamanya proses untuk menghasilkan bibit klonal 

kelapa sawit SE dan munculnya buah abnormal 

(buah mantel) yang merugikan petani pekebun 

(Ong-Abdullah et al., 2015). 

Peta genom rujukan dua spesies kelapa 

sawit (Singh et al., 2013a; Jin et al., 2016), yaitu 

spesies asal Afrika (E. guineensis) dan kelapa 

sawit asal Amerika (E. oleifera) merupakan modal 

utama untuk menemukan gen-gen unggul 

mendukung perbaikan varietas unggul 

produktivitas tinggi melalui aplikasi pemuliaan 

berdasarkan marker-assisted selection (MAS) 

menggunakan materi genetik dari aksesi-aksesi 

kedua spesies kelapa sawit (E. guineensis dan E. 

oleifera) serta teknologi rekayasa genetika untuk 

perbaikan varietas kelapa sawit  untuk ketahanan 

penyakit utama dan kualitas minyak yang lebih 

sehat dan bernilai gizi tinggi untuk dikonsumsi 

manusia.  Dengan teknologi genomika dan 

transformasi genetik, ketimpangan daya hasil 

yang dicapai saat ini (4 ton/ha) dan potensi hasil 

(18,5 ton/ha) dapat dipersempit (Seng et al., 2011; 

Jin et al., 2016).   

Tujuan dari tulisan ini  untuk mengulas 

status teknologi genomika dan aplikasinya pada 

pemuliaan kelapa sawit dimulai dari 

diselesaikannya sekuen genom acuan dua spesies 

kelapa sawit, penemuan gen penyandi produksi 

minyak (Sh), mekanisme terjadinya buah mantel, 

pemetaan gen-gen penting, deteksi dan 

pemanfaatan karakter unggul dari spesies 
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kerabat liar (E. oleifera), teknik regenerasi in 

vitro,dan pemanfaatan teknologi transformasi 

genetik untuk perbaikan produktivitas dan mutu 

dan gizi minyak kelapa sawit.  Tujuan lainnya 

adalah untuk menganalisis potensi pemanfaatan 

teknologi genomika untuk digunakan pada 

program perbaikan produktivitas pertanaman 

kelapa sawit di Indonesia. 

 

TIGA TIPE KELAPA SAWIT  
 

Genus Elaeis termasuk famili Arecaceae, 

merupakan salah satu famili tanaman berbunga 

(flowering plants) tertua di dunia (Purseglove, 

1972).  Genus Elaeis terdiri dari dua spesies yaitu 

E. guineensis yang berasal dari Afrika Barat dan E. 

oleifera yang berasal dari Amerika Tengah dan 

Amerika Selatan (Zeven, 1965; Meunier dan 

Boutin, 1975; Cochard et al., 2005).  E. guineensis 

tipe tenera mempunyai kandungan minyak 

tinggi sehingga spesies ini telah lama digunakan 

dalam industri perkebunan kelapa sawit di 

dunia. E. oleifera dipihak lain memiliki 

kandungan asam lemak tak jenuh (unsaturated 

fatty acid) lebih tinggi, kaya vitamin A dan 

vitamin E, tanamannya lebih pendek dan tahan 

serangan penyakit penting (Cochard et al., 2005; 

Barcelos et al., 2015).  Kedua spesies dapat 

disilangkan untuk menghasilkan biji fertil 

(Hardon dan Tan, 1969; Tandon et al., 2001).  

Tanaman kelapa sawit pertama kali dibawa 

ke Indonesia dari Afrika Barat melalui Mauritius 

dan Amsterdam pada tahun 1884 (Corley dan 

Tinker, 2003) ketika empat tanaman kelapa sawit 

ditanam di Kebun Raya Bogor sebagai tanaman 

hias.  Industri perkebunan kelapa sawit dimulai 

pada awal abad ke 20 (sekitar 1920) dan 

walaupun tanaman memiliki siklus pemuliaan 

yang panjang (10-12 tahun), memerlukan areal 

luas untuk uji daya hasil, materi genetik dengan 

produktivitas minyak tinggi (12 ton/ha/tahun) 

telah berhasil diperoleh dalam waktu < 100 tahun 

(Corley dan Tinker, 2003). 

Buah kelapa sawit termasuk buah pelok 

(drupe) terdiri dari mesocarp (mengandung 

minyak kasar, CPO), endocarp (cangkang buah, 

shell), dan kernel (biji) (Montoya et al., 2014; 

Hartley, 1988; Billote et al., 2010). Berdasarkan 

jenis ketebalan cangkang buahnya, dikenal tiga 

tipe kelapa sawit yaitu dura, pisifera, dan tenera 

dengan kandungan minyak setiap tipe berbeda, 

tergantung pada ada atau tidak adanya gen 

penyandi ketebalan cangkang (Shell gene, Sh) 

yang menyandi jenis ketebalan lapisan lignin dari 

cangkang yang membungkus biji (Purba et al., 

2000) (Gambar 1). Tipe kelapa sawit dura 

memiliki cangkang tebal (2-8 mm) dan mampu 

menghasilkan minyak sekitar 5,3 ton/ha/tahun.  

Tipe pisifera, tidak memiliki cangkang, biasanya 

memiliki bunga betina steril dan tandannya cepat 

membusuk sebelum memproduksi minyak 

(Singh et al. 2013b; Barcelos et al., 2015). 

Persilangan antara tipe dura dan pisifera 

menghasilkan kelapa sawit tipe tenera yang 

merupakan turunan hibrida F1 dengan cangkang 

berukuran tipis (0,5-3 mm). Tipe tenera ini 

memiliki kemampuan menghasilkan minyak 

lebih tinggi dibanding tipe dura, sekitar 7,4 ton 

minyak/ha/tahun (Hartley, 1988). Karena 

keunggulannya tersebut, maka tipe hibrida F1 

tenera ini telah lama digunakan sebagai bibit 

unggul untuk memproduksi minyak kelapa sawit 

secara kommersial oleh berbagai jenis 

perkebunan kelapa sawit di Asia Tenggara 

(Rajanaidu et al., 2000; Purba et al., 2000; Seng et 

al., 2011). 

Gen Sh diwariskan secara kodominan 

dimana ketiga genotipe tanaman (homosigot 

dominan, heterosigot, dan homosigot resesif) 

dapat dibedakan dengan jelas (Beirnaert dan 

Vanderweyen, 1941; Singh et al., 2013b).  Tipe 

dura memiliki genotipe homosigot dominan 

Sh/Sh dan tipe pisifera memiliki genotipe 

homosigot resesif (sh/sh). Bunga betina tipe 

pisifera biasanya steril.  Tipe tenera yang 

merupakan keturunan F1 dari tipe dura dan 

pisifera, memiliki genotipe heterosigot (Sh/sh) 

(Gambar 1) (Hartley, 1988; Billote et al., 2010; 

Singh et al., 2013b).  

Identifikasi tipe kelapa sawit secara 

konvensional biasanya dilakukan dengan cara 

membelah buah kelapa sawit secara melintang 

(Gambar 1). Pengujian ini baru dapat dilakukan 

setelah tanaman mulai berproduksi dan 

menghasilkan tandan buah (Singh et al., 2013b; 

Ting et al., 2014).  Identifikasi dengan cara 

konvensional ini, tidak dapat dilakukan pada 

tanaman yang belum menghasilkan, apalagi 
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tanaman yang masih pada fase pembibitan.  

Padahal, kepastian jenis bahan tanam (dura, 

pisifera, atau tenara) yang ditanam petani 

pekebun sangat menentukan produktivitas 

kelapa sawit di perkebunan kelapa sawit. 

Menanam bibit yang bukan tipe tenera (dura dan 

pisifera) mengakibatkan berkurangnya produksi 

tandan buah segar (TBS) dan produksi minyak 

kelapa sawit kasar (crude palm oil, CPO) per 

satuan luas. 

Produktivitas pertanaman di kebun menjadi 

tidak optimal karena pertanaman tidak hanya 

tipe tenera tetapi bercampur dengan tipe lainnya 

(dura atau pisifera), yang mengakibatkan tingkat 

produktivitas TBS bisa mencapai hanya 50%, 

sedangkan rendemen minyak CPO dapat 

mencapai maksimal hanya 17-18% tergantung 

tingkat kontaminasi pertanaman dari tipe non 

tenera (Singh et al., 2013b).   Untuk mengurangi 

tingkat kerugian petani pekebun sebagai akibat 

dari kontaminasi bibit bukan tenera, identifikasi 

tanaman bukan tenera tersebut harus dapat 

dilakukan pada saat fase bibit (nursery).  Disinilah 

kekuatan teknologi genomika yang mengisolasi 

gen ketebalan cangkang (Sh).  Identifikasi marka 

molekuler gen Sh tersebut akan membantu 

deteksi tanaman non tenera pada fase bibit yang 

menghindari kerugian petani dan menjamin 

produktivitas tinggi bibit unggul yang ditanam 

petani pekebun. 

 

 

GENOM, BAHAN TANAM, DAN 

PEMULIAAN KONVENSIONAL KELAPA 

SAWIT 

Genom Kelapa Sawit  

Kelapa sawit termasuk tanaman diploid 

yang memiliki 16 kromosom (2n=32) dengan 

ukuran genom 1,8 miliar basa (giga basa, Gb) 

(Bennett dan Smith, 1991; Singh et al., 2013a).  

Analisis sekuen genom total E. guineensis tipe 

pisifera dan E. oleifera menunjukkan bahwa 

genom kelapa sawit sangat kaya dengan genom 

duplikasi (duplicated regions) mengindikasikan 

bahwa kelapa sawit mempunyai riwayat genom 

tetraploid (paleo tetraploid) (Singh et al., 2013a).  

Sebanyak 57% genom E. guineensis merupakan 

sekuen berulang (repeated sequences) dimana 73% 

dari elemen berulang tersebut absen pada genom 

E. oleifera.  Analisis sekuen transkriptom dari 30 

jaringan tanaman kelapa sawit menunjukkan 

bahwa genom kelapa sawit diprediksi 

mengandung sedikitnya 34.802 gen (Singh et al., 

2013a).  Namun, analisis sekuen genom total E. 

guineensis tipe dura memprediksi bahwa kelapa 

 

 

 

 

 

 

 

 

Keterangan:  

Panel (a), tipe buah dari genotipe dura (Sh/Sh) memiliki 

cangkang berbahan lignin (lignified shell) tebal yang 

mengelilingi kernel dalam buah kelapa sawit dimana 

cangkang serupa absen pada genotipe pisifera (sh/sh).  Hasil 

persilangan tipe dura dan tipe pisifera menghasilkan 

genotipe hibrida F1 tenera (Sh/sh) yang memiliki ketebalan 

cangkang tipis/medium. Panel (b), cangkang (lapisan lignin) 

buah dari tipe dura, tenera, dan pisifera yang diwarnai 

dengan zat pewarna phloroglucinol untuk pewarnaan lignin 

(warna merah) dari cangkang buah. Sumber: Singh et al. 

(2013b). 

  

Gambar 1. Tiga tipe buah kelapa sawit (Elaeis guineensis). 
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sawit E. guineensis tipe dura memiliki 36.015 gen 

dan 75% gen tersebut mengkode protein yang 

ada di data base genom berbagai spesies tanaman 

(Jin et al., 2016). 

Bahan tanam unggul 

Bahan tanam kelapa sawit unggul 

merupakan modal utama untuk mendapatkan 

produktivitas tinggi. Dengan bahan tanam 

unggul maka produksi tandan buah segar (TBS) 

dan produksi minyak jauh lebih tinggi 

dibandingkan penggunaan bibit asalan. Varietas 

tenera merupakan bahan tanam yang paling 

banyak digunakan dalam perkebunan kelapa 

sawit komersial saat ini (Toruan-Mathius et al., 

1997; Purba et al., 2000; Barcelos et al., 2015), sebab 

hibrida F1menunjukkan keragaan fenotipe 

superior melebihi kedua tetuanya. Tipe tenera 

lebih disukai untuk digunakan sebagai bahan 

tanam komersial karena mempunyai proporsi 

kandungan minyak di dalam mesocarp buahnya 

30% lebih tinggi dibandingkan dengan tipe dura 

(Setiyo et al., 2001, Fauzi et al., 2012). Beberapa 

tenera unggul persentase daging buahnya dapat 

mencapai 90% dan kandungan minyak per 

tandannya dapat mencapai 28% (Purba et al., 

2000; Singh et al., 2013b). 

Meskipun target produsen kelapa sawit 

adalah untuk menanam hanya bibit tenera, tetapi  

kontaminasi non-tenera dapat terjadi karena 

beberapa sebab, termasuk diantaranya 

penggunaan serbuk sari dari tanaman non 

pisifera tanpa sengaja, penyerbukan sendiri pada 

bunga tetua betina tipe dura, dan penyerbukan 

dari bunga tanaman tipe dura yang ada di sekitar 

kebun persilangan (Corley, 2009).  Kontaminasi 

ini menjadi masalah karena fenotipe buah dari 

bibit yang ditanam baru dapat diidentifikasi 

setelah tanaman mulai berproduksi dan 

menghasilkan buah normal, yaitu pada saat 

tanaman di lapang sudah berumur sekitar 5-6 

tahun. Pada kondisi tanaman sudah mulai 

menghasilkan, penggantian kontaminasi non 

tenera sangat sulit dilakukan karena tanaman 

muda pengganti tidak akan tumbuh normal 

sebagai akibat tanaman muda tersebut tertutup 

oleh kanopi dari pertanaman di sekitarnya yang 

jauh lebih tua dengan perkembangan kanopi 

yang sudah maksimal. Oleh sebab itu, metode 

deteksi bibit yang bukan tipe tenera pada fase 

pembibitan menjadi sangat penting. Aplikasi 

teknologi genomika membantu mendesain marka 

molekuler gen Sh yang dapat digunakan untuk 

identifikasi tanaman non tenera pada fase bibit 

(Singh et al., 2013b). 

 

Pemuliaan Kelapa Sawit Konvensional 

Kelapa sawit termasuk tanaman tahunan 

menyerbuk silang dan industri perkebunan 

kelapa sawit di dunia sampai saat ini umumnya 

mengaplikasikan metode pemuliaan 

konvensional yang diadopsi dari metode 

pemuliaan jagung yang merupakan tanaman 

semusim menyerbuk silang dengan metode 

pemuliaannya yang sangat maju.  Ada dua jenis 

metode pemuliaan yang diaplikasikan pada 

kelapa sawit yaitu metode modified recurrent 

selection (MRS) yang diaplikasikan di Timur Jauh 

(Far East) pertama kali dikembangkan oleh 

Unilever, dan metode modified reciprocal recurrent 

selection scheme (MRRS) yang diaplikasikan di 

Afrika Barat dan Indonesia yang pertama kali 

dikenalkan oleh CIRAD (Centre de Co-operation 

Internationale en Recherche Agronomique pour le 

Development, France) (Purba et al., 2000; Soh et al., 

2003; Soh  at al., 2009). 

Pada metode MRRS, tetua Dura (D) dan 

Tenera (T) diidentifikasi melalui keragaan dari uji 

progeni (progeny test) dari turunan silangan D x T.  

Tetua D dan T yang menunjukkan keragaan 

terbaik dari hasil uji progeni kemudian diserbuk 

sendirikan atau diserbuk secara terbuka (sibbed) 

dan D dan pisifera (P) yang dihasilkan digunakan 

sebagai pasangan tetua unggul untuk 

dikomersialkan.  Untuk mempercepat program 

pemuliaan, penyerbukan sendiri dan 

penyerbukan terbuka dibuat bersamaan dengan 

uji progeni, namun metode ini memerlukan lahan 

yang sangat luas, sumberdaya pemuliaan dan 

biaya yang sangat mahal (Soh, 1999). 

Pada pemuliaan menggunakan teknik MRS, 

genotipe tipe dura (D) diseleksi berdasarkan 

keragaan famili dan keragaan individu tanaman 

sehingga metode ini juga dikenal dengan metode 

seleksi berdasarkan famili dan individu tanaman 

(Rosenquist, 1990) tanpa adanya uji keturunan 

(progeny test) dari tipe D. Tanaman genotipe 

pisifera (P) dipilih berdasarkan keragaan 
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pesilangan setetua (sib) tipe T pada persilangan T 

x T/P.  Genotipe tipe P yang terpilih kemudian 

disilangkan dengan tipe D terpilih untuk 

membentuk genotipe tipe hibrida T yang 

digunakan pada uji keturunan dan T yang 

menunjukkan keragaan superior (unggul) 

dianggap bahwa tetua P terpilih dapat digunakan 

untuk pembentukan benih unggul D x P 

menggunakan tipe D yang menunjukkan daya 

gabung umum terbaik dengan tipe P terpilih.  

Kombinasi persilangan D x P terbaik tersebut 

kemudian digunakan untuk membuat 

persilangan untuk pembentukan benih tipe T 

komersial.  Keuntungan dari metode ini, bahwa 

sistem pemuliaan ini dapat dengan cepat 

menghasilkan varietas unggul kelapa sawit tipe T 

walaupun tetua D belum sempat diuji 

keturunannya (Soh dan Hor, 2000) 

Sebagai tanaman tahunan, kelapa sawit 

mempunyai siklus generasi yang panjang.  Buah 

kelapa sawit menjadi matang setelah berumur 5 

bulan sejak dilakukan penyerbukan.  Perlu waktu 

100-120 hari untuk mengecambahkan benih 

termasuk 40-60 hari perlakuan panas pada benih 

(heat treatment), diikuti 10-12 bulan 

menumbuhkannya di pembibitan.  Tanaman 

kemudian baru mulai berbuah pada umur 2-3 

tahun setelah penanaman di lapang (Mayes et al., 

2008).  Pada umur pertanaman di lapang 2-3 

tahun ini, tipe buah (dura, pisifera, atau tenera) 

kemudian baru dapat diidentifikasi dan 

pengamatan komponen hasil baru dapat dimulai.  

Secara keseluruhan, dengan demikian akan 

diperlukan setidaknya 8-10 tahun bahkan 

umumnya 10-12 tahun untuk menyelesaikan satu 

siklus pemuliaan (Wong dan Bernardo, 2008), 

agar data pengamatan materi genetik yang diuji 

lengkap dan tanaman yang terpilih dapat 

diperoleh untuk digunakan pada siklus 

pemuliaan berikutnya. 

Rival (2007) melaporkan beberapa kendala 

utama yang dihadapi oleh pemulia kelapa sawit 

konvensional pada pemuliaan kelapa sawit 

secara konvensional, diantaranya adalah  

panjangnya setiap generasi dan siklus seleksi (10-

12 tahun) yang memerlukan areal penelitian yang 

luas; terbatasnya pengetahuan diversitas genetik 

dan tingkat heterosigositas dari materi genetik 

yang diuji; kompleksnya ekspresi fenotipik dari 

karakter kuantitatif yang diinginkan menjadi 

target pemuliaan; dan tidak tersedianya metode 

untuk menentukan ketiga tipe kelapa sawit 

(dura, pisifera, atau tenera) sejak dini 

pertumbuhan tanaman yaitu pada level bibit 

sebelum bibit tersebut ditanam di lapang. 

Konfirmasi tipe kelapa sawit (bentuk buah 

dan ketebalan cangkang) yang dimiliki pada level 

bibit menggunakan marka molekuler untuk 

ketebalan cangkang menjadi sangat penting.  

Sebagai contoh, hanya 50% tipe pisifera 

diharapkan diperoleh pada persilangan T x P.  

Jika identitas P dapat diketahui sejak dini pada 

level bibit, maka hanya tipe P yang akan ditanam 

di lapang sehingga pemuliaan dan uji individu P 

akan dapat dilakukan dengan lebih fokus dan 

akan mendapatkan tipe P unggul lebih cepat dan 

dengan cara yang jauh lebih efektif dan efisien.  

Dengan bantuan marka molekuler gen ketebalan 

cangkang buah (Sh) akan menghemat 

penggunakan sumber daya pemuliaan, karena 

penggunaannya akan lebih efisien dan efektif 

sehingga varietas unggul baru akan diperoleh 

lebih cepat dengan biaya yang lebih murah 

dibandingkan dengan pemuliaan metode 

konvensional. 

 

SEKUEN GENOM ACUAN UNTUK 

AKSELERASI PROGRAM PEMULIAAN  

KELAPA SAWIT 
 

Untuk mengeksplorasi kandungan genetik 

total dan potensi genetiknya secara utuh 

diperlukan melakukan pengurutan susunan basa 

genom total (whole genome sequencing) dari genom 

kelapa sawit.  Langkah awal untuk identifikasi 

urutan basa komprehensif tersebut, diperlukan 

adanya peta genom acuan (reference genome 

sequence) kelapa sawit seperti telah dilakukan 

pada spesies tanaman penting lainnya seperti 

padi (Yu et al., 2002), jagung (Schnable et al., 

2009), kedelai (Schmutz et al., 2010), kakao 

(Argout et al., 2011), kentang (Xu et al., 2011), date 

palm (Al-Dous et al., XVWWüð1���1������1û��
���1et 

al., 2012).  Sekuen genom acuan ini menjadi 

pedoman untuk studi lanjutan dari berbagai 

individu aksesi/genotipe anggota spesies 

maupun spesies yang berkerabat dekat dengan 

kelapa sawit.  Revolusi teknologi sekuensing  
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DNA dengan teknologi NGS menurunkan biaya 

sekuensing genom yang memungkinkan 

menyekuen lebih banyak genom spesies tanaman 

dengan biaya yang terjangkau (Varsney et al., 

2009; Varsney et al., 2012; Tasma 2015b; Tasma 

2016a).   

Saat ini sekuen genom acuan kelapa sawit 

dari dua spesies kelapa sawit telah tersedia untuk 

umum (Singh et al., 2013a; Jin et al., 2016).   

Ukuran genom kelapa sawit diperkirakan sebesar 

1,8 GB dan dari ukuran genom tersebut 1,54 GB 

sudah selesai disekuen dan urutan basanya telah 

tertata dengan baik.  Sekuen genom acuan ini 

menggunakan genotipe kelapa sawit E. guineensis 

tipe pisifera AVROS dan spesies kerabat liar 

kelapa sawit (E. oleifera) yang telah dipublikasi 

dan sekuennya dapat diakses oleh publik (Singh 

et al., 2013a).  Akhir-akhir ini dilaporkan juga 

sekuen genom E. guineensis tipe dura (Jin et al., 

2016) yang memperkaya informasi data sekuen 

genom kelapa sawit secara keseluruhan. 

Ketersediaan sekuen genom acuan dari dua 

spesies kelapa sawit tersebut sangat penting 

dalam studi genom komparasi (comparative 

genomic study) antara kedua spesies, dimana 

kedua spesies tersebut dapat disilangkan untuk 

introgresi karakter penting yang dimiliki E. 

oleifera, namun karakter tersebut tidak dimiliki 

oleh spesies E. guineensis, karena hasil silangan 

kedua spesies menghasilkan biji fertil (Hardon 

dan Tan, 1969; Tandon et al., 2001).  Spesies E. 

oleifera dilaporkan memiliki beberapa keunggulan 

fenotipe seperti misalnya batangnya yang pendek 

(laju pertumbuhan batang yang lambat); tahan 

terhadap serangan beberapa penyakit penting;  

komposisi minyaknya yang kaya akan vitamin A 

dan vitamin E;  minyaknya lebih sehat untuk 

dikonsumsi karena kandungan asam lemak tak 

jenuh (unsaturated fatty acid) yang tinggi (Barcelos 

et al., 2015). Pengetahuan sekuen acuan E. oleifera 

melalui studi genomika modern, dengan 

demikian menjadi sangat penting untuk 

mengetahui potongan-potongan DNA yang 

mengendalikan karakter-karakter unggul 

tersebut untuk digunakan pada program 

pemuliaan untuk memperbaiki kelemahan dari 

varietas unggul spesies E. guineensis yang 

tersedia saat ini.   

Genom kedua spesies juga kaya dengan area 

duplikasi genom (genome duplication regions) yang 

mengindikasikan bahwa kelapa sawit pada 

awalnya merupakan tanaman tetraploid (paleo 

tetraploid) dan pada proses evolusinya genom 

kelapa sawit berubah menjadi tanaman dengan 

genom diploid.  Sekitar 57% sekuen E. guineensis 

adalah sekuen berulang (repeated elements), 

dimana 73% dari element berulang tersebut absen 

pada genom E. oleifera (Singh et al., 2013a) yang 

menunjukkan bahwa telah terjadi spesiasi tingkat 

molekuler (molecular speciation) yang intensif 

yang juga kelihatannya berpengaruh terhadap 

tingkat fertilitas dari benih yang dihasilkan dari 

persilangan kedua spesies tersebut (Barcelos et 

al., 2015).  

Genom kelapa sawit diprediksi memiliki 

sedikitnya 34.802 gen berdasarkan analisis data 

sekuen genom dan data sekuen transcriptome dari 

30 tipe jaringan tanaman kelapa sawit (Singh et 

al., 2013a).  Untuk mempelajari tingkat metilasi 

genom kelapa sawit yang terkait dengan studi 

epigenetika, telah juga disekuen pustaka genom 

dari E. guineensis yang telah difilter kandungan 

metilnya (methylated-filter libraries) (Low et al., 

2014). Dari data tersebut telah ditemukan 

mekanisme terjadinya fenomana buah mantel 

kelapa sawit yang diakibatkan oleh hilangnya 

senyawa metil pada retrotransposon Karma pada 

gen DEFICIENS (Ong-Abdullah et al., 2015). 

Analisis penemuan SNP melalui penjajaran data 

resekuen genom pada masing-masing spesies 

diperoleh berturut-turut sebanyak 2,30 dan 2,83 

variasi single nucleotide polymorphisms (SNPs) 

untuk E. guineensis dan E. oleifera pada setiap 100 

basa sekuen. 

 

GEN TUNGGAL PENGENDALI 

KANDUNGAN MINYAK PADA BUAH 

DIISOLASI 
 

Gen mayor tunggal yang dikenal dengan 

gen ketebalan cangkang (Shell gene, Sh) telah 

diisolasi dari genom kelapa sawit berkat bantuan 

teknologi sekuensing dan genomika modern serta 

regulasi gen tersebut mengendalikan daya hasil 

minyak tanaman kelapa sawit (Singh et al., 

2013b).  Identifikasi gen pengendali ketebalan 

cangkang buah  kelapa sawit dan mutasinya 
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memunculkan tipe buah dura, tenera dan pisifera 

menjelaskan fenomena heterosis gen tunggal 

pada tanaman kelapa sawit tipe tenera (Singh et 

al., 2013b). Protein dari gen Shell adalah protein 

faktor transkripsi MADS box tipe II yang 

memiliki homologi dengan protein Seedstick 

(STK) pada tanaman model Arabidopsis thaliana 

dan protein OsMADS13 pada tanaman padi. 

Protein-protein tersebut merupakan anggota 

jaringan protein faktor transkripsi yang 

mengendalikan proses diferensiasi bakal biji 

(ovule), biji, dan endocarp yang memiliki lignifikasi 

pada A. thaliana serta diferensiasi bakal biji (ovule) 

dan fertilitas pada tanaman padi (Favaro, 2003; 

Pinyopich, 2003; Dinneny dan Yanofsky, 2005). 

Protein MADS-box berfungsi melalui proses 

heterodimerisasi dengan protein anggota MADS-

box keluarga lainnya.  Seperti yang diperkirakan 

dari analisis homologi, protein Shell tipe liar (wild 

type) melakukan proses heterodimerisasi atau 

bergandengan dengan protein Sepallata MADS-

box dari tanaman padi yang bernama OsMADS24 

dari hasil pembuktian menggunakan analisis 

yeast two hybrid system (Singh et al., 2013b).  Alel 

dari mutan shMPOB ditemukan di antara progeni 

turunan tenera T128 dari Nigeria yang memiliki 

perubahan nukleotida �T�menjadi �C� yang 

berakibat pada perubahan asam amino �leusin� 

menjadi �prolin� pada lokasi penting yaitu lokasi 

terkonservasi (conserved region) dari domain 

protein MADS-box. Alel mutan shAVROS yang 

teridentifikasi dari silsilah 50 tahun persilangan 

yang memisahkan alel pisifera AVROS yang 

berasal dari Kongo (Afrika) memiliki perubahan 

nukleotida �A� menjadi �T� yang menyebabkan 

perubahan asam amino �lysine� menjadi �arginin� 

(Singh et al., 2013b).  Kedua mutasi ini terjadi 

dalam struktur alfa heliks (alpha helix structure) 

dari protein MADS-box.  Struktur ini biasa 

ditemukan pada semua domain MADS-box yang 

terlibat untuk proses heterodimerisasi dan ikatan 

untuk DNA.  

Kelapa sawit dengan tipe buah dura yang 

bercangkang tebal adalah homozygot untuk 

nukleotida tipe liar atau wild type (ShDeliDura) pada 

masing-masing dua posisi varian nukleotida. 

Heterosigositas baik untuk alel shMPOB atau 

shAVROS (ShDeliDura/ shMPOB atau ShDeliDura/shAVROS) 

menghasilkan tipe buah tenera bercangkang 

medium atau tipe tenera. Kelapa sawit 

homozigot untuk masing-masing mutasi atau 

heteroallelic untuk kedua mutasi (heterozygot 

untuk mutasi shAVROS pada satu kromosom dan 

mutasi heterozigot shMPOB pada kromosome yang 

lainnya) menghasilkan tipe buah pisifera yang 

tidak bercangkang. Kasus dimana tipe pisifera 

tanpa cangkang yang memiliki kedua alel shAVROS 

dan shMPOB  yang tidak saling melengkapi 

fungsinya membuktikan identitas dari gen Shell 

(Singh et al., 2013b). 

Penemuan pendeteksi gen Shell dan gen 

mutan yang terlibat dalam penentuan tipe bentuk 

buah memungkinkan pengujian secara molekuler 

yang lebih akurat dan lebih tepat untuk 

memprediksi tipe bentuk buah pada fase 

pembibitan sebelum bibit kelapa sawit ditanam 

di lapangan. Deteksi ini dapat menentukan 

tingkat persentase kontaminasi non tenera (dura 

atau pisifera) di perkebunan sehingga dapat 

digunakan untuk mengukur dampak ekonomi 

akibat ketidakmurnian (kontaminasi) bibit tenera 

oleh bibit non tenera yang ditanam di lapang.  Kit 

untuk deteksi kemurnian bibit tenera secara 

akurat yang disintesis berdasarkan sekuen gen Sh 

telah dikembangkan berkat tersedianya data 

sekuen genom rujukan kelapa sawit yang 

memfasilitasi penemuan dan isolasi gen penting 

ini.  Metode deteksi akurat  ini telah ditemukan 

untuk membantu industri perkebunan kelapa 

sawit untuk deteksi materi genetik unggul kelapa 

sawit pada fase awal pertumbuhan tanaman 

(pada fase pembibitan) yang mencegah 

penanaman bibt yang bukan tenera unggul.  

Teknologi genomika modern telah mampu 

mengisolasi gen vital (Sh) yang menentukan 

tinggi rendahnya hasil minyak suatu genotipe 

kelapa sawit. 

Anggota famili gen Mad-box lainnya selain 

gen Sh yang perlu menjadi perhatian untuk 

perbaikan bahan tanaman kelapa sawit ke depan 

antara lain Agamous-like15 (Agl15) yang 

meregulasi peningkatan keberhasilan 

embriogenesis somatik pada Arabaidopsis.  Fungsi 

gen ini adalah mengkatabolisme asam giberelat 

yang sangat relevan dengan proses 

embriogenesis somatik dengan target gen-gen 

yang dipengaruhi ekspresinya adalah Leafy 

Cotyledon2, Fusca3, dan ABA Insensitive3, yang 
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proteinnya merupakan regulator kunci pada 

proses embriogenesis somatik tanaman (Zheng et 

al., 2009).  Gen dengan fungsi mirip dengan Agl15 

yang menstimulasi proses embrio somatik pada 

tanaman dikenal dengan gen Baby Boom (BBM) 

yang diisolasi dari genom Brassica napus, dan Bn-

BBM hanya diekspresikan pada proses 

embriogenesis dan perkembangan biji (Boutilier 

et al., 2002). Overekspresi gen ini pada Brassica 

napus dan Arabidopsis menginduksi 

embryogenesis pada kedua tanaman tanpa 

diperlukan adanya tambahan zat pengatur 

tumbuh dari luar kultur (Boutilier et al., 2002). 

Transformasi genetik kedua gen ini (Agl15 dan 

Bn-BBM) ke genom kelapa sawit unggul 

diharapkan mampu meningkatkan keberhasilan 

perbanyakan klonal kelapa sawit melalui teknik 

embrio somatik yang saat ini tingkat keberhasilan 

dan efisiensinya masih sangat rendah.   

 

REGENERASI IN VITRO KELAPA SAWIT 

UNTUK PERBANYAKAN  

KLONAL DAN TRANSFORMASI GENETIK 

GEN UNGGUL 

 

Regenerasi tanaman kelapa sawit secara in 

vitro sangat penting untuk memperbanyak 

individu tanaman unggul secara klonal.  Individu 

tanaman  unggul dengan produktivitas tinggi 

individu terpilih yang dapat mencapai 12-13 ton 

minyak/ha/tahun dapat dilakukan secara 

vegetatif menggunakan teknik in vitro. Bahan 

tanam yang ditanam di lapang menjadi seragam 

dan merupakan klon dari individu unggul 

terpilih. Penguasaan metode regenerasi in vitro 

yang handal dan dengan pengulangan metode di 

laboratorium masih tetap menghasilkan bahan 

tanaman dengan kualitas dan kuantitas yang 

sama (reproducibilty tinggi) juga merupakan 

prasyarat mendasar agar dapat melaksanaan 

penelitian transformasi genetik  menggunakan 

teknik rekayasa genetika untuk merakit tanaman 

transgenik yang memiliki karakter unggul target 

pemuliaan.   

Perbanyakan individu terpilih tanaman 

kelapa sawit unggul melalui kultur in vitro 

meningkatkan produktivitas tanaman di lapang 

sekitar 30% lebih tinggi dibandingkan dengan 

menggunakan benih hibrida komersial D x P 

(Wahid et al., 2005).  Namun demikian, secara 

umum perbanyakan tanaman kelapa sawit 

dengan teknik kultur in vitro saat ini masih belum 

efisien karena memerlukan waktu panjang dan 

tenaga banyak untuk memproduksi bibit klonal.  

Hanya sekitar 15% eksplan yang digunakan akan 

menghasilkan kalus dan hanya 3% kalus akan 

menghasilkan embrio somatik (Soh et al., 2006).  

Induksi, pematangan, dan tingkat 

pengecambahan embrio somatik pada tanaman, 

termasuk kelapa sawit dipengaruhi oleh 

beberapa faktor diantaranya adalah komposisi 

media, vitamin, asam amino, dan zat pengatur 

tumbuh seperti auksin dan sitokinin (Asad et al., 

2009). 

Somatik embriogenesis kelapa sawit sudah 

berhasil dilakukan oleh cukup banyak peneliti 

menggunakan metode yang berbeda-beda baik 

dari segi komposisi media, zat pengatur tumbuh, 

dan sumber eksplan yang digunakan (Mariska et 

al., 2012; Marbun et al. 2015; Kerdsuwan dan Te-

Chato, 2015). Mariska et al. (2012) sebagai contoh, 

menguji berbagai komposisi media kultur untuk 

menghasilkan embrio somatik menggunakan 

eksplan spear (daun muda yang belum 

membentuk klorofil) yang diuji pada lingkungan 

kultur berbeda.  Komposisi media terbaik untuk 

proliferasi kalus embrionik adalah MS diperkaya 

dengan casein hidrolisat 500 mg/l, sukrosa 30 g/l, 

arang aktif 3 g/l dan 2,4-D 50 mg/l. Formulasi 

media optimum untuk pendewasaan tunas 

adalah MS modifikasi diperkaya dengan BA 0,5 

mg/l, kinetin 0,05 mg/l dan arang aktif 3 g/l. Dari 

penelitian ini telah dihasilkan ratusan struktur 

embrio somatik kelapa sawit dengan kotiledon 

dan tunas (Mariska et al., 2012). Marbun et al. 

(2015) melaporkan peningkatan induksi embrio 

somatik kelapa sawit menggunakan teknik 

temporary immersion system (TIS) menggunakan 

media dan interval waktu perendaman yang 

berbeda.  Komposisi media terbaik untuk 

meningkatkan proliferasi kalus embriogenik 

menggunakan TIS adalah MSD dengan interval 

waktu perendaman setiap tiga jam selama tiga 

menit.  Kerdsuwan dan Te-Chato (2015) berhasil 

mengiduksi embrio somatik kelapa sawit 

menggunakan eksplan akar yang ditumbuhkan 

pada media OPCM yang diperkaya dengan 3% 

sukrosa, 200 mg/l asam askorbat dan 0,5 mg/l 
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NAA.  Telah diperoleh sebanyak 1,2 embrio 

somatik dari setiap eksplan akar dengan 

persentase pembentukan embrio somatik yang 

dapat mencapai 80%.Keberahasilan perbanyakan 

in vitro kelapa sawit ini merupakan modal dasar 

dan fondasi sangat penting untuk dapat 

melakukan penelitian transformasi genetik gen-

gen penting dalam rangka perakitan tanaman 

transgenik kelapa sawit pembawa gen-gen 

unggul yang menjadi target pemuliaan.  

 

MEKANISME BUAH MANTEL 

DIKETAHUI DAN DETEKSI MUTAN 

MANTEL PADA FASE BIBIT 

DIKEMBANGKAN 
 

Mekanisme terjadinya abnormalitas buah 

kelapa sawit (yang lebih dikenal dengan buah 

mantel) telah diketahui dan telah dilaporkan 

pada majalah Nature 2015 (Ong-Abdullah et al., 

2015).  Abnormalitas buah merupakan masalah 

utama perbanyakan tanaman kelapa sawit 

dengan menggunakan teknik kultur in vitro yang 

dapat menghasilkan variasi somaklonal pada 

bibit.  Celakanya lagi, bahwa abnormalitas dari 

bibit yang ditanam tersebut baru dapat diketahui 

setelah tanaman berproduksi yaitu setelah 

tanaman berumur sekitar 4-6 tahun setelah tanam 

di lapang.  Dengan diketahuinya mekanisme 

terjadinya buah mantel tersebut, terbuka jalan 

untuk mengembangkan metode deteksi bahan 

tanam yang berpotensi menghasilkan buah 

mantel pada fase awal pertumbuhan tanaman 

(fase bibit) sehingga bahan tanaman hasil 

perbanyakan dengan teknik kultur in vitro dapat 

dianalisis pada level bibit tingkat 

abnormalitasnya dan bibit yang ditanam oleh 

petani pekebun adalah benar-benar bibit normal 

yang menghasilkan tanaman kelapa sawit yang 

berbunga dan berbuah normal di lapang.  Metode 

deteksi dini ini tentu menghemat waktu, biaya, 

dan meyakinkan petani pekebun bahwa bibit 

yang mereka tanam adalah bibit unggul yang 

berbuah normal, yang akan berdampak pada 

produktivitas per hektar dan berpengaruh juga 

pada produksi kelapa sawit nasional, pendapatan 

petani pekebun dan pendapatan negara dari 

pajak.  Dengan diketahuinya bibit yang ditanam 

unggul (benar-benar tipe tenera normal) dan 

dapat berbunga dan berbuah normal, 

menguntungkan petani pekebun dan juga negara 

produsen minyak kelapa sawit. 

Terjadinya buah mantel karena fenomena 

epigenetik selama proses perbanyakan bahan 

tanam dengan teknik in vitro.  Epigenetik 

menghasilkan fenotipe berbeda bukan karena 

perbedaan sekuen pada gen pengendali karakter 

pembungaan atau buah tetapi karena perbedaan 

ekspresi gen pengendali karakter tersebut.  

Ekspresi gen ditentukan salah satunya pada ada 

tidaknya metilasi pada sekuen gen.  Analisis 

epigenetic wide association study (EWAS) dan 

bisulfite sequencing genom kelapa sawit berbuah 

normal dan yang berbuah mantel menunjukkan 

bahwa proses epigenetik pada buah mantel 

kelapa sawit ini terjadi karena hilangnya gugus 

metil (hypomethylated) pada retrotransposon yang 

������1 ����1 �������1 ���������1 ����1 ������1

(tepatnya pada tempat pemotongan intron, intron 

splicing site) dari sekuen gen pembungaan yang 

dinamakan dengan gen DEFISIENS (Ong-

Abdullah et al., 2015).  Hilangnya gugus metil 

pada tempat pemotongan intron (inton splicing 

site) tersebut menyebabkan proses pemotongan 

intron pada pembentukan messenger RNA 

(mRNA) gen tidak menggunakan normal exon 

untuk pemotong intron, tetapi sebagai gantinya 

�����������1 ���������������1 �������1 ���1

produk pemotongan intron ini menghasilkan 

bacaan mRNA gen DEFISIENS berbeda dari pada 

cara pemotongan intron normal dan sebagai 

akibatnya menghasilkan protein mutan dan 

fenotipe bunga mantel (Gambar 2c) (Ong-

Abdullah et al. 2015).  Tanaman dengan buah 

������1 ¢���1 ��������1 �������1 ������1 �����1

gugus metil pada splicing site intron gen 

DDEFISIENS disebut dengan karma jelek (bad 

karma). Dipihak lain, adanya gugus metil pada 

intron splicing site �������1 ¢���1 ������������1

bunga dan buah normal disebut dengan karma 

baik (good karma) (Gambar 2a). 

Mekanisme epigenetik buah mantel diatas 

menghasilkan metode uji sederhana untuk 

membedakan tanaman yang mampu 

menghasilkan buah normal dari tanaman yang 

berpotensi menghasilkan buah mantel. Uji 

epigenetik sederhana (simple epigenetic test), mirip 

dengan metode deteksi murah pada orang hamil 
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untuk mendeteksi panel penyakit pada bayi yang 

masih dalam kandungan sedang dikembangkan 

untuk dapat mendeteksi tanaman yang 

berpotensi menghasilkan buah mantel pada fase 

bibit dan bahkan pada fase planlet pada 

perbanyakan bibit yang akan meningkatkan 

produktivitas kelapa sawit.  Dengan metode 

deteksi ini bibit unggul akan dapat diperbanyak 

dengan cepat menggunakan teknik kultur in vitro 

(in vitro culture) tanpa ada kekhawatiran akan 

menghasilkan tanaman mantel.  Metode deteksi 

ini dan bibit normal yang terseleksi berdampak 

pada peningkatan produktivitas kelapa sawit per 

satuan luas dan peningkatan produktivitas 

minyak kelapa sawit nasional termasuk juga 

peningkatan pendapatan petani pekebun dan 

pendapatan negara dari pajak disamping juga 

mengurangi luasan lahan yang dipergunakan 

untuk perluasan perkebunan kelapa sawit. 

Dampak penemuan mekanisme buah mantel 

sebagai hasil pemanfaatan teknologi genomika 

modern dari sekuen genom rujukan kelapa sawit, 

teknologi EWAS untuk pemetaan metilasi pada 

genom total, dan bisulfite resequencing genom 

untuk genotipe dengan buah normal dan 

genotipe dengan buah mantel telah 

menghasilkan teknologi yang secara nyata akan 

meningkatkan produktivitas kelapa sawit per 

satuan luas yang akan mengurangi pemanfaatan 

lahan untuk menghasilkan tonase minyak kelapa 

sawit yang sama. 

 

PENGEMBANGAN VARIETAS KELAPA 

SAWIT TIPE IDEAL 
 

Pemanenan buah kelapa sawit yang 

umumnya dilakukan secara manual biayanya 

sangat mahal, sulit dilakukan terutama pada 

tanaman kelapa sawit berumur lanjut yang 

ketinggiannya bisa mencapai 25-30 m perlu 

tenaga intensif (Corley dan Tinker, 2003).  Perlu 

sistem mekanisasi untuk memanen buah kelapa 

sawit dengan batang tinggi, tandan buah jatuh ke 

tanah ada yang terlepas dari tandan buah sebagai 

akibat benturan buah dengan tanah disaat buah 

jatuh dari ketinggian.  Diperlukan tenaga kerja 

tambahan untuk memungut buah yang terlepas 

pada saat panen.   

Alternatif yang lebih menarik adalah 

merakit varietas unggul dengan batang pendek 

(laju pertumbuhan batang lambat) yang menjadi 

tantangan tersendiri bagi pemulia kelapa sawit.  

Tanaman dengan batang pendek lebih ekonomis 

dibudidayakan disamping memperpanjang masa 

produktivitas tanaman kelapa sawit di lapang. 

 A B    C 

 
 

Gambar 2.  Keragaan buah kelapa sawit normal 

(gambar paling kiri) dan buah 

mantel (mantled fruit, gambar paling 

kakan).  

Keterangan: Panel A, buah normal; panel B, buah mantel 

fertil; panel C, buah mantel partenokarpi. Keragaan buah 

utuh (gambar paling atas), irisan buah longitudinal 

(gambar tengah), dan irisan buah melintang (gambar paling 

bawah). Panah warna hitam menunjukkan karpel semu 

(pseudocarpels), dan panah warna putih menunjukkan biji 

(kernel) buah kelapa sawit.  Peneliti genomika telah 

menemukan mekanisme terjadinya buah mantel yaitu 

�������¢�1 �����1 �����1 ����1 ����������1 ������1 ¢���1

berlokasi pada gen DEFICIENS yang dapat menyebabkan 

terjadinya buah mantel (mantled fruit) karena mekanisme 

epigenetik (epigenetic mechanism).  Menggunakan 

mekanisme epigenetik tersebut, test kit sederhana 

dikembangan dan bisa digunakan petani pekebun untuk 

mengidentifikasi bibit tanaman mutan yang potensiall 

menghasilkan buah abnormal pada fase awal pertumbuhan 

tanaman (pada fase bibit) bahkan tanaman masih pada fase 

kultur jaringan dan memisahkan tanaman abnormal 

(dengan buah mantel) dari tipe bibit yang menghasilkan 

buah normal.  Sumber: Ong-Abdullah et al. (2015). 
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E. guineensis yang berasal dari Afrika Barat 

saat ini banyak dibudidayakan oleh industri 

perkebunan kelapa sawit di dunia khususnya 

yang dominan di Asia Tenggara mempunyai laju 

pertumbuhan batang (height increment) cukup 

cepat, yaitu 45-75 cm/tahun.  Laju pertumbuhan 

batang E. oleifera yang berasal dari Amerika 

Selatan jauh lebih lambat yaitu sekitar 5-10 

cm/tahun (Corley dan Tinker, 2003).  Hibrida F1 

hasil persilangan E. guineensis dan E. oleifera 

mempunyai laju pertumbuhan batang medium 

(mid-parent heigh increment) berkisar 15 . 25 

cm/tahun yang menunjukkan kemanfaatan dari 

introgresi gen batang pendek dari spesies kerabat 

liar E. oleifera ke genom kelapa sawit budidaya E. 

guineensis.  Strategi ini memungkinkan industri 

kelapa sawit di dunia untuk menciptakan 

berbagai genotipe F1 hasil silangan kedua 

spesies, salah satunya adalah seri genotipe kelapa 

sawit berbatang pendek di Malaysia dengan laju 

pertumbuhan batang 40 cm/tahun dengan 

potensi hasil 7 ton/ha/tahun (Rajanaidu, 1994; 

Rajanaidu et al., 2000). Di Kosta Rika juga telah 

dikembangkan genotipe kelapa sawit berbatang 

pendek dan toleran temperatur rendah dan 

kekeringan hasil persilangan antara E. guineensis 

Ekona dan E. oleifera Bamenda (Barcelos et al., 

2015). 

Quantitative trait loci (QTL) yang 

mengendalikan karakter laju pertumbuhan 

batang sudah dipetakan pada kromosom (linkage 

group) 5 pada genom kelapa sawit dan QTL 

tersebut dapat menjelaskan 51% varian fenotipik 

tinggi batang yang dikatagorikan sebagai QTL 

mayor yang berperan penting dalam menentukan 

fenotipe tinggi batang (Lee et al., 2015).  Analisis 

lokasi QTL lebih detil pada sekuen genom 

rujukan menunjukkan bahwa QTL tersebut 

berada pada kisaran sekuen DNA sepanjang 65,6 

kb, pada area sekuen tersebut ditemukan delapan 

gen, salah satunya adalah gen penyandi 

asparagine synthase-related protein yang diduga 

sebagai gen pengendali QTL tinggi batang pada 

progeni tenera pada penelitian ini (Lee et al., 

2015).  

Satu progeni tanaman hibrida F1 hasil 

persilangan E. oleifera dengan E guineensis yang 

dilakukan di Kosta Rika menunjukkan fenotipe 

selain batangnya pendek juga menunjukkan 

fenotipe daun yang jauh lebih pendek 

dibandingkan dengan varietas kelapa sawit E 

guineensis standar dura x pisifera.  

Pengembangan hibrida ini lebih lanjut 

menghasilkan bahan tanam unggul COMPACT 

yang dijual secara komersial.  Laju pertumbuhan 

batang varietas COMPACT < 40 cm/tahun 

(Escobar dan Alvarado, 2004). Dibandingkan 

dengan panjang daun (7-8 m) pada bibit unggul 

standar dura x pisifera, varietas COMPACT 

mempunyai panjang daun 6,5 m yang 

meningkatkan jumlah populasi menjadi 180-200 

tanaman/ha dibandingkan dengan 138-143 

tanaman pada perkebunan standar 

menggunakan bibit hibrida F1 dura x pisefera 

(Corley dan Tinker, 2003; Escobar dan Alvarado, 

2004).   

Hasil persilangan COMPACT dengan 

standar E. guineensis seperti Deli Dura 

menghasilkan panjang daun 6,5-6,9 m yang juga 

masih lebih baik dibandingkan standar varietas 

kelapa sawit E. guineensis.  Varietas baru yang 

mendekati tipe ideal tersebut tentu 

menguntungkan petani pekebun karena 

meningkatkan jumlah populasi yang ditanam per 

hektar yang berimplikasi pada kenaikan 

produktivitas kelapa sawit/ha dan efisiensi dalam 

pemanfaatan lahan.  Pemanfaatan teknologi 

genomika modern dan tersedianya sekuen 

genom rujukan dua varietas kelapa sawit sangat 

menentukan keberhasilan dan kecepatan 

identifikasi dan isolasi gen-gen penting ini (gen 

pengendali batang pendek dan gen pengendali 

panjang daun yang menentukan masa 

produktivitas, kemudahan panen, lebar kanopi 

pertanaman dan jumlah pohon yang bisa 

ditanam per satuan luas).  Marka DNA yang 

didesain berdasarkan gen-gen penting ini 

digunakan untuk mempercepat introgresi 

karakter unggul dan menyeleksinya 

menggunakan teknik MAS. Teknologi genomika 

mengakselerasi pemuliaan tanaman tipe ideal 

dengan produktivitas tinggi ini yang 

berimplikasi pada perbaikan produktivitas 

kelapa sawit. 
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PENGEMBANGAN VARIETAS DENGAN 

MUTU MINYAK TINGGI 

 
Delapan puluh persen minyak kelapa sawit 

dunia digunakan untuk industri makanan dan 

20% sisanya digunakan untuk industri 

oleochemical seperti sabun, deterjen, pelarut, 

bahan pelumas (lubricant), bioplastik dan 

biodiesel (Rosillo-Calle  et al., 2009).  Akhir-akhir 

ini dengan berkembangnya industri bahan bakar 

terbarukan, minyak kelapa sawit bersama-sama 

dengan minyak nabati lainnya juga dimanfaatkan 

sebagai bahan bakar substitusi solar (biodiesel).   

Jenis minyak kelapa sawit dengan 

kandungan lemak tak jenuh (unsaturared fatty 

acid) tinggi lebih disukai untuk digunakan 

sebagai produk makanan karena lebih sehat, 

demikian juga untuk tujuan biodiesel minyak 

kelapa sawit dengan kandungan lemak tak jenuh 

tinggi juga lebih diminati (Oguma et al., 2012; 

Barcelos et al., 2015).  Minyak kelapa sawit 

mengandung sekitar 50% asam lemak jenuh 

(saturated fatty acid) yang terdiri dari 40% asam 

palmitat (C14:0), 5% asam stearat (C18:0) dan 

sejumlah kecil asam miristat/miristic acid (C14:0).  

Sebagian porsi lainnya adalah asam lemak tak 

jenuh (unsaturated fatty acid) yang terdiri 40% 

asam oleat (C18:1) dan 10% asam linoleat tak 

jenuh poli/polyunsaturated linoleic acid (C18:2) 

(Sabanthamurthi et al., 2000; Noh et al., 2002; 

Prada et al., 2011). 

Pada program pemuliaan perbaikan kualitas 

minyak kelapa sawit, karakter minyak dengan 

kandungan asam lemak tidak jenuh (unsaturated 

fatty acid) yang tinggi menjadi target pemulia 

untuk mendapatkan minyak kelapa sawit dengan 

mutu tinggi.  Indeks iodin (iodine index) biasanya 

digunakan untuk mengukur tingkat ketidak 

jenuhan asam lemak pada genotipe kelapa sawit 

(Cadena et al., 2013).  Minyak dari E. guineensis 

mempunyai nilai iodin (iodine value) sekitar 50-

60% sedangkan minyak E. oleifera memiliki nilai 

iodin 70-80% (Chavez dan Sterling, 1991).  

Hibrida F1 hasil silangan E. guineensis dan 

E.oleifera menghasilkan minyak dengan nilai 

iodin 58-71% (Ong et al., 1981).  Hasil penelitian 

Montoya et al. (2014) menunjukkan bahwa gen-

gen pengendali karakter komposisi minyak ini 

tidak berpautan dengan komponen hasil biomas 

seperti hasil TBS dan persentase minyak pada 

buah (mesocarp).  Informasi ini menggembirakan 

pemulia karena memudahkan pemulia 

memperbaiki komposisi minyak kelapa sawit 

untuk meningkatkan kandungan asam lemak 

tidak jenuh minyak kelapa sawit. 

Telah ditemukan beberapa SNP yang berada 

pada gen kandidat yang berasosiasi dengan QTL 

karakter biosintesis lemak tak jenuh asam oleat 

(C18:1), hasil analisis sekuen intensif dari sekuen 

genom kelapa sawit (Singh et al., 2013a; Montoya 

et al., 2014).  Hal ini memfasilitasi introgresi gen-

gen pengendali karakter komposisi minyak 

kualitas tinggi dari E. oleifera ke genom kelapa 

sawit E. guineensis menggunakan teknik MAS 

atau metode seleksi genom (genomic selection). 

Aplikasi teknologi genomika mempercepat 

transfer gen unggul kualitas minyak tinggi dari 

genom E. oleifera ke genom E. guineensis. 

 

KEMAJUAN DAN POTENSI APLIKASI 

TEKNOLOGI REKAYASA  

GENETIKA PADA TANAMAN KELAPA 

SAWIT 

 

 Teknologi rekayasa genetika dengan 

semua kelebihannya dibandingkan teknik 

pemuliaan konvensional adalah alat untuk 

menciptakan produk dengan nilai tambah tinggi 

dari tanaman produk rekayasa genetika (PRG) 

kelapa sawit.  Teknik rekayasa genetika 

mengatasi masalah rendahnya keragaman 

sumber gen (gene pool) kelapa sawit dengan 

sejarah cikal bakal varietas yang ada saat ini 

diawali dari pemanfaatan empat tanaman koleksi 

Kebun Raya Bogor untuk program pemuliaan 

kelapa sawit. Pemanfaatan sumber-sumber gen 

dari luar termasuk lintas genus dan kingdom 

memungkinkan dilakukan dengan teknik 

transformasi genetik.  Namun rekayasa genetika 

juga memerlukan teknik transformasi dan sistem 

regenerasi in vitro yang handal.  Sistem 

regenerasi tersebut telah tersedia pada kelapa 

sawit dan dengan modal sistem regenerasi in 

vitro yang cukup handal tersebut, tanaman 

transgenik kelapa sawit telah berhasil dirakit 

pada tahun 1996 yang pada mulanya diarahkan 

untuk karakter mutu minyak tinggi kelapa sawit 

(Kadir, 2003). 
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 Perakitan varietas kelapa sawit tansgenik 

pada mulanya diarahkan untuk perbaikan mutu 

minyak dengan komposisi minyak yang lebih 

sehat dengan kandungan asam lemak tidak jenuh 

yang tinggi menggunakan gen-gen yang 

berperan penting pada proses biosintesis asam 

lemak. Untuk meningkatkan komposisi asam 

oleat (asam lemak tak jenuh) dengan teknik 

rekayasa genetika dari gen yang menyandi enzim 

kunci pada biosintesis asam palmitat yaitu b-

ketoacyl-ACPsynthaseII  (KASII)  atau gen 

penyandi palmitoyl-ACP thio esterase 

(Sambanthamurthi et al., 2009). Aktivitas enzim 

KASII dilaporkan berkorelasi positif dengan 

kandungan asam lemak tak jenuh pada seri 

genotip kelapa sawit PORIM di Malysia 

(Sambanthamurthi et al., 2009).    

Hasil studi pada tanaman model A. thaliana 

menunjukkan bahwa penurunan tingkat aktivitas 

enzim KASII sudah mencukupi untuk 

mengkonversi minyak pada biji Arabidopsis 

menyerupai karakteristik minyak kelapa sawit 

(Pidkowich et al., 2007).  Penggunaan promoter 

yang diekspresikan spesifik pada mesocarp kelapa 

sawit (mesocarp-specific promoter) dan aplikasi 

metode antisense RNA dari gen KASII dan gen 

palmitoyl-ACP thio esterase diharapkan 

menghasilkan tanaman transgenik dengan 

komposisi minyak yang kaya akan asam lemak 

tak jenuh seperti asam oleat.  Teknologi rekayasa 

genetika, disamping aplikasi teknologi genomika, 

dengan demikian juga berperan penting dan 

cukup prospekstif untuk menghasilkan bahan 

tanaman unggul kelapa sawit dengan 

karakteristik minyak katagori sehat dan 

berkualitas tinggi untuk tujuan industri karena 

kandungan asam lemak tak jenuhnya yang 

tinggi.  

Kegiatan rekayasa genetik lainnya adalah 

penciptaan produk bioplastik dengan 

mentransformasikan tiga gen dari bakteri yang 

mengkode enzim 3-ketothiolase (bktB), acetoacetyl-

CoA reductase (phaB) dan PHB synthase (phaC) 

yang terlibat pada biosintesis PHB dari Acetyl-

COA pada bakteri ditransformasi ke kalus 

embriogenik kelapa sawit (Parveez et al., 2008). 

Untuk menghasilkan copolymer 

polyhydroxybutyrate.co-valerate (PHBV), gen 

threonine dehydratase (tdcB) dari Escherichia coli 

ditransformasi ke kalus embriogenik kelapa sawit 

untuk menghasilkan propionyl-CoA, substrat dari 

hydroxyvalerate. Gen-gen ini diekspresikan di 

bawah kendali promoter Ubiquitin dari jagung.  

Penelitian ini menghasilkan ratusan planlet 

transgenik mengandung transgen stabil yang 

dipelihara pada fasilitas uji terbatas (FUT). 

Dengan kontroversi pemanfaatan PRG 

untuk pangan dan pakan, dalam jangka pendek, 

pemanfaatan hasil penelitian rekayasa genetika 

kelapa sawit masih menghadapi tantangan 

pemasaran global, khususnya untuk  ekspor ke 

negara-negara Uni Eropa (UE) termasuk Inggris 

yang kebanyakan anggota UE masih belum dapat 

menerima pangan PRG.  PRG kelapa sawit yang 

dihasilkan sampai saat ini masih pada tahapan 

penelitian dan belum memasuki tahapan 

komersialisasi diantaranya karena kontroversi 

PRG untuk pangan.  Dengan demikian, hasil PRG 

ini ke depan sebaiknya perlu lebih diarahkan 

untuk produk-produk kelapa sawit bernilai 

tinggi non pangan seperti misalnya minyak sawit 

yang diolah untuk tujuan biodiesel dan bukan 

untuk tjuan produk pangan.  PRG yang 

dihasilkan dengan demikian, sebaiknya lebih 

diarahkan untuk perakitan produk-produk 

industri yang non pangan.  Ke depan dengan 

semakin meningkatnya jumlah penduduk dunia, 

berkurangnya ketersediaan lahan pertanian, 

meningkatnya cekaman lingkungan, dan 

berkurangnya ketersediaan air, kecukupan 

pangan dunia kelihatannya salah satunya akan 

dicukupi oleh pangan PRG.  Dengan semakin 

ketatnya uji keamanan produk PRG, pangan PRG 

ke depan kemungkinan akan menjadi salah satu 

alternatif mengatasi defisit pangan dunia, 

sehingga penelitian rekayasa genetika menjadi 

sangat penting untuk dikuasai yang 

pelaksanaannya mesti dimulai dari saat sekarang 

ini kalau tidak mau ketinggalan aspek 

penguasaan teknologinya. 

 
RESEKUENSING GENOM TOTAL 

GENOTIPE KELAPA SAWIT INDONESIA 
UNTUK AKSELERASI PEMULIAAN 

KELAPA SAWIT NASIONAL  
 

Tersedianya sekuen genom acuan (reference 

genome sequence) kelapa sawit (Singh et al. 2013a; 

Jin et al., 2016) membuka strategi untuk 
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meresekuen berbagai genotipe kelapa sawit 

menggunakan teknologi next generation sequencing 

(NGS). Sekali suatu peta genetik sekuen genom 

acuan suatu spesies tanaman tersedia, peneliti 

genomika dapat melakukan resekuensing 

individu aksesi kedua, ketiga, keempat, kelima, 

dan seterusnya dari anggota spesies yang sama 

menggunakan very low-cost short read technologies 

(NGS) seperti HiSeq dari Illumina (Thomson, 

2014; Tasma 2014a; Tasma 2015b; Tasma 2016a).  

Untaian sekuen pendek (100 -150 bp) tidak perlu 

diassembly satu dengan yang lainnya, tetapi 

dipetakan kembali ke sekuen genom acuan untuk 

mengidentifikasi perbedaan genetik antara 

sekuen acuan dan sekuen individu kedua, ketiga, 

dan seterusnya. Dengan demikian, sejumlah 

perbedaan dapat didokumentasikan dan 

perbedaan genetik ini digunakan untuk 

menjelaskan perbedaan antar genotipe (varietas) 

dalam suatu spesies, misalnya daya hasil, 

ketahanan hama dan penyakit, tinggi batang, 

panjang kanopi, waktu pembungaan, komposisi 

asam lemak pada minyak, serta toleransi 

kekeringan (Tasma, 2015a; Tasma 2016a).  

Penelitian resekuensing dapat digunakan dalam 

survey keragaman dalam spesies, penemuan 

metode genotyping marka SNP kapasitas tinggi 

untuk percepatan pelabelan gen/QTL unggul 

dengan populasi persilangan atau populasi 

plasma nutfah diversitas luas melalui metode 

genome wide association studies (GWAS). 

Tersedianya peta genom acuan 

memungkinkan penelitian resekuensing untuk 

mengerti lebih baik terhadap susunan genom 

individu koleksi plasma nutfah (Tasma, 2015b; 

2016a).  Informasi genotipe individu plasma 

nutfah memfasilitasi percepatan penemuan 

berbagai variasi genetik untuk mendukung 

program pemuliaan tanaman yang terarah, lebih 

cepat dan lebih akurat menggunakan metode 

pemuliaan paradigma baru yaitu pemuliaan 

tanaman berbasis data genomika (Tasma 2014a; 

Tasma 2015a).  Hal ini didukung oleh tersedianya 

peta genetik marka molekuler densitas tinggi 

kelapa sawit untuk mempercepat pelabelan gen-

gen/QTL unggul serta karakterisasi secara akurat 

koleksi plasma nutfah kelapa sawit (Bilotte et al., 

2005; Tasma dan Arumsari, 2013; Tasma, 2014b).  

Program pemuliaan tanaman ke depan akan 

lebih berfokus pada komparasi komposisi genom 

individu plasma nutfah yang membuka peluang 

penggunaan kombinasi strategi baru pemetaan 

genetik dan analisis evolusi untuk penemuan dan 

pemanfaatan variasi genetik SDG tanaman 

dengan lebih optimal dan lebih komprehensif 

untuk menunjang program pemuliaan tanaman 

yang sinambung dan lestari (Tasma, 2015a; 

Tasma 2015b). Resekuensing berbagai galur 

unggul (superior lines) dan individu aksesi plasma 

nutfah juga dapat mengidentifikasi keunikan 

setiap genotipe SDG tanaman. Hal ini akan 

menjadi identitas dari varietas, galur, maupun 

individu aksesi sebagai sidik jari dari individu 

tersebut seperti telah dilaporkan sebelumnya 

(Tasma, 2015a; Tasma 2016a).  

Di Indonesia penelitian resekuensing genom 

kelapa sawit sudah dilakukan di Badan 

Penelitian dan Pengembangan Pertanian yang 

dimulai sejak tahun 2011.  Resekuensing 

dilakukan terhadap tiga genotipe kelapa sawit 

Indonesia yaitu tipe dura, pisifera, dan spesies 

kerabat liar kelapa sawit E. oleifera asal Brasil 

menggunakan teknologi NGS Hiseq. Penjajaran 

data resekuen tersebut dengan sekuen genom 

rujukan kelapa sawit (Singh et al., 2013a) 

menghasilkan lebih dari 3,34 juta variasi genom 

yang terdiri dari 3,0322 juta single nucleotide 

polymorphism (SNP) dan 303.109 insersi dan delesi 

(Indel) (Tasma 2015b; Tasma et al. 2015; Tasma et 

al., 2016b).  Dari penjajaran data sekuen tersebut 

telah diperoleh satu variasi genom pada setiap 

197 basa pada genom kelapa sawit (Tabel 1). 

Dari 3,34 juta variasi genom yang terdeteksi 

berdistribusi pada berbagai lokasi pada genom 

kelapa sawit [di hulu lokasi gen, di hilir, 

intergenik, dan pada gen (exon dan intron)].  

Namun, kebanyakan varian DNA yang 

diidentifikasi berada di luar gen (Tabel 2; Tasma 

et al. 2016b).  Hanya 55.772 SNP dan Indel (1,25%) 

yang ditemukan berada pada protein coding region 

(exon).  Diantara variasi DNA yang ada pada exon 

tersebut, 30.493 SNP menyebabkan mutasi 

missense (mutasi yang merubah komposisi asam 

amino) dan 824 SNP menyebabkan mutasi 

nonsense (mutasi yang menghasilkan stop codon), 

yang akan mempengaruhi fenotipe tanaman, 

serta 22.224 SNP merupakan silent mutation 

(mutasi yang tidak mempengaruhi fenotipe).   
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Tabel 1. Variasi genom yang terdeteksi pada 
setiap kromosom kelapa sawit hasil 
analisis penjajaran sekuen genom tiga 
genotipe kelapa sawit Indonesia (dura, 
pisifera dan E. oleifera asal Brasil) 
dengan sekuen genom rujukan kelapa 
sawit E. guineensis  

Kromosom* 
Panjang 
sekuen (pb) 

Jumlah 
basa 
berubah 
(pb) * 

Laju 
perubahan
(Change 
rate) ** 

Eg_Chr01 68,432,966 325,213 210 

Eg_Chr02 65,556,141 347,672 188 

Eg_Chr03 60,058,032 300,326 199 

Eg_Chr04 57,248,047 291,200 196 

Eg_Chr05 51,953,839 282,277 184 

Eg_Chr06 44,354,769 200,964 220 

Eg_Chr07 43,453,266 211,879 205 

Eg_Chr08 40,192,799 198,996 201 

Eg_Chr09 38,054,796 182,000 209 

Eg_Chr10 31,889,635 147,495 216 

Eg_Chr11 30,067,610 157,672 190 

Eg_Chr12 28,799,275 169,641 169 

Eg_Chr13 27,816,170 147,132 189 

Eg_Chr14 24,378,543 139,278 175 

Eg_Chr15 24,313,565 125,175 194 

Eg_Chr16 21,370,583 108,391 197 

Total/Rataan 657,940,036 3,335,311 197 

Keterangan: *Eg = Elaeis guineensis Jacq.  **Laju 
perubahan rata-rata = 197, artinya rata-rata ditemukan 
satu variasi DNA pada setiap 197 basa pada genom 
kelapa sawit hasil penelitian ini. pb=pasang basa. 

Sumber: Tasma et al. (2016b). 

 

Variasi pada exon ini sangat penting karena 

dapat berujung pada penemuan dan isolasi gen-

gen unggul (Tasma 2015b; Tasma 2016a). 

Diperlukan studi genomika fungsional (functional 

genomics) untuk menguji fungsi variasi genom 

tersebut khususnya variasi genom yang merubah 

susunan asam amino dan stop codon yang dapat 

merubah fenotip tanaman dan pada ujungnya 

peneliti dapat mengisolasi gen-gen penting 

bernilai ekonomi tinggi (Tasma 2015a; Tasma 

2016b).  Marka yang didesain dari gen-gen 

unggul yang diisolasi dari penelitian ini 

digunakan untuk percepatan seleksi karakter 

unggul dengan teknik MAS yang mempercepat 

program pemuliaan kelapa sawit.  Teknologi 

transformasi genetik dapat juga diaplikasikan 

pada gen-gen unggul untuk mengintegrasikan 

karakter tersebut ke genom varietas unggul 

kelapa sawit yang belum memiliki karakter 

unggul tersebut. 

Variasi-variasi DNA yang diidentifikasi di 

atas, dengan demikian merupakan sumber daya 

pemuliaan yang bernilai sangat tinggi untuk 

tujuan penemuan gen dan juga untuk 

pengembangan marka DNA yang mendukung 

percepatan program pemuliaan kelapa sawit 

nasional.  Jutaan SNP yang telah diidentifikasi 

pada penelitian ini, setelah diverifikasi dapat 

digunakan untuk mensintesis sistem genotyping 

kapasitas tinggi (high throughput genotyping 

system) seperti SNP chip kelapa sawit densitas 

tinggi untuk percepatan pelebelan gen/QTL 

unggul (Tasma 2015b; Tasma 2016a). SNP chip ini 

akan memperkaya SNP chip yang sudah ada saat 

ini yang terdiri dari 4.451 SNP (Ting et al., 2014).  

Genotying 199 individu F1 populasi persilangan 

interspesifik E guineesis x E. Oleifera dapat 

diselesaikan hanya dalam waktu tiga bulan dan 

menghasilkan peta genetik dengan kandungan 

marka molekuler yang padat dibanding peta 

genetik kelapa sawit sebelumnya berdasarkan 

marka AFLP dan SSR (Barcelos et al., 2002; Singh 

et al., 2009; Billotte et al., 2010; Ting et al., 2013).  

SNP chip tersebut memfasilitasi percepatan 

pelabelan gen-gen unggul dan aplikasinya pada 

pemuliaan yang pada akhirnya mempersingkat 

siklus pemuliaan tanaman kelapa sawit (Yang et 

al., 2014). 

 
Tabel 2.  Lokasi terjadinya perubahan variasi 

DNA pada genom kelapa sawit yang 
diperoleh pada penelitian 
resekuensing tiga genotipe kelapa 
sawit Indonesia  

Tipe perubahan 
  Jumlah 
perubahan 
(bp) 

    
Frekuensi 
perubahan 
(%) 

Downstream  551,772   12.340 

Exon   55,870   1.249  

Intergenic   2,782,751   62.232 

Intron  492,316    11.010 

None    4,234    0.095  

Splice_site_acceptor    284    0.006  

Splice_site_donor  285    0.006  

Upstream   584,063   13.062  

Sumber: Tasma et al. (2016b) 
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Teknologi genomika maupun teknologi 

rekayasa genetika, dengan demikian sangat 

potensial untuk diaplikasikan di Indonesia untuk 

akselerasi program pemuliaan kelapa sawit 

nasional dalam rangka meningkatkan 

produktivitas kelapa sawit nasional diantaranya 

dengan memanfaatkan karakter-karakter unggul 

dari E. oleifera untuk diintegrasikan ke varietas 

unggul E. guineensis menggunakan teknik 

genomika didukung oleh teknologi transformasi 

genetik.   

 Diselesaikannya sekuen genom rujukan 

dua spesies kelapa sawit, merevolusi metode 

pemuliaan kelapa sawit global. Ditemukannya 

gen pengendali hasil minyak buah sawit (Sh) dan 

teknik deteksinya mempercepat siklus 

pemuliaan.  Diketahuinya mekanisme buah 

mantel dan kit deteksinya mencegah penggunaan 

bibit yang berpotensi menghasilkan buah mantel.  

Kedua karakter bernilai ekonomi tinggi tersebut, 

berperan penting untuk meningkatkan 

produktivitas kelapa sawit global. 

Pengembangan tanaman kelapa sawit tipe ideal 

meningkatkan populasi tanaman per satuan luas.  

Semua ini dalam rangka untuk meningkatkan 

ketahanan pangan dan ketahanan energi nasional 

serta untuk menjaga kelestarian lingkungan 

global. 

 

KESIMPULAN 
 

Teknologi genomika telah menghasilkan 

peta genom rujukan dua spesies kelapa sawit E. 

guineensis dan E. oleifera yang menghasilkan gen 

Shell (Sh) yang mengendalikan produktivitas 

minyak, mekanisme terbentuknya buah mantel, 

dan sebagai fondasi untuk pengembangan marka 

molekuler dan penemuan gen-gen unggul untuk 

akselerasi program pemuliaan kelapa sawit. 

Resekuensing tiga genotipe kelapa sawit 

Indonesia telah menghasilkan jutaan variasi SNP 

dan Indel sebagai sumberdaya pemuliaan 

bernilai tinggi untuk identifikasi gen dan QTL 

unggul dan pengembangan marka DNA untuk 

mempercepat pelabelan gen-gen unggul bernilai 

ekonomi tinggi.  Marka DNA memfasilitasi 

introgresi karakter unggul dari spesies E. oleifera 

ke genom E. guineensis menggunakan teknologi 

MAS.  Pemanfaatan marka DNA gen ketebalan 

cangkang mempercepat siklus pemuliaan kelapa 

sawit dan kit pendeteksi bibit berpotensi 

menghasilkan buah mantel dan sarana seleksi 

bibit tenera unggul pada level bibit untuk 

menjamin peningkatan produktivitas kelapa 

sawit.  Perbanyakan individu bahan tanaman 

unggul dengan teknik kultur in vitro menjamin 

penggunaan bibit unggul yang seragam dan 

peningkatan produktivitas pertanaman kelapa 

sawit di lapang. Teknologi rekayasa genetika 

potensial digunakan untuk perbaikan bahan 

tanaman yang menghasilkan minyak dengan 

kualitas dan kandungan gizi tinggi serta produk 

kelapa sawit yang dapat digunakan sebagai 

bioplastik, sehingga penelitian transformasi gen 

yang mengendalikan karakter di atas perlu 

dilakukan.  Dengan aplikasi teknologi genomika, 

produktivitas kelapa sawit meningkat untuk 

mendekati potensi hasil 18,5 ton 

minyak/ha/tahun.  Teknologi genomika dan 

rekayasa genetika sangat potensial diaplikasikan 

di Indonesia untuk memperbaiki produktivitas 

kelapa sawit nasional disertai mutu minyak yang 

lebih baik untuk kesehatan manusia dan untuk 

tujuan industri. 
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