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Using IRRI rice near-isogenic lines, 106 isolates of Xanthomonasoryzae pv. eryzae (X00) isolated from diseased
plants from Bekasi and Karawang Districts in the dry season of 1994 were separated into 12 pathotypes. All of them
could be regarded as complex pathetypes. The simplest pathotype (pathotype IDhas at least three genes for virulence to
overcome Xa-1, Xa-11, and Xa-14 resistance genes, respectively. Pathotype V, the most dominant pathotype (46.23%),
has at least seven virulence genes to overcome Xa-1, Xa-2, Xa-3, Xa-4, Xa-10, Xa-11, and Xa-14, while the most virulent
one (pathotype XII) has at least 10 virulence genes to overcome Xa-1, Xa-2, Xa-3, Xa-4, xa-5, Xa-7, Xa-10, Xa-11, Xa-14,
and Xa-21. With the exception of pathotypes I and H, which were only detected from IR 64 in a location with the
irrigation scheme IV, the distribution of Xoo pathotypes were not affected by rice cultivars and the irrigation scheme/
planting time N each location. Out of ten resistance genes used in this study, only xa-8, Xa-7, and Xa-21 are relatively
effective againstthe majority of the Xoo isolates, so that these resistance genes can b incorporatedinto our rice breeding
program. Since Xee pathotype having the ability to overcome the eombination of these resistance genes already occurred
in nature, however, xa-5, Xa-7, and Xa-21 should not be used in a gene pyramiding fashion. Due to the lower percentage
of Xee pathotypes having the ability to overcome Xa-7, we postulated that the addition of virulence genes to overcome

Xa-7 occurred after the integration of virulence genes to overcome xa-5 and Xa-21into the Xoo population.

PENDAHUL UAN

Hawar daun bakteri yang disebabkan oleh Xanthomo-
nas oryzae pv. oryzae (Ishiyama) Dye merupakan salah satu
penyakit terpenting pada pertanaman padi sawah di Indone-
sa (Kardin & Hifni 1993) dan di negara produsen beras
lainnya (Ou 1985). Xanthomonas oryzae pv. oryzae (X00)
mempunya banyak patotipe sehingga untuk mengenddikan
penyakit hawar daun bakteri dengan menggunakan kultivar
yang tahan, pemantauan pergeseran patotipe dan pencarian
sumber ketahanan baru harusterus dilakukan daam menun-
jang program pemuliaan padi yang berkesinambungan.

Di masa |lampau pemantauan patotipe Xoo di Indonesia
dilakukan dengan menggunakanmetode Kozakayang sudah
dimodifikasi (Yamamoto et al. 1977). Di Indonesia mula-
mula berhasi| diidentifikasi tiga patotipe Xo0o. Patotipe 111
mempunya penyebaran yang paling luas sehingga diguna-
kan untuk mengevaluas galur harapan sebelum dilepas
menjadi kultivar baru. Horino & Hifni (1978), Hifni (1986)
kemudian mengidentifikasi tiga patotipe X oo lainnya. Sam-
pa saat ini ada 11 patotipe Xo00 yang sudah teridentifikas
dengan menggunakan sistem Kozaka (data tidak dipubli-
kasi). Hifni (1986), Surjadi & Machmud (1987) melapor-
kan bahwa patotipe Xoo yang dominan telah berubah se-
hingga seleksi plasma nutfah padi serta evaluasi galur ha-
rapan akhirnya ditujukan untuk memperoleh kultivar yang
tahan terhadap patotipe1V.

* Penulis untuk korespondensi

Ogawa et al. (1991) berhasil merakit galur isogenik
dengan menggunakan padi kultivar IR 24 sebagai recurrent
parent. Galur isogenik tersebut bermanfaat untuk memantau
perubahan komposis patotipe Xoo di suatu daerah (Ogawa
1993) dan telah digunakan oleh Noda et al. (1996) ddam
memantau penyebaran geografi patotipe Xoo pada tahun
1991 dan 1993 di Jepang.

Dengan menggunakan galur isogenik identitas dan
jumlah gen ketahanan yang terdapat pada kultivar diferen-
sial dan berperan sebagai pembeda patotipe Xoo dapat di-
ketahui dengan lebih saksama karena galur isogenik mem-
punya latar belakang genetikayang lebih seragam. Dengan
berasums bahwa hubungan patotipe X oo dan kultivar padi
mengikuti pola gen ke gen, maka jumlah dan komposisi gen
virulen pada masing-masing patotipe Xoo pun dapat dike-
tahui dengan baik. Informasi ini sangat bermanfaat dalam
mempelajari hubungan kekerabatan antarpatotipe X o0 serta
arah dan tahap perubahan patotipe Xoo yang terjadi di dam
sehinggadapat |ebih mengarahkan program pemuliaan padi,
khususnyadaam memilih dan menggunakan gen ketahanan
terhadap Xoo agar keefektifannya dapat lestari (durable
resistance). Informas seperti ini tidak dapat diperoleh bila
kita mengdompokkan patotipe Xoo dengan menggunakan
metode Kozaka

Sebagai tangkah awa telah dicoba galur isogenik 10
padi untuk mengelompokkan 106 isolat X00 yang berasal
dari Kabupaten Karawang dan Bekas. Dai penditian ini
diharapkan dapat diperoleh informas yang lebih teliti me-
ngenai pengel ompokan patotipe X oo, jumlah dan komposis
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gen virulen yang dipunyai oleh masing-masing patotipe, ser-
ta hubungan kekerabatan, arah, dan tahap perubahan pato-
tipe Xoo. Penelitian ini diharapkan pula dapat mengiden-
tifikasi gen ketahanan yang masih efektif berikut rekomen-
dasi cara penggunaan gen ketahanan tersebut dalam prog-
ram pemuliaan padi di Indonesia.

BAHAN DAN METODE

Bahan. Xanthomonas oryzae pv. oryzae sebanyak 106
isolat berasal dari koleksi pada musim kemarau 1994. Isolat
Xoo tersebut dikumpulkan dari berbagai lokasi di Kabu-
paten Karawang dan Bekasi yang mempunyai golongan air
yang berbeda (golongan air I-1V). Isolasi dan penentuan pa-
totipe Xoo dilaksanakan di laboratorium dan rumah-kaca
pada tahun 1994 - 1996.

Sepuluh galur isogenik padi yang digunakan ialah
IR-BB 1, IR-BB 2, IR-BB-3, IR-BB 4, IR-BB 5, IR-BB 7,
IR-BB 10, IR-BB 11, IR-BB 14, dan IR-BB 21, yang ma-
sing-masing mengandung satu gen ketahanan yang berbeda
terhadap Xoo, yaitu Xa-1, Xa-2, Xa-3, Xa-4, xa-5, Xa-7,
Xa-10, Xa-11, Xa-14, dan Xa-21 (Ogawa et al. 1991). Be-
nih padi berupa galur isogenik diperbanyak di rumah kaca.
Untuk memelihara kemurnian benih, setiap malai yang tum-
buh segera dibungkus dengan kantung kertas. Sebagian be-
nih yang diperoleh ditanam kembali untuk perbanyakan be-
nih siklus berikutnya, sedangkan sebagian lagi digunakan
untuk mengidentifikasi patotipe Xoo.

Uji Patotipe. Benih padi berupa galur isogenik dise-
mai dalam bak plastik berukuran 26.5 cm x 33.0 cm x 5.0
c¢m, dan dipupuk dengan Urea, TSP, dan KCl masing-
masing sebanyak 50 g/bak. Setiap bak plastik mempunyai
satu set galur isogenik yang ditanam dalam barisan (satu ga-
lur/baris), dan setiap baris terdiri atas 15 tanaman. Tanaman
tersebut - diinokulasi setelah berumur 30 hari dengan cara
pengguntingan. Setiap isolat Xoo diinokulasikan ke satu set
galur isogenik padi. Pengamatan dilakukan dua kali, yaitu
pada satu dan dua minggu setelah inokulasi dengan meng-
gunakan metode IRRI (1993). Pengujian dilakukan secara
bertahap. Dalam setiap tahap hanya dapat diuji sekitar 20
isolat Xoo. Bila isolat Xoo menunjukkan virulensi yang ti-
dak konsisten pada salah satu galur isogenik, maka isolat
tersebut diuji kembali pada seri berikutnya. Data dianalisis
dengan menggunakan program dBase 111

HASIL

Pengelompokan Patotipe X. oryzae pv. oryzae. Ber-
dasarkan pola virulensi terhadap 10 galur isogenik padi asal
IRR]I, isolat Xoo dari Kabupaten Karawang dan Bekasi di-
kelompokkan menjadi 12 patotipe (Tabel 1). Patotipe Xoo
yang sudah diidentifikasi umumnya mempunyai lebih dari
satu gen virulen (Tabel 1, Gambar 1). Patotipe I terdiri atas
isolat Xoo yang mempunyai gen virulen untuk mengatasi
tiga gen ketahanan, yaitu Xa-1, Xa-11, dan Xa- /4. Patotipe
II mempunyai gen virulen untuk mengatasi gen ketahanan
Xa-2, Xa-4, Xa-10, Xa-11, dan Xa-14. Patotipe 11l mempu-
nyai gen virulen untuk mengatasi Xa-/, Xa-2, Xa-4, Xa-10,
Xa-11, dan Xa-14. Patotipe yang paling dominan (46.23%),
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yaitu patotipe V mempunyai gen virulen untuk mengatasi
Xa-1, Xa-2, Xa-3, Xa-4, Xa-10, Xa-11, dan Xa-14. Patotipe
IV juga mampu mengatasi tujuh gen ketahanan, tetapi gen
ketahanan yang diatasinya berbeda dari patotipe V. Patotipe
IV mempunyai gen virulen yang mampu mengatasi Xa-7,
tetapi tidak mempunyai gen virulen untuk mengatasi Xa-3.
Populasi patotipe I dan II termasuk kecil (0.94%) diban-
dingkan dengan patotipe lainnya.

Patotipe VI, VII, dan VIII mirip dengan patotipe V, te-
tapi mempunyai tambahan satu gen virulen masing-masing
untuk mengatasi Xa-21, xa-5, dan Xa-7. Patotipe 1X, X, dan
XI juga mirip dengan patotipe V, tetapi mempunyai tam-
bahan dua gen virulen masing-masing untuk mengatasi kom-
binasi gen ketahanan Xa-7 dan Xa-21, xa-5 dan Xa-21, ser-
ta xa-5 dan Xa-7. Patotipe XII merupakan patotipe yang pa-
ling virulen karena mempunyai semua gen virulen yang di-
perlukan untuk mengatasi sémua gen ketahanan (10 gen)
yang dipunyai oleh semua padi galur isogenik yang digu-
nakan sebagai kultivar diferensial.

Pola Penyebaran Patotipe X. oryzae pv. oryzae. De-
ngan menelusuri data asal usul isolat, baik dari segi lokasi,
golongan air maupun kultivar inangnya, pola penyebaran
masing-masing patotipe dapat dianalisis dengan lebih terpe-
rinci. Secara umum pola penyebaran patotipe Xoo tidak di-
pengaruhi oleh lokasi, golongan air maupun kultivar padi.
Dengan beberapa kekecualian, semua patotipe menyebar pa-
da semua golongan air di Kabupaten Karawang dan Bekasi
(Gambar 2), dan menginfeksi semua kultivar padi (Gambar
3) yang ditemukan di daerah itu.

Patotipe V merupakan patotipe yang paling dominan
pada semua golongan air di Kabupaten Karawang dan Be-
kasi. Patotipe I dan Il hanya ditemukan menginfeksi padi
kultivar IR 64 (Gambar 3) pada golongan air IV (Gambar
2). Hal ini agak unik karena patotipe I dan II ini tidak dite-
mukan pada golongan air I, I, dan IlI, padahal jumlah isolat
yang diperoleh dari ke tiga golongan air tersebut jauh lebih
banyak sehingga peluang untuk menemukan isolat yang ter-
masuk patotipe IV seharusnya lebih besar. Patotipe yang
lain lebih merata penyebarannya. Dari delapan kultivar padi
yang ditemukan di lapangan, kultivar Sidomuncul, Taiwan,
dan IR 64 merupakan kultivar yang paling dominan. Kul-
tivar Taiwan hanya ditemukan di golongan air I, sedangkan
Sidomuncul dan IR 64 terdapat di semua golongan air. Kul-
tivar lainnya mempunyai penyebaran di dua atau tiga go-
longan air, tetapi lokasinya tidak sama. ‘

Patotipe Xoo yang paling beragam terdapat pada kul-
tivar Sidomuncul, Taiwan, dan IR 64 (Gambar 3). Pada
kultivar lainnya hanya ditemukan 1-3 patotipe Xoo. Patotipe
V paling dominan pada kultivar Sidomuncul, Taiwan, IR
64, Delis, dan kultivar lokal yang tidak diketahui iden-
titasnya. Patotipe 1 dan Il hanya ditemukan pada padi kul-
tivar IR 64, walaupun jumlah contoh tanaman sakit IR 64
lebih kecil dibandingkan dengan contoh tanaman sakit dari
Sidomuncul dan Taiwan.

PEMBAHASAN

Pengelompokan dan Penyebaran Patotipe X. oryzae
pv. oryzae. Walaupun menggunakan simbol yang sama



68 HIFNI DAN KARDIN Hayati
Tabel 1. Jumlah dan persentase patotipe X. oryzae pv. oryzae serta virulensinya pada galur isogenik IRRI.
Patotipe Reaksi pada padi galur isogenik IRRI Jumlah Persentase
IR-BB1 IR-BB2 IR-BB3 IR-BB4 IR-BB5 IR-BB7 IR-BBI0 IR-BBII IR-BBI4 IR-BB21 IS0l isolat
1 S R R R R R R S S R 1 0.94
Il R S R S R R S S S R 1 0.94
m S S R S R R S S S R 6 5.66
v S S R S R S S S S R I 0.94
\Y% S S S S R R S S S R 49 46.23
Vi S S S S R R S S S S 12 11.32
vii S S S S S R S S S R 7 6.60
vl S S S S R S S S S R 4 n
IX S S S S R S S S S S 4 n
X S S S S S R S S S S 9 8.49
X1 S S S S S S S S S R 7 6.60
X1 S S S S S S S S S S 5 4.72
S = rentan (nilai 5-9), R = tahan (nilai 1-3).
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Gambar 1. Pola penyebaran patotipe X. oryzae pv. oryzae
pada empat golongan air di Kabupaten Kara-
wang dan Bekasi, MK 1994.

(angka romawi), patotipe Xoo yang dikelompokkan berda-
sarkan metode modifikasi Kozaka tidak identik dengan pa-
totipe yang dikelompokkan dengan menggunakan galur iso-
genik. Simbol yang digunakan dalam mengelompokkan pa-
totipe bakteri berdasarkan galur isogenik masih bersifat se-
mentara karena belum semua patotipe dapat teridentifikasi,
khususnya patotipe Xoo yang sederhana dan kandungan gen
virulennya sedikit. Selain itu galur isogenik padi yang digu-
nakan baru 10. Galur isogenik padi lainnya masih diperba-
nyak benihnya. Untuk melengkapi informasi mengenai pa-
totipe Xoo ini sebaiknya koleksi Xoo yang sudah dikumpul-
kan dari mulai tahun 1970-an diuji lagi virulensinya dengan
menggunakan galur isogenik.

Patotipe Xoo dibedakan berdasarkan adanya perbedaan
satu gen virulen dan hubungan kultivar padi dengan patotipe
Xoo diasumsikan mengikuti hubungan gen ke gen (Hopkins
et al. 1992) sehingga bila ada 10 gen ketahanan pada galur
isogenik yang digunakan sebagai kultivar diferensial, secara
teori diharapkan dapat ditemukan 2'° patotipe. Tujuh gen

Gambar 2. Perbandingan pola penyebaran patotipe X.
oryzae pv. oryzae pada masing-masing kul-
tivar dengan jumlah kumulatif pada tujuh
kultivar di Kabupaten Karawang dan Bekasi,

MK 1994.

ketahanan pada galur isogenik padi hampir tidak berfungsi
sebagai pembeda patotipe karena gen tersebut sudah tidak
efektif lagi sehingga jumlah patotipe Xoo yang dapat dibe-
dakan dengan menggunakan galur isogenik tersebut diperki-
rakan sekurang-kurangnya ada delapan patotipe (2° = 8).
Gen ketahanan yang terutama berperan sebagai pembeda
patotipe dalam hal ini ialah gen xa-5, Xa-7, dan Xa-21.
Koevolusi patogen dengan tumbuhan turut berperan
dalam menentukan keragaman genetika patogen dan domi-
nansi suatu patotipe pada suatu periode di lokasi tertentu.
Dalam konteks ini, keberadaan gen virulen pada populasi
Xoo akan terseleksi oleh keberadaan gen ketahanan yang
menjadi pasangannya yang terdapat pada kultivar padi. Gen
ketahanan terhadap Xoo pada kultivar padi di Indonesia se-
bagian berasal dari kultivar lokal atau unggul nasional, dan
sebagian lagi berasal dari kultivar introduksi. Kultivar intro-
duksi ada yang ditanam secara luas seperti IR 5, IR 8, IR
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Gambar 3. Hubungan peningkatan (—) dan segregasi (---9) virulensi dengan kekerabatan serta arah dan tahap perubahan
patotipe X. oryzae pv. oryzae (1 - XII). Xa: gen ketahanan yang sudah dipatahkan oleh masing-masing patotipe,
baik yang dimasukkan ke padi kultivar IR 24 maupun gen ketahanan yang sudah dipunyai oleh padi kultivar IR
24 (*).

26, IR 36, dan IR 64, tetapi ada pula yang penanamannya  yang terdapat pada kultivar padi yang ditanam di Indonesia
terbatas di kebun percobaan. Dengan merujuk kepada risa-  sekurang-kurangnya ada sepuluh, yaitu; Xa-1 (Tetep, Jawa-
lah yang ditulis oleh Ogawa et al. (1978), Sidhu et al. 14, IR 28, IR 29, IR 30), Xa-2 (Tetep, Rantai Mas), Xa-3
(1986), dan Ogawa (1993) gen ketahanan terhadap Xoo  (Jawa-14, Kuntulan, Zenith), Xa-4 (Sigadis, Bajong, IR 20,
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TKM 6), Xa-10 (Cas 209), Xa-11 (IR 8), Xa-12 (Jawa-14,
IR 28, IR 29, IR 30), Xa-14 (TN1), Xa-16 (Tetep), dan
Xa-18 (IR 24).

Baru-baru ini diketahui bahwa padi kultivar Aceh-
Aceh, Baso, dan Sipulut bersifat tahan terhadap patotipe IV
dalam sistem Kozaka. Dalam pengujian dengan mengguna-
kan padi galur isogenik yang sifatnya masih terbatas dike-
tahui bahwa hanya gen ketahanan xa-5, Xa-7, dan Xa-21
yang masih efektif terhadap patotipe ini (data tidak dipubli-
kasi) sehingga padi kultivar Aceh-Aceh, Baso, dan Sipulut
sekurang-kurangnya mempunyai salah satu dari tiga gen ke-
tahanan tersebut. Hal ini masih perlu dikonfirmasi dengan
analisis genetika yang lebih saksama. Dengan mengacu ke-
pada semua informasi tersebut di atas, maka wajar bila pa-
totipe Xoo di Indonesia mempunyai banyak gen virulen, dan
banyak gen ketahanan terhadap Xoo yang sudah tidak efek-
tif lagi.

gSeperti telah dikemukakan sebelumnya, gen ketahanan
yang relatif masih efektif terhadap Xoo ialah xa-5, Xa-7,
dan Xa-21, tetapi di alam terdapat patotipe Xoo yang dapat
mengatasi kombinasi dari ke tiga gen ketahanan tersebut.
Berdasarkan data tersebut, gagasan untuk mengendalikan
Xoo dengan menggabungkan semua gen ketahanan dalam
satu kultivar (pyramiding gene) tidak dapat dianjurkan.
Penggabungan semua gen ketahanan dalam suatu kultivar
hanya akan menyeleksi patotipe XII yang mampu untuk
mengatasi semua gen ketahanan untuk mendominansi po-
pulasi Xoo sehingga keefektifan xa-5, Xa-7, dan Xa-2/
tidak akan bertahan lama. Pemanfaatan konsep galur ma-
jemuk (multi-lines) (van der Plank 1968, Browning & Frey
1969, Nelson 1977) dan pergiliran gen (gene deployment)
(van der Plank 1968, Nelson 1977) mungkin akan lebih baik
untuk menghambat terjadinya pergeseran populasi Xoo,
khususnya dalam mencegah terjadinya dominansi patotipe
XII. Sebelum menerapkan konsep galur majemuk dan per-
giliran gen perlu dipastikan bahwa konsep seleksi untuk
stabilisasi berperan dalam mengatur interaksi inang-patogen
pada patosistem padi-Xoo. Menurut konsep seleksi untuk
stabilisasi yang dikemukakan oleh van der Plank (1968),
penambahan gen virulen akan mengurangi fifness suatu pa-
togen sehingga patotipe yang mempunyai banyak gen viru-
len (patotipe yang kompleks) akan kalah oleh patotipe yang
hanya mempunyai sedikit gen virulen (patotipe sederhana)
bila kedua patotipe tersebut harus berkompetisi pada padi
kultivar sederhana, yaitu kultivar yang tidak mempunyai
atau hanya mempunyai sedikit gen tahan. Hal ini perlu dipe-
lajari mengingat isolat Xoo yang diisolasi dari Karawang
dan Bekasi mempunyai banyak gen virulen (patotipe yang
kompleks), walaupun gen virulen tersebut tidak diperlukan.

Patotipe IV, V, VI, VII, dan VIII dapat digunakan da-
lam menyeleksi galur-galur hasil persilangan yang mempu-
‘nyai gen ketahanan xa-5, Xa-7, dan Xa-21. Patotipe XII me-
rupakan patotipe yang paling virulen. Patotipe ini sebaiknya
digunakan untuk menguji koleksi plasma nutfah padi untuk
mendapatkan sumber ketahanan yang baru terhadap Xoo.
Untuk lebih memahami hubungan kultivar padi dan patotipe
Xoo, maka gen ketahanan yang ada pada padi kultivar Sido-
muncul, Taiwan, dan Delis perlu dipelajari dengan menggu-
nakan isolat yang mewakili masing-masing patotipe Xoo.

Hayati

Teknik biologi molekuler banyak dimanfaatkan oleh
para peneliti untuk mempelajari keragaman genetika dan
filogeni suatu patogen. Dengan menggunakan teknik restric-
tion fragment length polymorphism Yashitola et al. (1997)
berhasil mengelompokkan 67 isolat Xoo yang dikumpulkan
dari berbagai lokasi di India menjadi sembilan haplotipe.
Haplotipe BXO1 dan haplotipe lain yang erat hubungan ke-
kerabatannya dengan BXO1 merupakan haplotipe yang pa-
ling dominan (60 dari 67 isolat) dan ditemukan pada ber-
bagai lokasi dengan kondisi ekologi yang beragam. Haplo-
tipe BXOS, BX06, BX08, dan BXO17 masih sedikit dan
terbatas penyebarannya. Kelompok haplotipe BXO1 tidak
virulen terhadap padi kultivar BJ1 yang mengandung gen
xa-3 dan xa-13, serta padi kultivar DV 85 yang mengan-
dung gen xa-5 dan Xa-7, sedangkan BXOS, BX06, BXO8,
dan BXO17 bersifat virulen pada kedua kultivar tersebut.
Oleh karena itu mereka menyimpulkan bahwa analisis hap-
lotipe bermanfaat untuk menduga pola virulensi Xoo,
walaupun mereka tidak dapat mengidentifikasi gen virulen
yang dikandung oleh kelompok haplotipe Xoo secara terpe-
rinci. Bila informasi yang diperoleh Yashitola et al. (1997)
dibandingkan dengan informasi hasil penelitian ini, maka
analisis keragaman genetika dengan teknik konvensional
yang menggunakan galur isogenik padi relatif lebih baik da-
lam mengarahkan program pemuliaan padi untuk mengatasi
Xoo. Dengan menggunakan galur isogenik padi gen keta-
hanan yang masih efektif dapat diketahui dan cara penggu-
naan gen ketahanan tersebut dapat disarankan untuk meng-
hambat perubahan atau pergeseran patotipe Xoo di alam
agar gen ketahanan tetap efektif untuk jangka waktu yang
lama. Patotipe yang diidentifikasi dengan menggunakan ga-
lur isogenik padi juga dapat digunakan untuk mendeteksi
keberadaan suatu gen ketahanan yang sifatnya dominan
yang berada pada galur yang masih heterozigot untuk sifat
ketahanan tersebut. Dengan demikian penggunaan penanda
molekuler yang sekarang ini banyak diminati para peneliti
walaupun biayanya relatif mahal tidak perlu dilakukan.

Berdasarkan data pola penyebaran patotipe Xoo yang
diperoleh dapat disimpulkan bahwa dominansi patotipe V
tidak dipengaruhi atau berkelompok pada kultivar padi atau
pada golongan air tertentu, sedangkan patotipe I dan II pe-
nyebarannya masih terbatas pada padi kultivar IR 64 dan
golongan air IV. Beberapa patotipe yang tidak atau belum
ditemukan pada golongan air II, 111, dan IV mungkin dise-
babkan karena jumlah isolat Xoo yang diperoleh dari go-
longan air tersebut relatif terbatas dan lebih kecil dibanding-
kan dengan jumlah isolat Xoo yang diisolasi dari contoh
tanaman sakit yang berasal dari golongan air I sehingga
peluang ditemukannya isolat-isolat tersebut jelas lebih kecil.

Hubungan Kekerabatan, Arah serta Tahap
Perubahan Patotipe X. oryzae pv. oryzae. Informasi
mengenai keragaman genetika, hubungan kekerabatan, serta
arah perubahan dan dominansi patotipe suatu patogen sa-
ngat penting dalam mempelajari epidemiologi penyakit ta-
naman, khususnya dalam menyusun kebijakan pengendalian
penyakit dengan menggunakan kultivar yang tahan. Dengan
menggunakan galur isogenik sebagai kultivar diferensial ki-
ta dapat mempelajari jumlah dan komposisi gen virulen dari
suatu patotipe. Hubungan kekerabatan serta arah dan tahap
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perubahan patotipe suatu patogen dapat ditelusuri antara
lain dengan membandingkan jumlah dan komposisi gen vi-
rulen yang dimiliki oleh masing-masing patotipe.

Dalam konteks ini, untuk menganalisis hubungan ke-
kerabatan serta arah dan tahap perubahan patotipe Xoo di-
ajukan dua hipotesis (Gambar 1). Pada hipotesis I diasum-
sikan bahwa perkembangan patotipe dimulai dari patotipe
yang paling sederhana (patotipe yang mempunyai gen-gen
virulen yang paling sedikit), yaitu patotipe I yang mem-
punyai tiga gen virulen untuk mengatasi gen ketahanan
Xa-1, Xa-11, dan Xa-14, dan patotipe Il yang mempunyai
lima gen virulen untuk mengatasi gen ketahanan Xa-2, Xa-4,
Xa-10, Xa-11, dan Xa-14. Hibridisasi antara patotipe 1
dengan patotipe II akan menghasilkan patotipe III yang
mempunyai enam gen virulen, karena patotipe I dan II su-
dah mempunyai dua gen virulen yang sama, yaitu gen vi-
rulen untuk mengatasi gen ketahanan Xa-/1 dan Xa-14.

Patotipe I1I mengalami mutasi atau hibridisasi sehing-
ga mendapat tambahan gen virulen untuk mengatasi gen
ketahanan Xa-3 (patotipe V) atau gen virulen untuk menga-
tasi gen ketahanan Xa-7 (patotipe IV). Patotipe V meru-
pakan cikal bakal untuk patotipe VI, VII, dan VIII, yang
masing-masing mendapat tambahan satu gen virulen untuk
mengatasi gen ketahanan Xa-21 (patotipe VI), gen ketahan-
an xa-5 (patotipe VII), dan gen ketahanan Xa-7 (patotipe
VIII). Diduga di alam terjadi hibridisasi antara ke tiga pa-
totipe tersebut, sehingga rekombinasi yang dihasilkan men-
jadi patotipe IX, X, XI, dan XII.

Pada hipotesis II, keragaman virulensi patotipe Xoo ti-
dak hanya semata-mata disebabkan oleh hibridisasi yang
menyebabkan penambahan gen virulen, tetapi oleh kom-
binasi antara segregasi patotipe V menjadi patotipe III, I,
dan II, dan mutasi atau hibridisasi yang menyebabkan terja-
dinya penambahan satu, dua, atau tiga gen virulen pada pa-
totipe V untuk mengatasi xa-5, Xa-7, dan Xa-21. Alasan
yang mendukung hipotesis terjadinya segregasi gen keta-
hanan pada Xoo, yaitu rendahnya populasi patotipe III
(5.66%), patotipe I (0.94%), dan patotipe II (0.94%) diban-
dingkan dengan patotipe V (46.23%). Bila patotipe I, II, dan

I1I merupakan induk dari patotipe V, maka populasi ke tiga. -

patotipe tersebut seharusnya lebih tinggi atau sekurang-
kurangnya sama dengan patotipe V. Selain itu patotipe 1
dan II hanya ditemukan di golongan air IV yang waktu ta-
namnya paling akhir dan bedanya sekitar satu bulan lebih
lambat dari waktu tanam di golongan air 1. Bila patotipe I
dan II merupakan cikal bakal patotipe V, maka kedua pa-
totipe tersebut seharusnya banyak ditemukan di golongan air
L 11, dan IIL

Faktor yang menyebabkan terjadinya segregasi gen
virulen pada populasi Xoo tidak diketahui dengan pasti.
Ada kemungkinan infeksi bakteri Xoo oleh bakteriofag yang
lisogenik menjadi salah satu penyebab terjadinya segregasi
gen virulen tersebut. Pada waktu pembentukan partikel
transduksi, sebagian genom bakteri yang letaknya berdekat-
an dengan kedua ujung genom bakteriofag yang melekat
pada genom bakteri dapat ikut terbawa dan ditularkan ke
bakteri lain. Gen gal (diperlukan untuk pemanfaatan galak-
tosa sebagai sumber energi) dan gen bio (diperlukan untuk
sintesis biotin) yang merupakan penanda pada bakteri E.
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coli diketahui dapat terambil dari genom E. coli pada waktu
fag lambda membentuk partikel transduksi. Fag ©80 juga
diketahui mampu mengambil dan memindahkan gen #rp
(dibutuhkan untuk sintesis triptofan) dari bakteri E. coli
(Gardner & Snustad 1981). Dengan berasumsi bahwa se-
bagian genom bakteri Xoo yang berperan sebagai gen viru-
len untuk mengatasi gen ketahanan tertentu hilang atau ter-
bawa pada waktu pembentukan partikel transduksi, maka
wajar bila isolat Xoo yang sebagian genomnya telah ter-
ambil akan berkurang virulensinya. Bila sel bakteri ini ma-
sih mengalami pembelahan sel sebelum terjadi lisis, maka
akan terbentuk patotipe baru yang virulensinya lebih rendah
daripada patotipe asalnya. Penularan dan keberadaan gen
ketahanan yang terbawa pada waktu pembentukan partikel
transduksi tidak dapat terdeteksi karena latar belakang ge-
netika dari populasi Xoo di lokasi tersebut termasuk pa-
totipe kompleks yang sudah banyak mengandung gen vi-
rulen. Fenomena ini baru dapat diketahui bila bakteriofag
yang berasal dari partikel transduksi tersebut diinokulasikan
ke isolat Xoo yang tidak mempunyai gen virulen, misalnya
ke patotipe I pada pengelompokan Xoo dengan mengguna-
kan metode Kozaka.

Semua patotipe yang mempunyai gen virulen untuk
mengatasi gen ketahanan Xa-7 populasinya relatif rendah
(patotipe IV = 0.94%, patotipe VIII = 3.77%, patotipe IX =
3.77%, patotipe XI = 6.60%, patotipe XII = 4.72%). Diduga
penambahan gen virulen untuk mengatasi gen ketahanan
Xa-7 terjadi lebih akhir setelah penambahan gen virulen
untuk mengatasi gen ketahanan xa-5 dan Xa-21 pada pa-
totipe V.
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