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RINGKASAN

WIDYA PINTAKA BAYU PUTRA. Genome-wide Association Study (GWAS)
pada Struktur Populasi dan Sifat Pertumbuhan Sapi Potong Lokal Indonesia.
Dibimbing oleh RONNY RACHMAN NOOR, CECE SUMANTRI, ENDANG
TRI MARGAWATI dan HARTATI.

Genome-wide Association Study (GWAS) merupakan metode seleksi ternak
secara molekuler yang dapat mendeteksi titik mutasi atau single nucleotide
polymorphism (SNP) yang tersebar di seluruh autosom. Akan tetapi, penerapan
metode GWAS untuk seleksi ternak di Indonesia masih sangat terbatas. Oleh karena
itu, tujuan penelitian ini adalah untuk mengevaluasi karakteristik genom dan
mendeteksi kandidat gen-gen pada sifat pertumbuhan sapi potong lokal Indonesia.
Sapi potong lokal yang digunakan pada penelitian ini terdiri dari sapi Bali (16 ekor),
Madura (16 ekor), Peranakan Ongole (33 ekor) dan Sumba Ongole (48 ekor).
Sebanyak 44.424 titik mutasi (SNP marker) pada autosom sapi digunakan untuk
analisis dan diperoleh dari Bovine SNP50K BeadChip. Perangkat lunak TASSEL 5.0,
PLINK 1.9 dan R 4.3.3 digunakan untuk analisis bioinformatika. Hasil analisis
GWAS pada sapi Bali diperoleh informasi keragaman genetik yang rendah.
Sedangkan pada sapi Madura, Peranakan Ongole (PO) dan Sumba Ongole (SO)
diperoleh informasi keragaman genetik yang moderat. Pada umumnya panjang
segmen homozygot pada sapi yang diteliti termasuk pendek (1-4 Mb) dengan nilai
genomic inbreeding coefficient (Fron) sebesar 0,02 (Bali); 0,20 (SO) dan £0,50
(Madura dan PQO). Pada sapi Bali dan SO terdapat adanya tanda-tanda seleksi
(selection signatures) dengan ditemukannya minimal 33 kandidat gen pada sapi
Bali dan 14 kandidat gen pada sapi SO yang mempengaruhi produktivitas dan
survivability ternak. Analisis GWAS pada penelitian ini memperkuat hasil
penelitian sebelumnya dimana sapi Bali, Madura dan Ongole lineage (PO dan SO)
merupakan tiga bangsa sapi berbeda dengan kelompok klaster yang saling terpisah.
Sapi Madura terkonfirmasi memiliki introgresi genetik sapi Bos javanicus dan Bos
indicus berdasarkan keragaman genom. Selain itu, sebagian besar sapi PO pada
penelitian ini memiliki introgresi genetik sapi Madura.

Hasil analisis GWAS pada sifat pertumbuhan telah ditemukan adanya tiga
kandidat gen yang berpengaruh signifikan terhadap berat dewasa pada sapi Madura
dan PO yaitu gen SUGTL1 (g.1632H), SF3A3 (9.1172R) dan DSCAM (g.285245Y).
Selain itu, ditemukan juga 1 kandidat gen yang berpengaruh signifikan terhadap
index morfostruktur (body ratio dan over increase index) pada populasi sapi yang
diteliti (Bali, Madura, PO) saat berumur 3 tahun yaitu gen CRY1 (g.78617S). Hasil
sekuensing menggunakan desain primer diperoleh informasi titik mutasi lain pada
gen SUGT1 (g.1534Y; ¢.1580Y), SF3A3 (g.1017M; g.1292W) dan DSCAM
(0.285295R) namun perlu dikonfirmasi lebih lanjut pengaruh titik mutasi tersebut
terhadap sifat pertumbuhan pada sapi. Disimpulkan bahwa gen SUGT1, SF3A3 dan
DSCAM merupakan gen-gen yang saling terkait dan berpengaruh terhadap
pertumbuhan dan kemampuan daya adaptasi (survival-related genes) pada
lingkungan tropis.

Kata kunci: GWAS, kandidat gen, sapi, sifat pertumbuhan, keragaman genetik



SUMMARY

WIDYA PINTAKA BAYU PUTRA. Genome-wide Association Study (GWAS)
for Population Structure and Growth Traits of Indonesian Local Beef Cattle.
Supervised by RONNY RACHMAN NOOR, CECE SUMANTRI, ENDANG TRI
MARGAWATI and HARTATI.

Genome-wide association study (GWAS) is a livestock molecular selection
method that able to detect mutation sites or single nucleotide polymorphism (SNP)
on the autosomal regions. Unfortunately, the application of GWAS for livestock in
Indonesia is limited. Hence, this study was aimed to evaluate the genome
characteristics and detecting the candidate genes of growth traits in Indonesian local
beef cattle. The GWAS in Bali cattle reveals the low genetic diversity. At the same
time, GWAS in Madura, Ongole grade (PO) and Sumba Ongole (SO) reveal
moderate genetic diversity. Commonly, the animals under study had the low
homozygote segment (1-4 Mb) with the genomic inbreeding coefficient (Fron) of
0.02 (Bali), 0.20 (SO) and +0.50 (Madura and PO). The selection signature was
observed in Bali and SO cattle with the presence of 33 and 14 candidate genes that
influence the productivity and survivability of animals, respectively. The results
analysis by GWAS supports the previous studies that show that Bali, Madura and
Ongole lineage (PO and SO) cattle are different breeds with separated cluster. The
genetic introgression of Bos javanicus and Bos indicus was confirmed on Madura
cattle. Despite this, most of the PO cattle in the present study had the genetic
introgression of Madura cattle.

GWAS for the growth traits has identified three candidate genes for the
mature weight of Madura and PO cattle: SUGT1 (g.1632H), SF3A3 (9.1172R) and
DSCAM (g.285245Y). These genes, which are related to productivity and
adaptability in the tropical environment, hold significant potential for further
research. A mutation site of g.78617S was also found in CRY1 gene, which is
associated with the body ratio and the over increase index of cattle population (Bali,
Madura, PO) at 3 years of age. The sequencing results with a designed primer reveal
other mutation sites in the SUGT1 (g.1534Y; ¢.1580Y), SF3A3 (g.1017M;
0.1292W) and DSCAM (g.285295R) genes but their effect on growth traits must be
confirmed in the future. These findings open up exciting possibilities for further
understanding and manipulating cattle growth traits.

Keywords: candidate genes, cattle, genetic diversity, growth traits, GWAS
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