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ABSTRACT  
The locus that regulates total spikelet number (qTSN4) and days to heading (qDTH8) is expected to increase rice yields. Both 
of these loci are used to increase the yield of Code varieties through the marker-assisted backcrossing method. This 
study aimed to evaluate the yield of Code-qTSN4 and Code-qDTH8 lines at two location and to analyze  
existence of target gene locus associated with qTSN4, qDTH8, and Xa7. This research was conducted in March 
to July 2017. The study was divided into two parts: (i) field analyses at the Kuningan field station (upland-
irrigated) and Sukamandi field station (lowland-irrigated), and (ii) molecular tests at the Molecular Biology 
Laboratory, ICABIOGRAD, Bogor. The material used were 27 crossing lines of Code-qTSN4 and Code-qDTH8  
(BC1, BC2, BC3), 5 comparative varieties, and molecular markers  that were linked to the loci of genes of qTSN4, qDTH8, and 
Xa7. The results showed different altitude positions affected the agronomic performance of the lines. At 
Kuningan location, Code-qTSN4 and Code-qDTH8 lines showed number of grain total (empty and filled) per 
panicle was 110.84−165.98 grains, while Code 153.51 grains. While at Sukamandi, the number of grains per 
panicle obtained by the lines was higher, that is 157.27-227.9 grains and 186.56 grains for Code. The highest 
number of total grains was achieved by line B6-2 (Code-qTSN4) (8.12%) for Kuningan, while at Sukamandi 
the highest was in line B22-1 (Code-qTSN4) (22.16%). The effect of the qTSN4 gene locus has been shown to 
increase the number of grains per panicle. The heading date of Code-qDTH8 lines at two locations was 4−6 
days faster than Code. The yield potencial of lines at Kuningan and Sukamandi were 4.43−6.88 t/ha and 3.71−5.89 t / ha, 
while for Code 6.24 t/ha and 4.83 t/ha, respectively. The highest potential yield of Code-qTSN4 lines was B6-2 with an 
increase of 20.5%, while Code-qDTH8 lines was obtained on E13-1 with an increase 10.26%. Based on 
molecular analysis, all test lines already have the qTSN4 or qDTH8 gene locus, and all test lines also have the 
Xa7 gene locus. 
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ABSTRAK 
Lokus yang mengatur jumlah spikelet total (qTSN4) dan umur berbunga (qDTH8) ditengarai dapat meningkatkan 
produktivitas padi. Kedua lokus ini dimanfaatkan untuk meningkatan hasil varietas Code melalui metode 
marker-assisted backcrossing. Penelitian ini bertujuan untuk mengevaluasi daya hasil galur-galur turunan Code
-qTSN4 dan Code-qDTH8 dari dua lokasi dan mengkonfirmasi secara molekuler keberadaan lokus gen 
target  terkait qTSN4, qDTH8, dan Xa7. Penelitian ini dilaksanakan pada bulan Maret sampai dengan Juli 2017. 
Penelitian ini terbagi ke dalam dua kegiatan, yaitu (i) uji lapang di KP Kuningan (dataran tinggi) dan KP 
Sukamandi (dataran rendah), dan (ii) uji molekuler di Laboratorium Biologi Molekuler, BB Biogen, Bogor. 
Materi genetik yang digunakan terdiri dari 27 galur hasil persilangan (BC1, BC2, BC3), 5 varietas pembanding, 
dan marka molekuler yang terpaut dengan lokus gen qTSN4, qDTH8, dan Xa7.   Hasil percobaan menunjukkan 
bahwa ketinggian tempat pengujian yang berbeda  mempengaruhi keragaan agronomis galur. Di lokasi 
Kuningan, galur Code-qTSN4 dan Code-qDTH8 menunjukkan jumlah gabah total (hampa dan isi) per malai 
110,84−165,98 butir dan Code sebanyak 153,51 butir. Sementara di Sukamandi, jumlah gabah per malai yang 
diperoleh galur uji lebih tinggi, yaitu 157,27−227,9 butir, dan 186,56 butir untuk Code. Jumlah gabah total 
tertinggi dicapai oleh galur B6-2 (Code-qTSN4) (8,12%) untuk di Kuningan, sementara di Sukamandi tertinggi 
pada galur B22-1 (Code-qTSN4) (22,16%). Efek lokus gen qTSN4 lebih terbukti dapat meningkatkan jumlah 
gabah per malai. Umur berbunga galur-galur Code-qDTH8 pada ke dua lokasi lebih cepat 4−6 hari dibanding 
Code. Potensi hasil galur-galur di Kuningan dan Sukamandi masing-masing berkisar 4,43−6,88 t/ha dan 
3,71−5,89 t/ha dan untuk Code 6,24 t/ha dan 4,83 t/ha. Potensi hasil tertinggi galur Code-qTSN4 adalah  B6-2 
dengan peningkatan 20,5%, sedangkan galur  Code-qDTH8  adalah  E13-1 dengan peningkatan  10,26%. 
Berdasarkan analisis molekuler, seluruh galur uji telah memiliki lokus gen qTSN4 atau qDTH8, dan semua 
galur uji juga telah memiliki lokus gen Xa7.  
 
Kata Kunci: Padi, Code, qTSN4, qDTH8, Xa7, uji daya hasil 
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PENDAHULUAN 

 

Padi atau beras merupakan makanan pokok 

lebih dari 50% penduduk dunia. (Alexandratos 

& Bruinsma 2012), dan tercatat sebanyak 114 

negara menanam padi (Mohanty et al. 2013). 

Berdasarkan catatan tahun 2019, sebanyak 82 

negara yang tersebar di seluruh benua menghasilkan 

beras sebanyak 496.081.000 ton, di mana di 

benua Asia sendiri menghasilkan 452.011.000 

ton atau sekitar 91,12%. Indonesia sendiri 

menyumbang sekitar 36.500.000 ton (8,08% 

tingkat Asia dan 7,36% tingkat dunia) (http://

www.worldagriculturalproduction.com/crops/

rice.aspx). 

Menurut Yoshida (1981), potensi hasil padi 

sawah secara teoritis dapat mencapai 15,9 t/ha 

dihitung dari jumlah total radiasi matahari selama 

musim tanam. Beberapa varietas padi sawah yang 

dilepas akhir-akhir ini sebetulnya sudah memiliki 

potensi hasil di atas 10 t/ha, seperti Inpari 42 Agritan 

GSR, Mustaban Agritan, Siliwangi Agritan, Padjajaran 

Agritan, dan Cakrabuana Agritan (Wahab et al. 2018). 

Namun demikian, meskipun berbagai modifikasi 

metode budi daya telah dilakukan ternyata hasil 

gabah yang diperoleh di tingkat petani tidak 

pernah melebihi potensi sesuai deskripsi atau 

potensi yang diperkirakan Yoshida (1981) tersebut. 

Oleh karena itu, modifikasi secara genetik masih perlu 

dilakukan untuk merubah arsitektur padi agar 

memperoleh hasil gabah yang maksimal sehingga 

peningkatan hasil padi per satuan luas dapat 

diperoleh (Bai et al. 2012). 

Berbagai upaya merubah arsitektur tanaman padi 

telah dilakukan dalam upaya meningkatkan hasil per 

satuan luas. Peng et al. (2008) menyebutkan 

padi tipe ideal sebaiknya memiliki kapasitas 

anakan sedikit, anakan tidak produktif jumlahnya 

sedikit; 200−250 butir per malai; tinggi 90−100 cm; 

batang tebal dan kokoh; daun tebal, berwarna 

hijau gelap, dan tegak, sistem akar yang kuat, 

durasi tumbuh 100−130 hari, dan indeks panen yang 

meningkat. Yang & Hwa (2008) menyebutkan 

peningkatan hasil padi dapat dilakukan dengan 

perbaikan anakan padi, tinggi tanaman, dan 

pertumbuhan daun saja. 

Salah satu hal yang menjadi perhatian 

International Rice Research Institute (IRRI) di dalam 

upaya meningkatkan hasil ialah terkait lokus yang 

bertanggung jawab untuk meningkatkan jumlah 

spikelet (kumpulan bunga) padi, yakni lokus 

total spikelet number (qTSN4) yang terletak di 

kromosom 4 (Fujita et al. 2009, 2010,  

2012).  Peningkatan spikelet  akan meningkatkan 

jumlah butir per malai, jumlah dan bobot gabah 

per rumpun serta implikasinya pada hasil padi 

per hektar. Peningkatan hasil akibat lokus qTSN4 ini 

dapat mencapai lebih 10% ketika lokus ini 

diintrogresikan ke dalam padi IR64 (Fujita et al. 

2012). Selain lokus qTSN4, IRRI juga tertarik 

menggunakan lokus yang terkait dengan 

heading date untuk meningkatkan hasil padi. 

Lokus yang telah diintrogresikan ke dalam padi 

IR64 adalah lokus days to heading di kromosom 8 

(qDTH8). Lokus ini diketahui mempercepat waktu 

berbunga sekaligus memendekkan tinggi tanaman 

dan meningkatkan potensi hasil secara bersamaan 

(Wei et al. 2010). Galur-galur padi dengan 

background IR64 yang masing-masing mengandung 

lokus qTSN4 (IR64-Nils-qTSN4 [= YP9]) atau 

qDTH8 (IR64-Nils-qDTH8 [= YP1]) dari IRRI 

inilah yang kemudian diberikan ke Balai Besar 

Penelitian dan Pengembangan Bioteknologi 

Pertanian untuk diintrogresikan ke dalam padi 

varietas Code. Code dipilih karena memiliki 

gen ketahanan terhadap penyakit hawar daun 

bakteri (gen Xa4 + Xa7) (Suryadi et al. 2016), 

salah satu gen ketahanan penting di Indonesia. 

Upaya ini dilakukan untuk meningkatkan potensi 

hasil Code melalui metode marker-assisted 

backcrossing (MABc) (Tasliah et al. 2015). 

Metode MABc terbukti mampu membantu 

pemulia padi untuk  menghasilkan galur-galur 

yang mengandung lokus-lokus menguntungkan 

(Hasan et al. 2015). Lokus yang diintrogresikan 

ke dalam tanaman padi dapat berupa lokus 

tunggal (Moniruzzaman et al. 2012; Priyadarshi 

et al. 2018; Kang et al. 2019), atau piramiding 

gen, dua gen atau banyak gen (Ruengphayak et 

al. 2015; Das et al. 2017). Introgresi lokus qTSN4 dan 

qDTH8 ke dalam varietas Code melalui metode 

MABc telah menghasilkan galur-galur yang 

telah diuji di lapang (Tasliah et al. 2019).  Hasil 

seleksi lapang tersebut kemudian diperkecil 

jumlah galurnya dan ditanam kembali di lapang 

untuk mengevaluasi stabilitas hasil yang 

diperoleh. Evaluasi daya hasil meliputi uji daya 

hasil pendahuluan, uji daya hasil lanjutan, dan 

uji multilokasi sebelum galur terpilih dilepas 

menjadi varietas unggul baru. Oleh karena itu, 

http://www.worldagriculturalproduction.com/crops/rice.aspx
http://www.worldagriculturalproduction.com/crops/rice.aspx
http://www.worldagriculturalproduction.com/crops/rice.aspx
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ini bertujuan untuk mengevaluasi daya hasil 

galur-galur turunan Code-qTSN4 dan Code-

qDTH8 dari dua lokasi dan mengkonfirmasi 

secara molekuler keberadaan lokus gen target  terkait 

qTSN4, qDTH8, dan Xa7. 

 

BAHAN DAN CARA KERJA 

 

Penelitian ini dilakukan pada musim tanam 

pertama pada bulan Maret-Juli 2017. Kegiatan 

ini merupakan lanjutan kegiatan yang telah 

dilakukan pada tahun 2016 (Tasliah et al. 2019), 

di mana galur-galur yang digunakan pada tahun 2017 

merupakan galur yang sama, tetapi dengan 

jumlah galur yang lebih sedikit. Galur terpilih 

dari pertanaman tahun 2016 tersebut diperbanyak di 

rumah kaca terlebih dahulu baru digunakan di 

dalam penelitian ini. Penelitian ini terbagi ke 

dalam dua bagian, yakni (i) uji lapang yang 

dilakukan Kebun Percobaan (KP) Kuningan 

(Kabupaten Kuningan) dan KP Sukamandi 

(Kabupaten Karawang), di bawah Balai Besar 

Penelitian Padi (BB Padi), Provinsi Jawa Barat, 

dan (ii) uji molekuler dengan menggunakan 

materi tanaman di lapang yang dilakukan di 

Laboratorium Biologi Molekuler, Balai Besar 

Penelitian dan Pengembangan Bioteknologi dan 

Sumber Daya Genetik Pertanian (BB Biogen), 

Bogor, Provinsi Jawa Barat. KP Kuningan 

memiliki ketinggian 768 m dpl (dataran tinggi), 

sedangkan KP Sukamandi terletak pada ketinggian 15 

m dpl (dataran rendah).  

Materi yang digunakan adalah 27 galur 

hasil persilangan dan 5 varietas pembanding (Tabel 1) . 

Dari 27 galur hasil persilangan 24 galur merupakan 

populasi hasil persilangan Code dengan IR64-

Nils-qTSN4 (= YP9), sedangkan 3 galur merupakan 

populasi hasil persilangan Code dengan IR64-

Nils-qDTH8 (= YP1). Sementara, varietas 

pembanding adalah Ciherang dan Inpari 32. 

Code memiliki keunggulan, yakni memiliki gen 

Xa7 yang memiliki ketahanan terhadap penyakit 

hawar daun. Primer yang digunakan untuk 

mendeteksi keberadaan lokus qTSN4, qDTH8, 

dan Xa7 disajikan pada Tabel 2. 

Rancangan percobaan pada masing-masing 

lokasi adalah Acak Kelompok (RAK) dengan 3 

ulangan. Masing-masing galur untuk setiap 

persilangan ditanam dalam plot berukuran 4 m × 

5 m. Penanaman dilakukan dengan membibitkan 

galur-galur tersebut selama 3 minggu, kemudian 

dipindah tanam pada plot yang telah disediakan. 

Jarak tanam yang digunakan adalah 25 cm × 25 

cm, jarak antarplot 50 cm. Pemeliharaan tanaman 

(pemupukan, penyiangan, penyemprotan hama 

penyakit) mengikuti standar setempat. Pengamatan 

yang dilakukan meliputi: umur berbunga (50%), 

tinggi tanaman, jumlah anakan total dan produktif, 

No Galur/varietas Keterangan

1 T1 (Code) Tetua pemulih & 

pembanding

2 T2 (Ciherang) Tetua  pembanding

3 T3 (IR64-Nils-

qTSN4  [= YP9]) 

Tetua  donor

4 T4 (IR64-Nils-

qDTH8  [= YP1])

Tetua  donor

5 T5 (Inpari 32) Tetua  pembanding

6 A1-5 BC1F7 Code × qTSN4

7 A2-1 BC1F7 Code × qTSN4

8 A3-4 BC1F7 Code × qTSN4

9 A5-3 BC1F7 Code × qTSN4

10 A5-5 BC1F7 Code × qTSN4

11 A6-2 BC1F7 Code × qTSN4

12 A7-4 BC1F7 Code × qTSN4

13 A8-5 BC1F7 Code × qTSN4

14 A10-1 BC1F7 Code × qTSN4

15 A16-5 BC1F7 Code × qTSN4

16 B6-2 BC2F6 Code × qTSN4

17 B6-4 BC2F6 Code × qTSN4

18 B11-1 BC2F6 Code × qTSN4

19 B11-4 BC2F6 Code × qTSN4

20 B12-2 BC2F6 Code × qTSN4

21 B14-5 BC2F6 Code × qTSN4

22 B15-2 BC2F6 Code × qTSN4

23 B17-2 BC2F6 Code × qTSN4

24 B20-2 BC2F6 Code × qTSN4

25 B22-1 BC2F6 Code × qTSN4

26 B23-3 BC2F6 Code × qTSN4

27 B24-4 BC2F6 Code × qTSN4

28 B24-5 BC2F6 Code × qTSN4

29 B26-3 BC2F6 Code × qTSN4

30 C34 BC3F5 Code × qTSN4

31 E13-1 BC1F7 Code × qDTH8

32 G64 BC3F5 Code × qDTH8

33 G142 BC3F5 Code × qDTH8

Tabel 1. Galur/varietas yang digunakan pada kegiatan Uji 
Daya Hasil Lanjutan (UDHL). 
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bobot ubinan (2,5 m × 2,5 m) dan komponen 

hasil (panjang malai, jumlah gabah isi/hampa, 

bobot gabah isi/rumpun). Data dianalisis meng-

gunakan program SAS V.9, untuk masing-

masing lokasi dan gabungan pada dua lokasi, di 

mana galur dan lokasi dianggap sebagai 

faktorial. Uji lanjut dilakukan menggunakan 

Duncan’s Multiple Range Test pada taraf 5%. 

Galur-galur yang ditanam dianalisis DNA nya 

untuk melihat introgresi daerah QTL untuk 

lokus qTSN4, qDTH8, dan Xa7. Daun diambil 

dari 10 rumpun tanaman per plot yang berumur 

sekitar tiga minggu setelah pindah tanam di 

lapang dan DNAnya diisolasi secara miniprep 

dengan mengacu pada metode Dellaporta yang 

dimodifikasi (Dellaporta et al. 1983). Reaksi 

PCR menggunakan 20 µl volume yang mengandung 

1 × bufer PCR (10 mM Tris-HCl [pH 8,3], 50 

mM KCl, 1,5 mM MgCl2, 0,01% gelatin), 100 

µM dNTPs (dATP, dCTP, dGTP, dTTP), 0,5 

µM primer (F dan R), 50 ng DNA, dan 1 unit 

Taq DNA polimerase. 

Program PCR yang digunakan dalam 

penelitian ini adalah 5 menit pada suhu 94°C untuk 

denaturasi permulaan, selanjutnya dilakukan 35 

siklus yang terdiri dari: 60 detik pada suhu 94°

C untuk denaturasi, 60 detik pada suhu 55°C 

untuk penempelan primer, dan 2 menit pada 

suhu 72°C untuk perpanjangan primer. Perpanjangan 

primer terakhir selama 7 menit pada suhu 72°C. 

Hasil PCR kemudian dipisahkan menggunakan 

gel poliakrilamid 8%. Pewarnaan DNA dilakukan 

dengan ethidium bromida. Untuk lokus qTSN4, 

pita yang diperoleh galur-galur uji apabila sejajar 

dengan pita tetua  IR64-Nils-qTSN4 (= YP9) 

dianggap memiliki lokus qTSN4. Untuk lokus 

qDTH8, pita yang diperoleh galur-galur uji 

apabila sejajar dengan pita tetua IR64-Nils-qDTH8 [= 
YP1]) dianggap memiliki gen qDTH8. Pita-pita 

yang sejajar dengan pita Code dianggap memiliki gen 

ketahanan Xa7. 

 

HASIL 

 

Uji Lapang 

Posisi ketinggian yang berbeda antara KP 

Kuningan dan KP Sukamandi ini dapat mem-

pengaruhi keragaan agronomis galur/varietas 

yang diuji akibat perbedaan suhu, sinar matahari, curah 

hujan, struktur tanah, dan kesuburan. Tanaman padi 

pada umumnya akan mengalami pelambatan 

pertumbuhan pada kondisi suhu yang lebih 

rendah dibanding dengan kondisi suhu tinggi .  

Berdasarkan hasil analisis varian pada dua 

lokasi (Tabel 3)  beberapa karakter menunjukkan 

perbedaan  nyata antar galur yaitu:  tinggi tanaman, 

umur berbunga, panjang malai, jumlah gabah 

hampa per malai, jumlah gabah per malai, 

persentase gabah isi per malai,  dan bobot gabah isi per 

rumpun. Jumlah anakan produktif berbeda nyata 

pada lokasi Kuningan, sedangkan jumlah gabah 

isi per malai berbeda nyata pada lokasi 

Sukamandi. Potensi hasil tidak berbeda nyata 

antargalur genotipe pada dua lokasi percobaan. 

Koefisien keragaman pada kedua lokasi 

percobaan untuk semua peubah juga menunjukkan 

kurang dari 20%, kecuali peubah jumlah gabah 

hampa per malai yakni sekitar 23,606% 

(Kuningan) dan 26,604% (Sukamandi). Pada 

analisis gabungan terlihat lokasi menunjukkan 

hasil beda nyata untuk seluruh peubah yang 

diamati, sedangkan varietas/galur juga berbeda 

Marka Krom Lokus Sekuen Referensi

F-TAGCTTCGGTTCTTGATCGTTGG

R-AAACAGATTGCTCACCACCTTGG

F-AAGTACTCTCCCGTTTCAAA

R-CCTCCCATAAAAATCTTGTC

F-ATCTCCCTCCCTCTCCTCAC

R-TCCACACCTTCACAGTTGAC

F-ATTAATACCGCTACCACGCG 

R-TCCTCCTCCACCTCAATCAC

F-AGAGCGTCGTCCTTCACCATCC 

R-GGCCAATACGACGATACATTACACG

RM17483 4 qTSN4 Fujita et al.  (2012)

RM6909 4 qTSN4 Fujita et al.  (2012)

RM20582 6 Xa7 Chen et al.  (2008) 

RM5556 8 qDTH8 Fujita et al.  (2010)

RM6838 8 qDTH8 Fujita et al.  (2018)

Tabel 2. Marka molekuler yang digunakan dalam kegiatan seleksi lokus target. 
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nyata untuk seluruh peubah, kecuali peubah 

bobot gabah isi/rumpun dan potensi hasil. Hasil 

sebaliknya diperoleh pada interaksi varietas/

galur dengan lokasi, yakni seluruh peubah tidak 

beda nyata, kecuali tinggi tanaman. Hal ini 

menunjukkan varietas/galur tingginya berbeda 

ketika ditanam di dua lokasi tersebut, namun 

varietas/galur tersebut untuk peubah yang lain 

tidak ada perbedaan secara statistik. 

Hasil analisis uji lanjut Duncan pada taraf 

5% ditampilkan dalamTabel 4. Galur-galur yang 

ditanam di Sukamandi memiliki umur berbunga 

lebih genjah dibandingkan dengan Kuningan. 

Dibandingkan Kuningan, banyak galur hasil 

persilangan yang ditanam di Sukamandi menunjukkan 

laju pembungaan lebih cepat 26 hari, termasuk 

pula tetua-tetua yang digunakan juga memiliki 

perbedaan yang jauh. Dari 27 galur yang diuji 

(Code-qTSN4 dan Code-qDTH8) pada lokasi 

Sukamandi sebanyak 26 galur (96,296%)  memiliki 

umur berbunga lebih cepat dibanding varietas 

Code, sedangkan pada lokasi Kuningan 10 galur 

(35,71%) lebih cepat berbunga dibanding Code 

sebagai varietas pemulih sekaligus sebagai 

pembanding. 

Jumlah anakan produktif dari lokasi uji 

Sukamandi nampak lebih banyak pada sejumlah 

galur dibandingkan varietas Code, yaitu A2-1. 

A5-5, A6-2, B11-4, B15-2, B20-2, C34, E13-1 

(galur Code-qTSN4) dan G64 dan G142 (galur 

Code-qDTH8). Jumlah anakan produktif tertinggi 

diperolah pada galur E-13-1, baik pada lokasi 

Kuningan maupun Sukamandi, masing-masing 

24,33 dan 22,30, sehingga berpotensi memiliki 

hasil tinggi. 

Jumlah gabah total per malai lebih banyak 

diperoleh pada lokasi Sukamandi dibanding 

Kuningan, yakni sebesar 157,27−227,96  sementara 

tetua Code hanya 186,56. Galur yang melebihi 

tetua Code dengan nilai tertinggi pada galur 

B22-1 (227,96) (Code-qTSN4), dicapai pada 

lokasi Sukamandi, sedangkan pada lokasi 

Kuningan tercatat 165,98 (B6-2, galur Code-

qTSN4), sementara Code di lokasi Kuningan 

memiliki jumlah gabah sebanyak 153,51 butir. 

Bobot gabah isi per rumpun pada lokasi 

Kuningan lebih banyak dibandingkan  Sukamandi, 

fenomena ini selaras dengan jumlah anakan 

produktif. Potensi hasil diperoleh pada galur-

galur yang memiliki hasil tinggi, yang diperoleh 

di dua lokasi, yakni galur A1-5, A2-1, A6-2, A7

-4, A8-5, B6-2 (tinggi di dua lokasi), B6-4, B11

-4, B24-5, E13-1, G142. Pada lokasi Kuningan 

diperoleh galur E13-1 (Code-qDTH8) yang 

memiliki nilai tertinggi (6,88 t/ha). 

Peubah-peubah lain seperti tinggi tanaman, 

panjang malai, jumlah gabah isi per malai, jumlah 

gabah hampa per malai menunjukkan angka yang 

sama, namun berbeda pada kedua lokasi pengujian . 

Kuningan, sebagai lokasi dengan   suhu lebih 

rendah  memberikan figur  galur-galur uji yang 

lebih pendek (80−90 cm), dibandingkan 

Sukamandi dengan bersuhu yang lebih tinggi 

(sekitar 110 cm). 

 

Analisis Molekuler 

Hasil analisis molekuler ditampilkan pada 

Gambar 1 (A-E) dari sampel tanaman di lokasi 

Sukamandi. Hasil analisis yang selaras juga 

diperoleh dari data sampel lokasi Kuningan 

(data tidak ditampilkan). Analisis dilakukan 

untuk menguji keberadaan lokus qTSN4  pada 

galur A1-5 sampai C34, dan  lokus qDTH8 

untuk galur E13-1 sampai G142 (Tabel 1) dan 

keberadaan kedua marka pada tanaman tetua 

(IR64-Nils-qTSN4 dan IR64-Nils-qDTH8). Keragaan 

data hasil analisis molekuler disajikan pada 

Gambar 1 (A, B, C). Marka lokus Xa7 digunakan 

untuk seluruh galur uji, baik galur Code-qTSN4 

dan Code-qDTH8, menggunakan satu marka 

(Gambar 1D dan 1E). 

Berdasarkan Gambar 1A dan 1B, terlihat 

seluruh galur Code-qTSN4 (25 galur: A1-5 -

 C34) memiliki alel yang mengikuti tetua IR64-

NIL-qTSN4, baik pada marka RM17483 dan 

RM6909. Hal ini menunjukkan bahwa alel dari 

tetua donor lokus qTSN4 telah terintegrasi secara 

penuh pada galur-galur yang kembangkan. Lokus 

inilah yang berperan di dalam peningkatan jumlah 

butir per malai pada galur-galur uji, baik yang 

ditanam di Kuningan ataupun Sukamandi 

sehingga jumlahnya melebihi tetua Code. 

Galur-galur Code-qDTH8 (E13-1, G64, 

dan G142 ) juga telah mewarisi alel-alel dari 

tetua IR64-Nils-qDTH8 yang dibuktikan dengan 

marka RM5555 dan RM6838 (Gambar 1C). Hal 

ini menunjukkan bahwa lokus yang mengatur 

percepatan pembungaan dan diduga meningkatkan 

hasil telah terintegrasi pada tiga galur generasinya.  

Lebih jauh berdasarkan analisis molekuler, 
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masing-masing hingga 83,2% dan 61%. Hasil-

hasil ini ini menunjukkan perbaikan kapasitas 

reproduksi pada padi berhasil dilakukan.  Yoshida 

(1981) menyebutkan jumlah spikelet dipengaruhi oleh 

kondisi cuaca, teknik budi daya, dan asupan nutrisi 

(pupuk). Namun, perbaikan genetik tanaman padi 

juga sangat penting dilakukan. 

Khusus untuk lokus qTSN4 dalam penelitian ini, 

Sattari et al. (2015) dan Nia et al. (2016) telah 

mengulas pentingnya meningkatkan kemampuan 

tanaman padi di dalam hal menambah jumlah 

spikelet, baik pada cabang primer maupun 

cabang sekunder. Jumlah spikelet akan meningkatkan 

jumlah butir isi/malai, yang diduga mampu 

meningkatkan hasil per tanaman dan  hasil per 

satuan luas. Peningkatan jumlah spikelet ini 

diharapkan akan meningkatkan potensi hasil hingga 

mencapai perkiraan maksimalnya (15 t/ha) 

sesuai teori Yoshida (1981). Lokus qTSN4 

diketahui terletak pada kromosom 4 dan dapat 

dideteksi menggunakan marka RM17483 dan 

RM6909, dengan interval 3,88 cM. Pada lokus 

qTSN4 ini diketahui terdapat gen spikelet number 

(SPIKE) dengan lokasi yang dekat dengan marka 

RM17483. Diketahui gen SPIKE berfungsi  sama 

seperti gen Narrow Leaf 1 (NAL1), untuk  

meningkatkan jumlah spikelet dengan cara 

ukuran daun diperbesar, sistem perakaran diperbaiki, 

dan jumlah pembuluh untuk transportasi asimilat 

diperbanyak (Fujita et al. 2013). Berdasarkan 

Gambar 1 (A dan B), seluruh galur Code-qTSN4 (25 

galur) telah membawa  lokus qTSN4 dalam kondisi 

homozigot, sehingga diperkirakan introgresi 

lokus ini akan mempengaruhi jumlah spikelet 

semua galur Code-qTSN4 dan Code-qDTH8 

menunjukkan keberadaan lokus gen Xa7 yang 

diwarisi tetua Code (Gambar 1D dan 1E), 

disebabkan marka tersebut sudah menunjukkan 

posisi yang sangat dekat (tightly linked) dengan 

gen Xa7. Gen Xa7 ini merupakan salah satu gen 

dominan yang dimiliki oleh DV85 yang berasal 

dari Bangladesh. Gen ini masih efektif di 

Indonesia, selain gen xa5 dan Xa21 (Tasliah et 

al. 2013). Galur-galur yang memiliki pita 

seperti pita Code berarti memiliki gen ketahanan 

tersebut, sehingga akan tahan terhadap bakteri 

Xanthomonas oryzae pv. oryzae. 

 

PEMBAHASAN   

 

Galur Code-qTSN4 

Selain lokus qTSN4, penelitian yang terkait 

dengan peningkatan hasil butir padi telah 

banyak dilakukan. Fukushima et al. (2017) yang 

melaporkan  tentang fungsi gen Tawawa1 (TAW1) 

dan Aberrant Panicle Organization1 (APO1) 

yang bertanggung jawab untuk meningkatkan 

jumlah spikelet per malai sehingga  mampu 

meningkatkan hasil padi; Singh et al. (2018) 

membuktikan  lokus Grain Number per Panicle 

(qGN4.1) mampu meningkatkan hasil varietas 

Pusa Basmati; Wang et al. (2017) melaporkan 

lokus Secondary Branch Number (SBN) 

(disebut lokus qSBN7) meningkatkan cabang 

malai sekunder dan meningkatkan hasil. Lokus 

qSBN7 yang diintrogresikan ke dalam IR65598-

112-2 terbukti meningkatkan jumlah spikelet 

per malai dan jumlah cabang malai sekunder 

Gambar 1. Penampilan beberapa karakter agronomi galur-galur uji pada dua lokasi penelitian. 

Code 

Code Galur-galur uji  

Code Galur-galur uji  
Galur-galur uji  

Code Galur-galur uji  

Code 
Galur-galur uji  
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per malai pada galur-galur turunan Code. 

Ekspresi dari galur-galur uji yang mengandung 

lokus qTSN4, yakni galur A1-5 sampai C34 

(Tabel 4) menunjukkan pertambahan jumlah gabah 

total, walaupun tidak terjadi pada semua galur 

yang diuji di kedua lokasi (Kuningan dan 

Sukamandi). Tercatat 5 galur Code-qTSN4 di 

Kuningan dan 15 galur di Sukamandi mengalami 

kenaikan jumlah gabahnya dibanding tetua Code 

masing-masing sebesar 20% dan 60%. 

Peningkatan jumlah butir ini membuktikan 

adanya peningkatan jumlah spikelet, walaupun 

peubah tersebut tidak dihitung. Jumlah spikelet 

menunjukkan jumlah bunga, sedangkan jumlah 

bunga menunjukkan jumlah gabah. Jadi, 

peningkatan jumlah spikelet juga akan meningkatkan 

jumlah gabah. Ketinggian tempat yang berbeda 

sangat terkait erat dengan perbedaan suhu yang diduga 

sangat mempengaruhi pembentukan asimilat, 

sehingga jumlah total gabah isi di Kuningan 

lebih sedikit dibanding Sukamandi. Perbedaan 

ini juga mempengaruhi penampilan tanaman, 

seperti tinggi tanaman dan malai yang lebih 

pendek di Kuningan.  Hal ini juga telah 

dibuktikan pada uji daya hasil pendahuluan 

yang dilaksanakan di Cianjur dan Sukamandi, 

terbukti tanaman di lokasi yang lebih dingin 

(Cianjur) memiliki penampilan tanaman yang 

lebih pendek (Tasliah et al. 2019 ). Ghadirnezhad & 

Fallah (2014) melaporkan pengurangan pada 

jumlah anakan, panjang malai, jumlah gabah 

isi, dan hasil, namun dengan suhu dingin (13°C) 

telah meningkatkan jumlah gabah hampa. 

Jumlah galur uji yang memiliki hasil melebihi 

tetua Code untuk lokasi Kuningan ada dua galur, 

padahal ada 5 galur jumlah gabahnya melebihi Code, 

sedangkan lokasi Sukamandi terdapat 8 galur yang 

lebih tinggi potensi hasilnya dari Code (dari 15 galur 

 

 

  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

RM 17483/qTSN4 
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IR64-Nils-qTSN4 

IR64-Nils-qTSN4 
RM 6909/qTSN4 

M    1   2    3    4    5   6    7    8    9   10 11  12 13  14 15   16  17 18  19  20  21  22  23  24 25 26  27  28 29  30 

 M   1    2    3   4   5   31 32 33     M    1    2   3    4    5   31  32 33 M      1     2     3      4     5     31   32    33 

IR64-Nils-qDTH8 

Code 

Code-qTSN4 

Code-qTSN4 

Code 

Code 

Code 

Code IR64-Nils-qDTH8 

RM5556/qDTH8 RM6838/qDTH8 

Code RM20582/Xa7 

RM20582/Xa7 

Code-qDTH8 
Code-qDTH8 

Code-qDTH8 

Code-qTSN4 

A 

B 

C 

E 

D 

Gambar 2. Elektroforegram galur-galur Code-qTSN4 dan Code-qDTH8 dengan berbagai marka. 1 = Code, 2 
= Ciherang, 3 = IR64-Nils-qTSN4, 4 = IR64-Nils-qDTH8, 5 = Inpari 32, 6−30 = galur Code-qTSN4 
(merujuk Tabel 1), dan 31−33 = galur Code-qDTH8 (merujuk Tabel 1)  
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yang naik jumlah gabahnya).  Beberapa peubah, 

seperti jumlah anakan produktif, jumlah gabah 

hampa, dan persentase gabah isi mempengaruhi 

hasil total per rumpun. Oleh karena itu, untuk 

meningkatkan hasil per satuan luas tidak cukup 

hanya mengandalkan satu faktor saja (jumlah 

spikelet), namun arsitekur tanaman juga sangat 

penting. Peng et al. (2008) telah mengulas arsitektur 

tanaman yang ideal untuk membuat peningkatan 

hasil yang signifikan. Peningkatan hasil tertinggi 

galur Code-qTSN4 ini adalah sebesar 20,5% (B6

-2) pada lokasi Sukamandi. 

 

Galur Code-qDTH8 

Berbeda dengan galur-galur Code-qTSN4 

yang jumlahnya konsisten banyak sejak pengujian 

awal di lapangan, galur Code-qDTH8 jumlahnya 

lebih sedikit.  Marka untuk mendeteksi lokus 

qDTH8 adalah RM6838 dan RM5556 yang 

terdapat di kromosom 8 dengan jarak antara 

kedua marka pada genom padi 1,261 Mbp (atau 

sekitar 5,044 cM) (Wei et al. 2010). Di dalam 

lokus tersebut tidak ada gen yang mengatur 

peningkatan jumlah butir gabah, namun 

menurut Xiang et al. (2013) walapun lokus 

qDTH8 bertanggung jawab terhadap waktu 

pembungaan, namun protein HAP3 yang dihasilkan 

oleh gen florigen Hd3a tersebut juga mempengaruhi 

hasil. Selain itu, ekspresi protein ini juga 

mempengaruhi fungsi gen Hd1 yang mempengaruhi 

pembungaan (Du et al. 2017). Ketiga galur 

Code-qDTH8 nampak memiliki alel lokus 

qDTH8 homozigot pada kedua marka. 

Pemendekan umur yang terjadi pada galur-

galur Code-qDTH8 pada kedua lokasi berkisar 

antara 4−6 hari dibandingan tetua Code. Periode 

pemendekan umur yang cukup singkat ini diduga  

karena ekspresi lokus qDTH8 tidak terlalu kuat. 

Fenomena ini sesuai dengan penelitian Fujita et al. 

(2010), bahwa ketika lokus ini diintrogresikan 

ke dalam padi IR64 pemendekan umur yang 

terjadi berkisar antara 3−6 hari lebih cepat. 

Potensi hasil yang diperoleh pada galur-

galur Code-qDTH8 juga cukup tinggi, bahkan 

galur E13-1 dan G142 termasuk galur yang 

memberikan hasil jauh lebih tinggi dibanding 

tetua Code. Hal ini disebabkan galur-galur tersebut 

memiliki jumlah anakan produktif yang banyak (> 20). 

Potensi hasil tertinggi yang diperoleh galur Code-

qDTH8 ini sebesar 10,26% pada galur E13-1 di 

lokasi Kuningan. Umumnya suhu yang dingin 

akan menurunkan hasil, namun dalam kasus ini, 

galur E13-1 ternyata memiliki jumlah anakan 

dan bobot gabah isi lebih tinggi dibanding di 

Sukamandi. Hanya memang jumlah gabah 

totalnya jauh lebih sedikit pada lokasi Kuningan. Hal 

ini memberikan dugaan faktor jumlah anakan 

produktif yang lebih banyak menyumbang terhadap 

hasil yang lebih banyak. 

Perbedaan suhu lingkungan ini selanjutnya 

juga mempengaruhi panjang malai galur-galur 

uji, di mana malai pada lokasi Kuningan lebih 

pendek dibanding lokasi Sukamandi. Malai yang 

pendek tentu saja akan mengurangi jumlah gabah isi 

per malainya seperti disajikan pada.  Namun, 

tidak selalu malai yang pendek memberikan 

hasil yang rendah, karena walapun malainya 

pendek tapi apabila jumlahnya banyak tentu saja 

akan memberikan hasil yang banyak, seperti 

yang diperoleh pada galur E13-1 tersebut. 

Jumlah gabah isi per malai pada lokasi 

Kuningan lebih sedikit dibanding lokasi Sukamandi, 

disebabkan malai yang lebih pendek. Ternyata 

kondisi suhu yang dingin  pada lokasi Kuningan 

menyebabkan kehampaan yang lebih tinggi 

dibanding lokasi Sukamandi. Barangkali  tingkat 

penyinaran matahari yang tidak optimal menyebabkan 

proses fotosintesis menjadi tidak optimal, sehingga 

pengisian biji juga terganggu. Namun, persentase 

gabah isi per malai masih sekitar 80% Kehampaan 

pada butir padi memang fenomena yang selalu 

terjadi pada pertanaman padi lapang, walaupun 

pertanaman dilakukan secara optimal. Sutoro et 

al. (2015) melaporkan kehampaan akan selalu 

terjadi walaupun pertanaman padi dilakukan 

secara optimal. Kehampaan pada malai induk 

sekitar 11%, malai pertama 12%, malai kedua 

12%, malai ketiga 16%, dan malai keempat 

22%. Oleh karena itu, persentase gabah isi 

sekitar 80%  sudah merupakan hasil yang bagus. 

Apabila kehampaan padi ini ditekan sampai 

100% (tidak ada gabah hampa), maka produksi 

padi akan dapat dinaikkan sampai 20% dari saat 

ini. 

 

Lokus gen Xa7 

Varietas Code yang digunakan sebagai 

tetua dalam penelitian ini merupakan varietas 

yang diketahui memiliki gen Xa7 yang memiliki 

ketahanan terhadap bakteri Xanthomonas oryzae pv 
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oryzae, penyebab penyakit hawar daun bakteri. 

Gen Xa7 ini terbukti masih ampuh menghadapi 

bakteri yang setipe yang ada di Indonesia. 

Diketahui gen yang mampu bertahan terhadap 

serangan bakteri tersebut adalah gen xa5, Xa7, 

dan Xa21, yang dibawa berturut-turut oleh padi 

IRBB5, IRBB7 dan Code, serta IRBB21 (Tasliah et al. 

2013). Varietas Code dilepas pada tahun 2001, 

merupakan hasil persilangan padi IR64 dengan 

IRBB7, disebutkan tahan terhadap penyakit 

hawar daun bakteri strain II, IV, dan VIII 

(Suprihatno et al. 2009). Chen et al. (2008) telah 

membuat marka-marka yang dapat digunakan untuk 

mendeteksi gen Xa7 yang terletak pada kromosom 6 

(RM20573, RM20580, RM20582, RM20595, 

RM20601, RM20603, RM20608, dan 

RM20612). Marka-marka tersebut memiliki 

jarak genetik < 2 cM, sehingga dapat digunakan 

sebagai marka untuk seleksi lokus tersebut. 

Deteksi keberadaan marka terkait gen Xa7 

dalam populasi ialah RM20582. Berdasarkan 

pengujian untuk deteksi gen Xa7 dari seluruh 

galur (Code-qTSN4 dan Code-qDTH8 ) nampak 

bahwa semua galur telah memiliki lokus Xa7 

yang berasal dari tetua Code. Diduga 

keberadaan lokus ini akan menguntungkan galur

-galur tersebut karena akan tahan terhadap 

penyakit hawar daun bakteri yang merupakan 

salah satu penyakit utama padi di Indonesia. 

 

KESIMPULAN 

 

Galur-galur uji pada lokasi Kuningan 

memiliki umur berbunga lebih lambat, tanaman 

lebih pendek, malai lebih pendek, namun 

memiliki anakan lebih banyak, bobot gabah isi 

lebih berat, dan potensi hasil lebih banyak. 

Peningkatan potensi hasil akibat introgresi 

lokus qTSN4 pada Code dapat dicapai tertinggi 

sebesar 20,5% (galur B6-2), sedangkan untuk 

lokus qDTH8 peningkatan potensi hasil dapat 

dicapai sampai 10,26% (galur E13-1). 

Seluruh galur-galur Code-qTSN4 dan Code

-qDTH8 telah memiliki lokus qTSN4 atau 

qDTH8, dan seluruh galur memiliki lokus Xa7. 
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