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ABSTRACT

Bacterial leaf blight (BLB) is a major disease in Indonesian lowland rice. This research was undertaken to pyramid
three BLB resistant genes xa5, Xa7 and Xa21 and one background BLB resistant gene Xa4 into Ciherang and Inpari
13 varieties. The donor parent Code (Xa4+Xa7) was crossed with Angke (Xa4+xa5) while Ciherang and Inpari 13
were crossed with IRBB21 (Xa21). Progenies were selected using marker assisted selection and yield component
observation. Foreground selection was conducted using SSR and STS markers linked with the targeted genes in the
F1 and DCF1 population. Individuals with triple positives Xa genes were screened for the presence of Xa4 gene as
the background. Selected heterozygote plants in F1 Code x Angke, F1 Ciherang x IRBB21 and F1 Inpari 13 x
IRBB21 were used to develop DCF1 population. Molecular analysis on DCF1 population through alleles of three
BLB resistant genes xa5, Xa7 and Xa21 and one background BLB resistant gene Xa4 resulted 8 (2,6%) in DCF1
Ciherang and 13 (3,5%) in DCF1 Inpari 13. Yield component characters on F1 Code x Angke resulted significant
in number of panicle. F1 Ciherang x IRBB21, F1 Inpari 13 x IRBB21 and DCF1 Ciherang resulted significant in
weight of empty grain while DCF1 Inpari 13 resulted no significance in all of observed characters.
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ABSTRAK

Penyakit hawar daun bakteri (HDB) merupakan penyakit utama yang menyerang pertanaman padi sawah di
Indonesia. Penelitian ini bertujuan untuk menggabungkan tiga gen ketahanan HDB yaitu xa5, Xa7 dan Xa2I dan
satu gen ketahanan Xa4 sebagai background pada padi Ciherang dan Inpari 13. Tetua donor adalah Code
(Xa4+Xa?) disilangkan dengan Angke (Xa4+xa5) dan Ciherang dan Inpari 13 disilangkan dengan IRBB21 (XaZ21).
Metode seleksi menggunakan marka molekuler dan pengamatan komponen hasil terhadap progeni hasil
persilangan. Seleksi foreground menggunakan marka molekuler STS dan SSR yang terpaut dengan gen-gen target
pada populasi F1 dan silang ganda F1. Individu dengan tiga gen ketahanan selanjutnya diseleksi kembali dengan
gen Xa4 sebagai background. Individu heterozigot terpilih pada F1 Code x Angke, F1 Ciherang x IRBB21 dan F1
Inpari 13 x IRBB21 dilanjutkan untuk pembentukan DCF1. Hasil analisis molekuler pada populasi DCF1
terhadap alel-alel dari tiga gen ketahanan (Xa7, xa5 dan Xa21) dan satu gen ketahanan background (Xa4) diperoleh
masing-masing 8 individu (2,6%) DCF1 Ciherang dan 13 individu (3,5%) DCF1 Inpari 13. Karakter komponen
hasil individu F1 Code x Angke berbeda nyata dengan kedua tetua pada karakter jumlah malai. Pada F1 Ciherang x
IRBB21, F1 Inpari 13 x IRBB21, dan DCF1 Ciherang berbeda nyata pada peubah bobot gabah hampa. Pada galur
DCF1 Inpari 13 tidak berbeda nyata dengan tetua Inpari 13 pada semua karakeer.

Kata Kunci: Padi, populasi F1, polulasi DCF1, marka molekuler, gen Xa

PENDAHULUAN keunggulan antara lain rasa nasi enak, tekstur
pulen, produktivitas tinggi dan rendemen tinggi

Ciherang merupakan salah satu varietas sehingga sangat laku di pasaran. Oleh karena itu,
unggul padi yang yang banyak ditanam di Jawa  para petani masih mempertahankan varietas Ciherang
Barat. Varietas ini disukai karena memiliki sejumlah ~ sebagai produk unggulan (Margana 2012). Selain
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Ciherang, ada pula varietas lainnya yang disukai
yaitu Inpari 13, varietas ini dilepas pada akhir
tahun 2009. Inpari 13 memiliki keunggulan
antara lain sangat genjah (103 hari), tahan wereng
coklat, berdaya hasil tinggi namun agak rentan
penyakit hawar daun bakteri (Rozakurniati 2010).
(HDB)
disebabkan oleh bakteri Xanthomonas oryzae pv

Penyakit hawar daun bakteri
oryzae (Xoo) tercatat sebagai salah satu faktor
pembatas peningkatan produksi padi (Iyer &
McCouch 2007).

akibat serangan penyakit ini berkisar antara 15-

Penurunan produksi padi

80% bergantung pada stadia tanaman saat
penyakit timbul (Kadir 2009; Sudir et al. 2012).
Salah satu upaya yang dinilai efektif untuk
mengendalikan penyakit HDB adalah melalui
penanaman varietas tahan, karena bersifat ekonomis
dan tidak merusak lingkungan. Varietas tahan
sangat dipengaruhi oleh interaksi antara gen pembawa
sifat tahan dalam tanaman dengan gen avirulensi
pada populasi Xoo (Yamasaki et al. 20006).

Saat ini sebanyak 38 gen ketahanan penyakit
HDB telah diidentifikasi dan dipetakan (Bhasin et
al. 2012; Chun et al. 2012). Gen pembawa sifat
tahan yang paling efektif untuk strain bakteri Xoo
di Indonesia adalah gen xa5, Xa7, dan Xa2l
(Bustamam et al. 2002; Fatimah dkk. 2014). Gen
Xa2] diidentifikasi berasal dari spesies liar Oryza
longistaminata. Xa21 memberikan resistensi terhadap
banyak strain Xoo, sehingga dikenal sebagai gen
yang memiliki resistensi luas (Khush et al. 1990;
Ronald et al. 1992; Wang et al. 1996). Gen Xa21l
ini terpetakan dalam satu lokus pada kromosom
11 (Song et al 1995). xa5 merupakan gen
ketahanan terhadap hawar daun bakteri yang
bersifat resesif. Gen ini terletak pada lengan
pendek kromosom 5 (Blair et al. 2003). xa5
terdiri atas 4 ekson dan 3 intron, mengkode
subunit gamma dari faktor transkripsi eukariotik
(TFIIAX) yang mengandung 106 asam amino.
Gen ini dapat membedakan alel rentan melalui
satu kodon, menghasilkan substitusi dari valin
pada residu 39 menjadi asam glutamate (Iyer &
McCouch 2007). xa5 merupakan salah satu gen
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yang sangat efektif tahan terhadap strain Xoo di
Indonesia, sehingga gen tersebut potensial digunakan
dalam penanggulangan penyakit hawar daun bakteri
di Indonesia (Yunus 1998). Gen Xa/ diidentifikasi
pada padi kultivar DV85 (Chen et al. 2008). Gen
resistensi Xa7 pada genom padi terdapat pada
kromosom 6. Xa7 merupakan gen penting yang
memiliki resistensi tahan lama (durable) karena
tidak memiliki protein mirip dengan gen
ketahanan HDB lainnya, termasuk Xal, Xa3,
Xal3, Xa2l, Xa26, dan Xa27 (Iyer & McCouch
2004; Chen et al. 2008). Efektdivitas gen Xa7 berkorelasi
dengan mutasi pada Xoo yang menyebabkan
patogenitas bakteri tersebut berkurang (Bai et al.
2000; Cruz et al. 2000).

Kemampuan patogen Xoo dalam menyerang
inang (padi) terjadi ketika elisitor Xoo dikenali
oleh reseptor yang terdapat pada tanaman padi,
sehingga gen virulensi Xoo kompatibel dengan
gen ketahanan padi (Yamasaki et al. 20006).
Sementara tanaman padi memiliki suatu sistem
pertahanan terhadap serangan patogen Xoo
dengan adanya gen resisten. Gen ketahanan pada
tanaman padi yang berperan pertama kali dalam
menangkal serangan patogen Xoo adalah gen
Xa2]1. Gen ini mengkode protein reseptor kinase
(RLK) yang berperan utama dalam sejumlah
lintasan sinyal pada tanaman, termasuk kekebalan
alami (Morillo & Tax 2006). RLK memiliki
struktur multidomain, termasuk domain ekstraselular
leucine-rich-repeat (LRR) yang dapat mengenali
patogen Xoo. Ketika sistem pertahanan awal oleh
gen Xa21 ini mampu ditembus oleh patogen Xoo,
maka diperlukan gen ketahanan lain seperti halnya
xa5 yang terdapat pada inti sel tanaman padi
untuk mencegah berlanjutnya infeksi. Gen hrp
(hypersensitivity reaction and for pathogenesis)
yang akan menyandikan sistem sekresi yakni T3SS
(Type III secretion system merupakan protein
yang bersifat hidrofobik). Elisitor Xoo melalui
sekresi tersebut adalah avrXa2, avrXa7, avrXalO
(Schornack et al. 2006). Sedangkan elisitor -
elisitor tersebut disandikan oleh kelompok gen

AvrBs3/ PthA seperti gen PthXo06, PthXo07
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yang menyandikan protein serupa transcription
activator-like (TAL) yang selanjutnya akan mem-
pengaruhi proses transkripsi (Liu et al. 20006).

Salah satu cara untuk mengembangkan varietas
tahan adalah melalui persilangan. Teknik persilangan
yang dikombinasikan dengan seleksi menggunakan
marka molekuler akan efektif dan mempercepat
proses untuk mendapatkan varietas unggul baru
(Ragimekula et al. 2013). Marka molekuler yang
umum digunakan dalam tanaman sereal adalah
marka mikrosatelit (simple sequence repeat/SSR)
dan marka sequence tag site (STS) (Kumar et al.
2011). Studi melalui pendekatan marker assisted
selection (MAS) dengan pyramida gen ketahanan
terhadap penyakit HDB telah banyak dilakukan
di dunia pada berbagai varietas namun penelitian
serupa di Indonesia masih terbatas, terlebih untuk
varietas—varietas yang dominan pertanamannya.
Beberapa contoh penelitian di dunia antara lain
dilakukan Deng et al. (2006) dengan mentransfer
gen gen ketahanan Xa2l dan Xa4 pada padi
hibrida Mianhui 725. Gen Xa4, xa5, xal3 dan
Xa2] pada padi Mahsuri (Shanti et al. 2010a),
xa5, xal3 dan Xa2l pada padi Samba Mahsuri
(Sundaram et al. 2008; Kottapalli et al. 2010),
xa5, xal3, Xa2l dan Pi25 pada R8012 (Zhan et
al. 2012), xal3, Xa2l, Pi54 dan qSBRII-1
(Singh et al. 2012), xal3 dan Xa2l pada padi
Basmati (Pandey et al. 2013), Xa4, xa5, xal3 dan
Xa2] pada padi Tapaswini (Dokku et al. 2013)
dan Xa4, xa5, xal3 dan Xa2l pada padi
Mangeumbyeo (Suh et al. 2013). Penelitian ini
bertujuan untuk mendapatkan kandidat galur unggul
tahan penyakit HDB dengan menggabungkan
tiga gen ketahanan HDB yaitu xa5, Xa7 dan Xa21
dan satu gen ketahanan Xa4 sebagai background
pada padi Ciherang dan Inpari 13 dengan metode
seleksi berbantu marka.

BAHAN DAN CARA KERJA

Penelitian ini dilakukan pada bulan Januari
2013 sampai Juli 2014. Lokasi penelitian di

Laboratorium Biologi Molekuler dan rumah kaca

Balai Besar Bioteknologi dan Sumber Daya
Genetik Pertanian (BB Biogen).

Materi genetik yang digunakan sebagai tetua
adalah padi varietas Ciherang, Inpari 13, Code
(mengandung gen Xa4+Xa7), Angke (mengandung gen
Xa4+xa5), IRBB21 (mengandung gen XaZl).
Tanaman kontrol tahan yang digunakan yaitu
IRBB5 (mengandung gen xa5) dan IRBB7
(mengandung gen Xa7), dan tanaman kontrol
peka adalah IR64 dan IR24.

Populasi F1 diperoleh dari tiga persilangan
tunggal. Persilangan pertama adalah Code (penerima)
dengan Angke (donor gen xa5) dan progeni tanaman
yang diuji terdiri dari 16 individu tanaman F1
Code x Angke. Persilangan kedua Ciherang
(penerima) dengan IRBB21 (donor gen Xa2I)
dengan progeni tanaman yang diuji terdiri dari 22
individu F1 Ciherang x IRBB21. Persilangan
ketiga Inpari 13 (penerima) dengan IRBB21
(donor gen Xa2l) dengan progeni tanaman yang
diuji terdiri dari 26 individu F1 Inpari 13 x
IRBB21. Pembentukan DCF1 Ciherang ialah
dari persilangan F1 (Code x Angke) dengan F1
(Ciherang x IRBB21) dengan progeni tanaman
yang diuji terdiri dari 307 individu DCF1
Ciherang. Populasi DCF1 Inpari 13 jalah dari
persilangan F1 (Code x Angke) dengan F1 (Inpari
13 x IRBB21) dengan progeni tanaman yang diuji
terdiri dari 374 individu DCF1 Inpari 13. (Gambar 1).

Individu tanaman terpilih hasil analisis molekuler
dipindahkan ke dalam ember berisi tanah yang
dilumpurkan. Tanaman ditumbuhkan hingga panen
dan dilakukan karakterisasi komponen hasil untuk
melihat produktivitas tanaman akibat persilangan.

Karakter yang diamati adalah tinggi tanaman,
jumlah malai, panjang malai, bobot gabah isi,
bobot gabah hampa, dan bobot 100 butir. Tinggi
tanaman diukur dari permukaan tanah sampai ujung
malai paling panjang. Jumlah malai dihitung
berdasarkan banyaknya malai pada satu rumpun
padi. Panjang malai diukur dari leher malai sampai
ujung malai. Bobot gabah isi, gabah hampa dan
100 butir ditimbang dari setiap rumpun padi.

Data evaluasi komponen hasil dianalisis secara
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O Ciherang | x | ¢ IRBB21 || QConde x | & Angke || QInpari 13 |x | & IRBB21
(Xa2l) (Xad+xas) (Xa2l)

l (Xa4+Xa7) l l
F1 F1 F1
(Xa21) (xa5+Xa7)+Xad (Xa2l)

~,

DCF1 Inpari 13
(xa5+Xa7+Xa2l) +Xa4

DCFI Ciherang
(xa5+Xa7+Xa2l) +Xa4

Gambar 1. Alur persilangan pembentukan F1, Double
Cross F1, dan BC1F1 pada perbaikan padi varietas
Ciherang dan Inpari 13 dengan gen Xa7, xa5 dan
Xa21 dan gen Xa4 sebagai background.

statistik menggunakan program SPSS 16 dengan
lima kali ulangan pada masing-masing tanaman
dari tiap populasi dibandingkan dengan tetuanya
yaitu Code, Angke, IRBB21, Ciherang dan Inpari 13
serta uji lanjut menggunakan uji jarak berganda
Duncan.

Isolasi DNA dilakukan pada daun tanaman
yang telah berumur 3 minggu dengan metode
Dellaporta (1983). Primer yang digunakan untuk
gen xa5 adalah RM601, RM611 (Iyer & McCouch
2004) dan TioDW (Suh et al. 2013), RM20589
dan RM20582 untuk gen Xa7 (Chen et al. 2008),
pTA248 untuk gen Xa21 (Huang et al. 1997) dan
MP1+MP2 untuk gen Xa4 (Temnykh 2000)
(Tabel 1). Reaksi PCR dilakukan pada 20 pl volume
yang mengandung 1 x buffer PCR (10 mM tris-
HCI (pH 8.3), 50 mM KCl, 1.5 mM MgClL,

Tabel 1. Primer yang digunakan dalam penelitian ini.

112

0.01% gelatin), 100 pM dNTPs (dATP, dCTP,
dGTP, dTTP), 0.5 pM primer (F dan R), 50 ngpl
1 DNA dan 1 unit tag DNA polimerase. Proses
amplifikasi DNA dilakukan dengan menggunakan
PCR BIO-RAD dengan

predenaturasi pada suhu 94 °C selama 5 menit,

mesin program
denaturasi pada suhu 94 °C selama 1 menit, annealing
pada suhu 55/60 °C (tergantung primer) selama 1
menit, extension pada suhu 72 °C selama 1 menit,
dan pasca pemanjangan primer pada suhu 72 °C
selama 10 menit. Amplifikasi PCR dipisahkan
pada gel agarose 2% atau poliakrilamid 8% dan
pewarnaan dilakukan dengan metode silver
staining dan ethidium bromida. Gel divisualisasi

dengan chemidoc uv-illluminator Biorad.
HASIL

Analisis molekuler gen ketahanan Xa

Analisis molekuler pada 16 individu F1
Code x Angke berhasil mendeteksi 14 individu
heterozigot gen xa5, sedangkan individu F1-10
dan F1-12 tidak memiliki gen tersebut (Gambar
2A dan 2B). Empat belas individu yang sama
terdeteksi heterozigot gen Xa7, homozigot gen Xa7
pada individu F1-10 dan F1-12 (Gambar 2C).
Identifikasi dari 22 individu F1 Ciherang x
IRBB21 terdeteksi 21 individu heterozigot gen
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Xa21 dan individu F1-1 tidak memiliki alel Ciherang
(Gambar 2D). Identifikasi dari 26 individu F1 Inpari
13 x IRBB21 terdeteksi 25 individu F1 heterozigot
gen Xa21 kecuali individu F1-19 yang memiliki alel
Inpari 13 (Gambar 2E). Individu tanaman F1 yang
homozigot diberi tanda dan tidak digunakan dalam
kegiatan selanjutnya.

Analisis molekuler pada 307 individu DCF1
Ciherang telah didapatkan 11 individu heterozigot
dengan alel-alel dari tiga gen ketahanan (xa5, Xa7,
dan Xa2l) (Tabel 2) dan 8 individu dengan
penambahan gen Xa4 sebagai gen ketahanan
background. Nomor 71 dan 303 teridentifikasi
dalam kondisi homozigot IR64 sedangkan enam
nomor lainnya dalam kondisi heterozigot
(Gambar 3). Analisis molekuler pada 374
individu DCF1 Inpari 13 telah didapatkan 16
individu heterozigot dengan alel-alel dari tiga gen
ketahanan tersebut (Tabel 2) dan 13 individu
dengan penambahan gen Xa4 sebagai gen
ketahanan background. Nomor 13, 288 dan 342
teridentifikasi dalam kondisi homozigot IR64
sedangkan sepuluh nomor lainnya dalam kondisi

heterozigot (Gambar 4).
Evaluasi Karakter Komponen Hasil

Karakter komponen hasil populasi F1 Code
x Angke berbeda nyata dengan kedua tetua pada
karakter jumlah malai akan tetapi panjang malai

dan bobot gabah hampa populasi F1 berada di

Gambar 2. Hasil amplifikasi PCR pada individu F1 Code
x Angke menggunakan primer (A) RM601, (B)
RM611, (C) RM20589, (D) individu F1 Ciherang x
IRRB21 dengan primer pTA248 dan (E) F1
Inparil3 x IRBB21 dengan primer pTA248 setelah
dielektroforesis pada gel poliakrilamid 8% (A, B,
dan C) dan Agarose 2% (D dan E).

Gambar 3. Hasil amplifikasi tanaman DCF1 Ciherang
terpilih  dengan menggunakan primer pTA248
(Xa21), primer 10603+T10Dw (xa5), primer
RM20582 (Xa7) dan primer MP1+MP2 (Xa4)
setelah dielektroforesis pada gel agarose 2% dan gel
poliakrilamid 8%.

Tabel 2. Rekapitulasi keberadaan gen ketahanan (Xa) pada populasi DCF1 Ciherang dan DCF1. inpari 13

Jumlah individu

Jumlah Individu

Gen DCF1 Ciherang keberadaan gen (%) DCF1 Inpari 13 Keberadaan gen (%)
xa5 143 46.58 176 47.06

Xa7 125 40.72 179 47.86

Xa2l 68 22.15 93 24.87
xa5+Xa7 58 18.89 89 23.8
xa5+Xa2l 31 10.1 39 10.43
Xa7+Xa2l 31 10.1 43 11.5
xa5+Xa7+Xa2l 11 3.58 16 4.28
xa5+Xa7+Xa21+Xa4 8 2.6 13 3.47

Total Individu 307 374
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Gambar 4. Hasil amplifikasi tanaman DCF1 Inpari
13 terpilih dengan menggunakan primer
pTA248 (Xa21), primer 10603+T10Dw (xa5),
primer RM20582  (Xa7) dan  primer
MP1+MP2 (Xa4) setelah dielektroforesis pada
gel agarose 2% dan gel poliakrilamid 8%.

antara kedua tetuanya, dan tinggi tanaman, bobot
gabah isi dan bobot 100 butir populasi F1 tidak
berbeda nyata dari kedua tetuanya. Karakter
komponen hasil pada populasi F1 Ciherang x
IRBB21 dengan kedua tetua menunjukkan hasil
yang tidak berbeda nyata yaitu untuk karakter
tinggi tanaman, jumlah malai, bobot gabah isi

dan bobot 100 butir namun berbeda nyata

dengan tetua Ciherang pada karakter panjang
malai dan bobot gabah hampa. Pada populasi F1
13 x IRBB21

menunjukkan hasil yang tidak berbeda nyata

Inpari dengan kedua tetua
untuk karakter tinggi tanaman, jumlah malai,
bobot 100 butir, bobot gabah isi, dan bobot
gabah hampa namun berbeda nyata dengan tetua
Inpari 13 pada karakter panjang malai (Tabel 3).
Populasi DCF1 Ciherang tidak berbeda
nyata dengan tetua Ciherang pada karakter tinggi
tanaman, panjang malai, jumlah malai, bobot
gabah isi dan bobot 100 butir namun berbeda
nyata pada peubah bobot gabah hampa (Tabel 4)
sedangkan pada galur DCF1 Inpari 13 tidak
berbeda nyata dengan tetua Inpari 13 pada semua

karakter (Tabel 5).
PEMBAHASAN

Analisis molekuler gen ketahanan Xa
Pemuliaan kultivar tahan yang membawa
gen resisten (R) telah menjadi pendekatan yang
paling efektif untuk mengendalikan penyakit
hawar daun bakteri. Pada penelitian ini telah

berhasil dilakukan seleksi alel pada gen xa5, Xa7,

Tabel 3. Karakter agronomi dan komponen hasil tanaman tetua dan populasi F1.

Keterangan: Angka rerata pada setiap kolom yang ditandai dengan huruf yang sama tidak berbeda nyata pada taraf uji 5% (uji jarak berganda

Duncan)
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Xa21 dan gen ketahanan background (Xa4) pada
galur F1 Code x Angke, F1 Ciherang x IRBB21,
F1 Inpari 13 x IRBB21, DCF1 Ciherang dan
DCF1 Inpari 13.

Populasi F1 Code x Angke yang tidak memiliki
alel gen ketahanan xa5 namun memiliki gen Xa7
diduga menyerbuk sendiri (selfing). Dugaan
penyerbukan sendiri ini juga terjadi pada populasi
FI Ciherang x IRBB21 dan populasi F1 Inpari 13
x IRBB21 schingga tidak memiliki gen ketahanan
Xa2]. Hal ini menyebabkan individu tanaman F1
yang diharapkan heterozigot menjadi homozigot
atau sama seperti tetua betina. Hal ini sesuai
dengan pernyataan Poehlman (1983) vyang
menyatakan bahwa selama proses penyerbukan
sendiri, banyak gen-gen resesif yang tidak
diinginkan menjadi homozigot dan menampakkan
fenotipenya.

Pada populasi DCF1 dengan alel-alel dari
tiga gen ketahanan dan satu gen ketahanan

background telah didapatkan 8 individu (2,6%)

DCEF1 Ciherang dan 13 individu (3,5%) DCF1
Inpari 13. Menurut Ye & Smith (2008) beberapa
hal yang mempengaruhi piramida gen yaitu: 1)
karakteristik gen/sifat target, 2) karakeeristik reproduksi,
3) kemampuan pemulia untuk menentukan genotipe
terpilih, dan 4) biaya operasional yaitu lebih banyak
melakukan persilangan pada satu generasi jika biaya
genotyping lebih murah dan memungkinkan dengan
jumlah populasi yang besar atau satu persilangan untuk
satu generasi jika biaya genotyping mahal dan jumlah
populasi yang sedikit.

Efek menggabungkan gen dominan dan gen
resesif akan menjadi sulit karena ada efek
sembunyi (masking effect) dari gen dominan
terhadap gen resesif dan seleksi pada gen dengan
reaksi yang mirip pada dua ras Xoo atau lebih.
Gen resesif xa5 dan xal3 sulit untuk dideteksi
melalui pemuliaan konvensional terkait dengan
adanya gen dominan Xa2l. Gen Xa2l yang
dominan dan memiliki ketahanan terhadap

sejumlah besar ras Xoo menyebabkan sulitnya

Tabel 4. Karakter agronomi dan komponen hasil tanaman tetua dan DCF1 Ciherang.

Varietas/Galur Tinggi Panjang malai Jumlah malai Bobot 100 Bobot gabah  Bobot gabah

tanaman (cm) (cm) butir (gram) isi (gram) hampa
Code 92,80 b 24,93 ab 0.00 2,63 b 26,62 ab 0,81 a
Angke 99,97 b 28,98b 13a 2,58b 37,36 ¢ 0,81a
Ciherang 94,23 b 23,40 a 0.46 2,58 b 25,51 ab 0,78 a
IRBB21 82,43 a 25,51ab 0.46 2,32a 24,05 a 1,24 a
DCF1 Ciherang 92,83 b 24,10 ab 14 a 2,71b 34,49 bc 2,34 b

Keterangan: Angka rerata pada setiap kolom yang ditandai dengan huruf yang sama tidak berbeda nyata pada taraf uji 5% (uji jarak berganda

Duncan)

Tabel 5. Karakter agronomi dan komponen hasil tanaman tetua dan DCF1 Inpari 13.

Tanaman Tinggi Panjang  Jumlah malai Bobot 100 Bobot gabah Bobot gabah
tanaman (cm) malai (cm) (cm) butir (gram)  isi (gram) hampa (gram)
Code 92,80 b 24,93 a 0.00 2,63 b 26,62 ab 0,81a
Angke 99,97 b 28,98 a 13a 2,58b 37,36 bc 0,81a
Inparil3 98,43 b 25,36 a 0.00 2,61b 31,39 abc 1,04 a
IRBB21 82,43 a 25,51 a 0.46 2,32 a 24,05 a 1,24 a
DCF1 Inparil3 92,83 b 2599 a 0.00 2,53 b 39,92 ¢ 091 a

Keterangan: Angka rerata pada setiap kolom yang ditandai dengan huruf yang sama tidak berbeda nyata pada taraf uji 5% (uji jarak berganda

Duncan)
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membedakan tanaman yang hanya memiliki gen
tunggal Xa2l dengan tanaman yang memiliki Xa21
dan gen Xa lainnya. Oleh karena itu, penggunaan
marka molekuler yang berpautan dekat pada gen
resesif akan
membantu identifikasi dan seleksi tanaman dengan
beberapa gen (Hajjar & Hodgkin 2007; Ye & Smith
2008; Shanti et al. 2010b; Rajpurohit et al. 2011;
Suh et al. 2013).

Pada penelitian ini, pengujian ketahanan

ketahanan dominan dan sangat

terhadap penyakit HDB pada generasi awal belum
dilakukan. Hal ini dimaksudkan untuk memaksimalkan
transfer gen Xa pada padi Ciherang dan Inpari 13
schingga mengandung alel-alel dari tiga gen
ketahanan yang bersifat piramida. Evaluasi
ketahanan terhadap penyakic HDB baru akan
dilakukan pada generasi selanjutnya yaitu pada

generasi silang balik (backcross).

Evaluasi Karakter Komponen Hasil

Karakter agronomi dan komponen hasil
menunjukkan perbedaan produktivitas antara
populasi F1 dan DCF1 dengan tetuanya berdasarkan
penampilan fisik (keragaan). Reny et al. (2009)
menyatakan bahwa untuk mencapai tujuan seleksi
harus diketahui antar karakter agronomi dan
komponen hasil, sechingga seleksi terhadap satu
karakter atau lebih dapat dilakukan.

Berdasarkan indeks panen pada populasi F1
memiliki panjang malai, jumlah malai, bobot
gabah isi, dan bobot gabah hampa dengan
produktivitas lebih tinggi atau perpaduan antara
kedua tetuanya. Peningkatan ini bisa disebabkan
oleh efek heterosis di lokus yang lain (di luar
daerah gen Xa). Menurut Taringan & Wiryanta
(2003), efek heterosis dapat menghasilkan hibrida
dari penggabungan sinergi dua tanaman induk
yang memiliki sifat dan penampilan yang lebih
baik dibandingkan dengan kedua induknya
namun biasanya efek heterosis ini terjadi pada
individu F, pada padi hibrida (Vaithiyalingan &
Nadarajan 2010).

Pada populasi DCF1 Ciherang dan Inpari

13, karakter panjang malai dan jumlah malai
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tidak berbeda nyata dengan tetua Ciherang dan
Inpari 13. Demikian juga pada karakter tinggi
tanaman, bobot gabah isi dan bobot 100 butir
tidak berbeda nyata dengan tetua Ciherang dan
Inpari 13 namun berbeda nyata dengan tetua
IRBB21 dimana populasi DCF1 Ciherang dan
Inpari 13 memberikan nilai lebih  tinggi
dibandingkan tetua IRBB21. Sebaliknya pada
karakter bobot gabah hampa berbeda nyata antara
populasi DCF1 Ciherang dengan semua tetua
namun pada populasi DCF1 Inpari 13 tidak
berbeda nyata dengan semua tetua. Karakter
gabah hampa ini diduga berasal dari IRBB21 dari
garis tetua Oryza longistaminata, yang merupakan
spesies liar dari Afrika. Salah satu karakter
O.longistaminata adalah semi-sterility dan self
incompatibility (Oka & Morishima 1967; Nayar
2014). Fenomena ini terjadi pada padi progeni
Ciherang namun tidak pada progeni Inpari 13.
Hal ini
background genetik padi Ciherang yaitu IR64
sedangkan padi Inpari 13 yaitu OM1490 hasil
introduksi dari Vietnam (Du & Loan 2007).

Penelitian ini mengindikasikan bahwa hasil

dimungkinkan karena perbedaan

persilangan ini masih perlu diseleksi pada generasi
lebih lanjut terkait karakter jumlah malai dan
bobot gabah hampa. Diasumsikan karakter bobot
gabah hampa yang diperoleh dari IRBB21
merupakan linkage drag dan berdampak negatif
pada populasi F1 dan DCF1 Ciherang dan
populasi F1 Inpari 13 namun pada populasi
DCF1 Inpari 13 segmen tersebut telah tereliminasi.
Ye & Smith (2008) menyebutkan jika gen target
berpautan dengan gen yang memiliki efek negatif,
gen yang tidak diharapkan ini akan ditransfer
bersama-sama dengan target gen pada tanaman
akan  menghasilkan

penerima berkurangnya

keragaan atau telah terjadi linkage drag.
KESIMPULAN

Piramida gen ketahanan pada generasi awal
progeni padi Ciherang dan Inpari 13 yang
memiliki alel-alel dari tiga gen ketahanan (Xa7,
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xa5, dan Xa2l) dan
background (Xa4) telah didapatkan masing-
masing 2,6% pada individu DCF1 Ciherang dan
3,5% DCF1 Inpari 13. Pada karakter komponen
hasil populasi DCF1 Inpari 13 tidak berbeda
nyata dengan tetua Inpari 13 pada karakter yang

satu gen ketahanan

diamati dan populasi DCF1 Ciherang berbeda
nyata dengan tetua Ciherang pada peubah bobot
gabah hampa ssehingga diperlukan seleksi terkait

karakter tersebut pada generasi lebih lanjut.
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