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ABSTRACT

The most linkage and population genetic study that based on microsatellite marker assume that the polymorphism at these loci
are highly and more complex, so dispersed abundantly in the genome and easy to amplified by PCR. The aims of this study were to get
the DNA fingerprinting based on microsatellite marker and to construct the phylogenetic tree to know the genetic relationship among
cattle population, that were Bali, Madura, Ongole cross breed and Brangus cattle’s. The PCR technique was used to amplified DNA
samples which extracted from whole blood cells with the primer pairs that flanking 16 microsatellite loci (BM 2113, CSSM 66, ETH 3,
ETH 10, ETH 152, ETH 185, ETH 225, HEL 1, HEL 5, HEL 9, ILSTS, INRA 023, INRA 032, INRA 035, INRA 037 and HAUT 24) to get
genetic variation in samples population. Vertical 6 % polyacrylamide gel electrophoresis was used to separate PCR products, while
allele detection at each locus using silver staining technique. Polymorphism stated by allele variation at each locus. The research
showed that from 16 microsatellites panel was get average allele number in all population 2.17, while the highest allele number was 5
founded in Madura cattle population. From phylogenetic relationship showed that Madura and Brangus cattles in the same cluster
and separated with Ongole breed cattle, while Bali cattle separated from others.

Key words : microsatellite, silver staining, PCR, polymorphism, phylogenetic tree, cattle genome.

PENDAHULUAN - | spesies maupun antar populasi yang relatif dekat
: kekerabatannya (Takezaki & Nei, 1996). Dalam hal
Studi populasi dan pautan genetik mengguna- ini, penggunaannya untuk memperkirakan jarak
kan penanda mikrosatelit banyak dilakukan dengan genetik pada konstruksi pohon filogenetik (Ciampolini
asumsi bahwa polimorfisme tiap lokus tinggi dan et al; 1995). Neiet al; (1983) dengan menggunakan
lebih kompleks, disamping itu dalam genom eukariot simulasi komputer telah menguji efisiensi relatif pada
terdistribusi secara luas dengan polimorfisme makin pengukuran jarak genetik untuk  memperoleh
tinggi apabila unit ulangannya tergandakan lebih dari  topologi yang tepat pada pohon filogenetik dengan
10 kali lipat (Weber, 1990). Perbedaan panjang alel asumsi bahwa alel mutan baru akan selalu berbeda
mikrosatelit pada lokus biasanya dikarenakan variasi dari alel yang telah ada sebelumnya pada suatu
pada jumlah ulangannya dan ketidaksepadanan populasi (infinite-allele model atau 1IAM).
pasangan nukleotida saat kejadian replikasi di- | Pada penelitian ini digunakan 16 buah pasang
pertimbangkan sebagai mekanisme utama yang me- primer unik pengapit mikrosatelit untuk mendapat-
nyebabkan panjangnya variasi alel tersebut, bahkan kan sidik jari DNA dari 4 bangsa sapi potong, yakni
munculnya alel-alel baru (Travis et al; 1996). Variasi sapi Bali, Madura, Peranakan Ongole (P.O) dan
pada lokus-lokus mikrosatelit dapat diuji dengan Brangus, dengan metode penentuan polimorfisme
amplifikasi PCR menggunakan primer-primer yang genetik secara “klasik” (Astolfi et al; 1983). Prosedur
komplemen dengan sekuen unik pengapit rangkaian * statistik digunakan untuk analisis data yang
nukleotida  berulang, serta diikuti dengan dihasilkan dari variasi frekuensi alel antar populasi
elektroforesis produk PCR (Tauzt, 1993). sapi, juga berdasarkan asumsi-asumsi dasar yang
Penggunaan mikrosatelit dalam studi populasi terkait dengan penentuan struktur genetik dalam
genetik telah berkembang cepat terutama pada studi  analisis populasi terutama untuk konstruksi pohon
populasi manusia (Edwards et al;  1991), sedangkan filogenetik.
aplikasi teknik ini untuk karakterisasi bangsa ternak

domestikasi masih merupakan isu yang relatif baru. MATERI DAN METODE

Sehingga, hal ini merupakan ‘potensi utama untuk '

digunakan sebagai teknik dalam analisis genom Materi utama dalam penelitian ini adalah DNA
berdasarkan polimorfisme yang dihasilkan genom sapi yang diperoleh dari sel darah sapi Bali,
(Ciampolini et al; 1995). Madura, P.O dan Brangus, masing-masing sebanyak

Data frekuensi alel pada mikrosatelit dapat 25 ekor. Sampel darah yang digunakan sebanyak 10
digunakan untuk studi hubungan genetik pada mL disimpan dalam tabung yang mengandung EDTA
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(konsentrasi 4 mM). Sedangkan prosedur ekstraksi
DNA didasarkan pada metode standart fenol-kloroform
(Sambrook et al; 1989). Adapun primer yang
digunakan sebanyak 16 buah, yaitu : BM 2113, CSSM
66, ETH 3, ETH 10, ETH 152, ETH 185, ETH 225, HEL
1, HEL 5, HEL 9, ILSTS, INRA 023, INRA 032, INRA
035, INRA 037 dan HAUT 24, yang merupakan
sekuen spesifik pengapit lokus mikrosatelit.

Reaksi PCR dilakukan dengan volume total 25
ul dari 50 mM KCl, 10 mM Tris-Cl, 0.01% gelatin pH
8.3 serta 042 mM dari setiap ANTP’s (Pharmacia).
Konsentrasi MgCl. dan temperatur annealing di-
optimasi pada setiap mikrosatelit yang digunakan.
Reaksi mengandung 400 ng setiap pasangan primer
(Forward 200 ng dan Reverse 200 ng) dengan DNA
genom kurang lebih 50-100 ng dan penambahan
enzim Tag polimerase sebanyak 2.5 unit (Perkin Elmer
Cetus). Suhu denaturasi 95°C selama 3 menit dan
siklus temperatur diatur sebanyak 36 kali, dengan
masing-masing siklus terdiri 30 detik 94°C, 30 detik
untuk suhu annealing dan 55 detik dengan suhu 72°C
untuk sintesis. Deteksi alel mikrosatelit produk PCR
dilakukan dengan vertikal poliakrilamid gel
elektroforesis (PAGE) 6%, yang dilanjutkan dengan
pewarnaan perak (silver staining) (Tegelstrém, 1986)
untuk penentuan ukuran dan jumlah alel
Polimorfisme fragmen ditentukan dari pola pita yang
berbeda hasil elektroforesis, sedangkan penentuan
posisi pita DNA dilakukan secara manual (Pena et al.,
1993).

Konstruksi pohon filogenetik atau dedogram
untuk membedakan antar individu maupun populasi
diperoleh dari profil DNA setiap individu berdasar-
kan perhitungan frekuensi alel menggunakan rumus
Nei (1987). Kemudian, digunakan untuk menghitung
nilai heterosigositas (H) sebagai nilai keragaman
genetik. Nilai H ini kemudian digunakan untuk
mengkonstruksi pohon genetik guna mengetahui
perbedaan genetik dari ke 4 populasi sapi. Dengan
asumsi infinite allele model, nilai baku Nei (Ds) dihitung
untuk memperoleh matrik jarak.

Hasil perhitungan matrik jarak kemudian
digunakan untuk konstruksi pohon genetik dengan
metode UPGMA dengan software PHYLIP ver. 3.5¢
(Felsenstein, 1995).
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HASIL DAN PEMBAHASAN

Polimorfisme Mikrosatelit Genom Sapi

Polimorfisme mikrosatelit dari ke empat genom
sapi (Bali, Madura, P.O dan Brangus) ditetapkan dari
hasil amplifikasi DNA dengan primer pengapit
mikrosatelit yang diseparasi dengan elektroforesis gel
poliakrilamid dan dilanjutkan dengan teknik
pewarnaan perak (silver staining). Elektroforesis gel
poliakrilamid mampu memisahkan DNA lebih
sempurna dan jumlah sampel yang dibutuhkan lebih
sedikit, sedangkan metode pewarnaan perak lebih
sensitif karena mampu mendeteksi DNA dengan
kandungan lebih kecil dari 10 ng/uL (Allen et al;
1984). Adapun untuk menentukan ukuran maupun
jumlah alel dilakukan sesuai petunjuk Leung et al;
(1993) dengan asumsi bahwa semua pita DNA dengan
laju migrasi yang sama, diasumsikan sebagai lokus
yang homolog. Kemudian, data profii DNA ini
diterjemahkan ke dalam data matrik jarak berdasar-
kan nilai heterosigositas dari populasi yang di-
bandingkan. Pada studi ini, dilakukan genotipe
terhadap empat populasi sapi (Bali, Madura, P.O dan
Brangus) berdasarkan 16 lokus mikrosatelit.

Jumlah alel tertinggi ditemukan pada
mikrosatelit ETH 225 (5 buah) dari populasi sapi
Madura dengan jumlah rata-rata alel pada ke empat
populasi adalah 2,17 dan secara keseluruhan jumlah
alel masih cukup rendah (1 hingga 5 buah).
Sedangkan nilai heterosigositas ke empat populasi
antara 31% hingga 46%. Hasil ini sebenarnya tidak
jauh berbeda jika dibandingkan dengan studi
sebelumnya oleh Moore et al; (1992) yang
menggunakan 4 individu Bos indicus dan 15 individu
persilangan Bos indicus x Bos taurus, dimana
didapatkan jumlah alel antara 2 hingga 14 dengan
tingkat heterosigositas antara 15,8% hingga 100%.
Fenomena rata-rata jumlah alel yang rendah diduga
antara lain karena variasi genetik sapi Bali dan
Madura masih seragam (dalam kasus ini sampel
kedua sapi tersebut berasal dari habitat aslinya) atau
kemungkinan lain adalah pada teknik pengambilan
sampel yang belum berasal dari habitat atau letak
geografis yang sangat berjauhan sehingga memung-
kinkan terjadinya keragaman genetik akibat proses
seleksi. ’
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Tabel 1. Jumlah dan Frekuensi Alel Setiap Lokus MikrTsatelit Pada 4 Populasi Sapi (Bali, Madura, P.O dan

Brangus) ‘
i
Lokus Sapi Bali Sapi Madura K Sapi P.O Sapi Brangus
1 2 3 1 2 3 {1 2 3 1 2 3
BM B@6) | 3| AO0z | 1530 | 2| A 073 | 16(32) | 4 [ A 006 [ 1530 | 1| A 100
2113 B 050 B 027, B 047
C 046 C 025
D 0,22
ETH3 | 21(&) | 2 | A 050 | 20(40) | 1 | A100 | 244 [ 4| A 011 | 1020 | 1| A 10
B 0,50 B 0,36
C 043
D 0,01
INRA | 23(46) | 2 | A 050 | 19(38) | 2 | A 032 | 16(32) | 4 | A 016 | 8(16) | 2 | A 030
032 : B 0,50 B 0,68 B 056 B 050
. C 025
| D 0,03
ETH 2346) | 2| A 050 | 23(46) | 2 | A 050 | 20(40) 3| A 038 | 23(46) | 2 | A 050
152 B 0,50 B 0,50 B 047 B 050
. . C 015
INRA 2346) | 2| A 050 | 23@46) | 3| A 072} 12 29 | 3] A025 1734 | 1| A 1,00
035 B 0,50 B 0,24 . B 058 -
C 0,04 C 007
HEL1 2(@6) | 2| A 050 | 2346) | 2 | A 072 | 14(28) 21 A0o75 | 18(3) | 1| A 1,00
B 0,50 B 0,28 ; B 0,25 :
HELS | 14(8) | 1| A 1,00 | 23(6) | 2 | A 087 | 100 [ 2| A 060 | 9(18) | 3 | A 017
B 0,13 ‘ B 040 B 0,50
, C 0,33
isTS | B@6) | 2| A 050 | 23(6) |3 | A 017 | 15@0 | 2| A 017 | 7(4) | 3 | A 02
005 B 0,50 B 065 B 0,83 B 057
C 017 ) C 0,21
ETH 22@46) | 2| A 050 | 23(46) | 51 A 022 | 23(46) 31 A02 |15@0) (21 A 050
225 B 0,50 B 043 B 0,63 B 050
C 011 C 017
- D 0,09
E 015 |- ’
CSSM 23(46) | 1 A 100 | 23¢6) | 1 A 100 | 3@6) | 2| A 093 123146 | 1| A 1,00
66 B 0,07
ETH10 | 23(46) | 2 | A 050 | 23(46) | 2 | A 050 | 13 (26) [ 2| A o054 | 23(46) | 2 | A 0,56
B 0,50 B 0,50 B 046 B 044
INRA 23(46) | 4 | A 046 | 23(46) | 1 A 100 | 1632 | 3| A 009 | 13(26) | 2| A 0,31
023 B 0,04 B 0,69 B 0,69
C 046 C 022
D 044 .
HELO | 23(46) | 1| A100 | 16(32) | 4 | A 019 | 13(26) | 2 | A 062 | 21(42) | 2 A 0,76
' B 041 B 0,38 B 0,24
C 031
, D 0,09
INRA 23 (46) 1 A 1,00 19 (38) 2 A 0,550 23 (46) 1 A 1,00 15 (30) 2 A 027
037 ‘ B 0,50 B 0,73
ETH 12 (24) 2 A 075 14 (28) 2 A 050 20 (40) 2 A 035 9 (18) 3 A 017
185 B 0,25 B 0,50 B 065 B 0,550
. C 033
HAUT 15 (30) 2 A 0,67 13 (26) 1 A 1,00 10(20) | 3 A 020 6 (12) 3 A 042
24 B 033 B 0,70 B 0,50
C 0,10 C 0,08

Keterangan : 1) jumlah sampel yang diuji; 2) jumlah alel; 3) jenis dan frekuensi alel.
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Pada Tabel 1 ditampilkan secara rinci genotipe
dari ke empat populasi sapi berdasarkan frekuensi alel
pada 16 lokus mikrosatelit. Adanya kecenderung-an
mikrosatelit ETH 225 pada sapi Madura yang lebih
polimorfik dibandingkan dengan mikrosatelit lain-
nya, maka sebenarnya mikrosatelit ini dapat dijadikan
kandidat marker. Namun, untuk menjamin akurasi
dan ketepatan serta kestabilan alel yang dihasilkan,
maka penggunaan marker mikrosatelit ETH 225
tersebut sebaiknya perlu dilakukan uji lebih lanjut
atau berulang kali, misal dengan uji keturunan
(pedigree) dan segregasi Mendel dengan mengguna-
kan jumlah individu lebih banyak serta cakupan
geografis yang luas sehingga dapat digunakan untuk
estimasi evaluasi genetik maupun filogenetik bagi
ternak-ternak domestik di Indonesia ataupun yang
terkait dapat ditetapkan berdasarkan penanda ini.

Namikawa et al; (1982), menyatakan bahwa
studi hubungan genetik sapi-sapi di Indonesia sangat
menarik dikarenakan variasi genetiknya yang cukup
luas. Dalam kaitan ini, terdapat kecenderungan
perbedaan yang meningkat dari beberapa tipe bangsa
sapi pada beberapa lokasi di Indonesia. Misal, sapi
Bali yang merupakan bangsa sapi unik Indonesia,
merupakan sapi domestikasi dari sapi liar Banteng,
juga di sisi lain, bangsa sapi zebu Ongole yang masih
dipelihara di pulau Sumba, demikian pula bangsa sapi
lokal lain seperti sapi Aceh di Sumatra dan sapi

Madura. Oleh karena itu, dengan memanfaatkan
penanda mikrosatelit ini dapat dijadikan sarana untuk
Klarifikasi tentang perbedaan genetik diantara ternak-
ternak sapi endemik Indonesia. '

Sebagai tempat konsentrasi terbesar sapi Bali,
maka diasumsikan bahwa pulau Bali atau pulau yang
berdekatan merupakan pusat domestikasi sapi Bali
(Payne & Rollinson, 1973). Dukungan kuat akan hal
ini adalah ditunjukkan dari hasil penelitian Namikawa
(1981) yang melaporkan bahwa komponen Hbb-X
haemoglobin darah umumnya ditemukan pada darah
sapi-sapi yang ada di Asia Tenggara, dan insiden
tinggi dari Hbb-X diduga merupakan hasil aliran gen
dari sapi Bali. Sebagaimana diketahui pula bahwa
distribusi lokus alel Hbb ini secara geografis
menunjukkan hubungan filogeni untuk sapi-sapi di
Asia Tenggara dan Asia Timur, dimana polimorfisme
alel tersebut bersumber dari Bos taurus, Bos indicus dan
Bibos banteng.

Analisis  sederhana  untuk  mengetahui
heterosigositas genetik relatif dari populasi ke empat
sapi dapat dilakukan dengan menghitung

heterosigositas pada ke 16 Ilokus sekaligus yang
kemudian didapatkan pula nilai tengah atau rata-rata
heterosigositas ke empat populasi sapi tersebut. Pada
Tabel 2 berikut secara ringkas ditampilkan rata-rata
tingkat heterosigositas dari ke empat populasi bangsa
sapi pada 16 lokus mikrosatelit.

Tabel 2. Rata-rata Heterosigositas (H) Pada 4 Populasi Sapi Berdasarkan 16 Lokus Mikrosatelit

Sapi H+SD
Bali 0,33 + 0,012
Madura 0,31 + 0,017
PO 0,46 + 0,022
Brangus 0,40 + 0,001

Sebagai perbandingan, tampak bahwa populasi
sapi P.O memiliki tingkat heterosigositas tertinggi
(46%), diikuti sapi Brangus (40%), Bali (33%) dan
terendah sapi Madura (31%). Hasil yang menunjuk-
kan bahwa heterosigositas sapi Madura dan Bali lebih
rendah dapat dibuat suatu pendekatan bahwa salah
satu efek yang dapat dimunculkan dari heterosigositas
adalah dihasilkannya heterosis positif atau over
dominance dalam suatu bangsa (Baker & Manwell,
1991), walaupun kemungkinan tersebut memerlukan
proses seleksi yang ketat dan panjang. Gambaran
heterosigositas yang lebih rendah pada sapi Madura
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dan Bali tersebut dapat sebagai indikasi bahwa sapi
Madura dan Bali masih cukup terjaga variasi
genetiknya. Hal ini dimungkinkan karena selama ini
peternak cukup protektif terhadap perkawinan silang
sehingga sumbangan keragaman genetik dari luar
cukup rendah.

Sebagaimana studi genetik sejenis sebelumnya
pada sapi-sapi potong endemik Indonesia yang
dimulai sejak tahun 1974 (Namikawa et al; 1980),
keragaman genetiknya telah ditunjukkan berdasarkan
perbedaan golongan darah dan protein darah
(Namikawa et al; 1980 dan Martojo et al; 1988). Studi
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menunjukkan bahwa dari golongan darah, sapi Bali
memiliki frekuensi alel lebih tinggi untuk alel faktor
antigen dibandingkan sapi Madura dan Peranakan
Ongole (P.O), dan bahwa berdasarkan protein
haemoglobin darah, sapi Bali memiliki alel yang
diduga spesifik (Fb~). Sehingga, penggunaan marker
tersebut saat itu dirasakanZukup efektif untuk studi
filogenetik atau evaluasi bangsa sapi potong untuk
endemik Indonesia. Oleh karena itu, pada studi ini
penggunaan DNA mikrosatelit yang dimanfaatkan
sebagai penanda dirasakan menjadi penting karena
penggunaan marker DNA lebih diskriminatif.

Dibandingkan penggunaan marker protein ataupun

marker-marker yang lain, penggunaan marker
mikrosatelit dapat memberikan tingkat keyakman
(confidence) lebih tinggi.

Oleh karena marker mikrosatelit mampu
memberikan perbedaan nilai basa hingga satu pasang,
maka penggunaan mikrosatelit akan sangat
membantu dalam analisis genom yang akurat,
terutama untuk studi keterpautan antar individu yang
dibedakan hanya satu pasang basa. Sebagaimana
hasil studi Cooper & Krawczak (1993) yang
menunjukkan adanya korelasi tinggi antara sekuen
DNA berulang dengan beberapa penyakit mutasi
pada manusia dimana alternatif perubahan
- konformasi sekuen DNA berulang dapat memberikan
efek mutagen.

Hubungan Filogenetik dari Penanda Mikrosatelit .
Berdasarkan tingkat heterosigositas pada ke

empat populasi bangsa sapi (Tabel 2), maka dapat -
disusun matrik jarak genetik baku Nei yang kemudian

digunakan untuk menyusun pohon filogenetik dengan
metode unweighted pair-group method with arithmatic
average (UPGMA) (Nei, 1987). Program komputer yang
digunakan adalah PHYLIP 3.5¢ yang dikembangkan
oleh Felsenstein (1995). Pohon genetik dikonstruksi
menggunakan program NEIGHBOR juga dari paket
PHYLIP. .-

Pohon filogenetik merupakan penampilan
secara grafis terdiri atas titik-titik sebagai perwakilan
unit taksonomi dan cabang-cabang (merupakan jalur
penghubung titik-titik tersebut) yang menggambar-
kan secara ringkas hubungan evolusi maupun
topologi diantara organisme atau populasi (Avise,
1994). Sehingga dalam hal ini, gambaran
heterosigositas populasi sapi dapat pula merupakan
gambaran topologi populasi. Penetapan topologi ber-
dasarkan heterosigositas populasi dari polimorfisme
mikrosatelit dilakukan dengan pertimbangan bahwa
alel pada lokus-lokus mikrosatelit yang dianalisis
bersifat kodominan pada tataran genotipe individu-
nya dan bukan bersifat multialel.

Dari hasil penelitian menunjukkan bahwa
analisis genom dengan menggunakan penanda
mikrosatelit cukup representatif untuk mengetahui
adanya heterosigositas yang ditetapkan berdasarkan
polimorfisme mikrosatelit, yang kemudian digunakan
untuk mengkonstruksi pohon filogenetik. Untuk itu,
heterosigositas masing-masing populasi dihitung jarak
genetiknya berdasarkan jarak genetik baku Nei (1987).
Pada Tabel 3 berikut ditampilkan jarak genetik antar 4
populasi sapi.

Tabel 3. Jarak Genetik Antar 4 Populasi Sapi (Bali, Madura, P.O dan Brangus)

Sapi Bali Madura PO Brangus
Bali - 0,25 0,21 0,32
‘Madura 0,02 - 0,38 0,29
PO 0,13 0,15 - 0,35
Brangus 0,07 0,09 - 0,06 -
Keterangan : di atas diagonal adalah perbedaan heterosigositas

di bawah diagonal adalah jarak genetik baku

Pada Gambar 1 ditunjukkan pohon filognetik
berdasarkan jarak genetik baku Nei (1987) dari tingkat
heterosigositas ke 4 populasi sapi. Dari gambar pohon
filogenetik tersebut menunjukkan bahwa sapi Madura
dan sapi Brangus membentuk klaster, dimana klaster
ini merupakan percabangan dari sapi P.O. Hasil ini
dapat diasumsikan bahwa berdasarkan 16 lokus

mikrosatelit yang dianalisa, maka sapi Madura dan
sapi Brangus berdekatan jarak genetiknya dan kedua
bangsa ini berada dalam satu klaster genetik dengan
sapi P.O dibandingkan sapi Bali. Fenomena demikian
memang masih harus dibuktikan lagi lebih jauh,
misalnya dari sekuen nukleotidanya.
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Hasil klaster tersebut sebenarnya relevan
dengan hasil studi Namikawa et al; (1981), bahwa
proporsi sumbangan gen sapi Madura asal Bos indicus
(Zebu cattle) adalah 32,8% dan Bos taurus sebesar
45,6%, dimana nilai ini lebih besar dibandingkan

proporsi gen sapi Bali yang hanya 29,2% berasal dari
Bos indicus dan 8,4% berasal dari Bos taurus.
Sedangkan sapi Bali proporsi gen asal justru terbesar
dari Banteng (Bos banteng), yaitu 79,1% dibandingkan
sapi Madura (21,7%).

Bali
P.O
Madura
Brangus
1%
Perbedaan Heterosigositas

Gambar 1. Pohon Filogenetik Berdasarkan Heterosigositas 4 Populasi Sapi (Bali, Madura, P.O dan Brangus)
yang Ditetapkan dengan metode UPGMA (Nei, 1987). '

Sebagaimana diketahui bahwa sapi Brangus
merupakan persilangan Brahman (Bos indicus) yang
berasal dari India dan Angus (Bos taurus) dari Inggris,
sedangkan sapi Bali dan Madura yang ditetapkan
sebagai bangsa sapi asli Indonesia umumnya berasal
dari keturunan Banteng. Hasil studi ini dapat
memberikan gambaran awal bahwa kemungkinan
sapi Madura secara genetik lebih berdekatan dengan
Bos indicus sedangkan sapi Bali sebagaimana hasil
studi awal oleh

Namikawa (1981) telah diketahui lebih dekat
secara genetis dengan Bos banteng. Memang, implikasi
hasil ini belum dapat sepenuhnya diterima, akan
tetapi gambaran awal studi ini dapat dimanfaatkan
bagi pengembangan metode dalam pemuliaan ternak
maupun untuk tujuan konservasi plasma nuftah.
Pada Tabel 4 berikut selengkapnya ditampilkan
estimasi proporsi sumber gen-gen dari Bos taurus, Bos
indicus dan Bos banteng oleh Namikawa (1981

86
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Tabel 4. Estimasi Proporsi Sumber Gen-gen dari Bos taufus, Bos indicus dan Bos banteng

Bangsa Sapi Lokasi Proporsi sumber gen berasal dari :
Bos taurus Bos indicus Bibos banteng
(benua utara atau (sapi Zebu) (sapi Bali)
sapi Eropa)

Holstein  (untuk 2 1,000 0,000 0.000
pembanding)

Thai Thailand Utara 0,123 0,823 0,054
Thai Thailand Selatan 0,539 0,346 0,115
Kedah-Kelantan Malaysia Barat 0,604 0,285 0,111
Filipina (asli) Luzon 0,107 0,723 0,170
Filipina (asli) Palawan; 0,109 0,641 0,250

Mindoro

Sumatra Padang; Sumatra 0,236 0,569 0,194
Madura Madura 0,456 0,328 0,217
Jawa Jawa Timur 0,374 0,395 0,231
Bali Bali 0,084 0,292 0,791

Sumber : Namikawa (1981)

KESIMPULAN DAN SARAN

Pendekatan penggunaan mikrosatelit dalam
analisis variasi genetik pada 4 bangsa sapi, yaitu sapi
Bali, Madura, Peranakan Ongole (P.O) dan Brangus
yang merupakan ternak sapi yang dipelihara di
Indonesia telah mampu dilakukan '
polimorfiknya masih rendah (rata-rata alel 2.17).
Namun, mikrosatelit ETH 225 memiliki alel tertinggi
sebanyak 5 buah pada sapi Madura sehingga masih
memberikan  indikasi awal bahwa penanda
mikrosatelit cukup polimorfik. Sehingga masih
diperlukan uji lebih lanjut alel ini pada beberapa
generasi untuk kandidat penanda spesifik maupun
stabilitasnya.

Konstruksi pohon filogenetik yang diperoleh
dari perhitungan nilai baku Nei yang menggambarkan
hubungan genetik, maka dari topologi pohon
filogenetik sapi Madura membentuk klaster dengan
sapi Brangus dan kedua bangsa sapi ini berada dalam
klaster sapi Peranakan Ongole (P.O) yang merupakan
turunan Bos indicus dan berbeda klaster dengan sapi
Bali yang merupakan turunan Bos banteng. Hasil ini
sesuai jika dibandingkan hasil penelitian Namikawa
(1981) sebelumnya yang mengindikasikan bahwa
proporsi gen terbesar sapi Madura berasal dari Bos
indicus sedangkan sapi Bali proporsi terbesar dari Bos
banteng. '

Penggunaan genotipe dengan multilokus
berdasarkan sejumlah lokus mikrosatelit pada studi
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meskipun .

ini telah membuktikan bahwa teknik ini cukup
relevan untuk digunakan dalam studi kesamaan
genetik (genetic similarity) , baik dalam populasi
maupun antar populasi beberapa populasn ternak sapi
yang dipelihara di Indonesia yaitu sapi Bali, Madura,
Peranakan Ongole (P.O) dan Brangus.
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