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Abstrak 

Strategi pengembangan ternak di berbagai negara saat ini sudah banyak memanfaatkan teknologi 

molekuler pada tingkat genom. Genom merupakan informasi dari keseluruhan DNA yang berada 

dalam sel tubuh ternak, sehingga dipercaya bahwa teknologi ini mampu memetakan hubungan 

antara genotip-fenotip secara lebih tepat. Teknologi genom melihat keseluruhan gen yang ada           

dalam tubuh dan bagaimana gen-gen tersebut berinteraksi dan mempengaruhi pertumbuhan dan 

performa ternak. Teknologi genom dapat mendukung setiap upaya pengembangan ternak, seperti 

pemuliabiakan ternak berdasarkan sifat-sifat unggulnya, optimasi efisiensi nutrisi dengan 

penggunaan bahan pakan yang lebih efisien, juga dengan peningkatan kinerja reproduksinya. Dalam 

hal upaya perbaikan ternak di Indonesia, teknologi genom dapat dimanfaatkan untuk peningkatan 

ketepatan dan efisiensi program seleksi ternak. Penerapan teknologi genom di Indonesia masih 

menemui banyak kendala, diantaranya adanya kekurangpercayaan atas manfaat yang dapat 

dihasilkan, biaya yang tinggi, serta dukungan data pencatatan fenotip/produktivitas ternak yang 

belum sempurna. Saat ini, peneliti di Indonesia telah memulai menggunakan informasi genom untuk 

eksplorasi struktur genetik ternak dan asosiasinya dengan performan ternak. Perlu dukungan dari 

semua pihak dalam meminimalisir keterbatasan penerapan teknologi genom di bidang peternakan 

di Indonesia. 

Kata Kunci: Genom; Ternak; Indonesia 

Abstract 

Currently, livestock development strategies in various countries have made extensive use of 

molecular technology at the genome level. Genome contains information of the entire DNA within 

the livestock cells, therefore it is believed that this technology is able to map the relationship between 

genotypes and phenotypes more precisely. Genome technology describes all genes in the body and 

how they interact and influence the growth and performance of livestock. Genome information can 

support every effort for livestock development including breeding, optimizing the feed nutrition 
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efficiency through the use of feed ingredients more efficiently, and improving reproduction 

performance. In terms of efforts to improve livestock performance in Indonesia, genomic technology 

can be utilized to increase the accuracy and efficiency of livestock selection programs. The application 

of genomic technology in Indonesia still encounters many constraints, including lack of confidence 

on the benefits that can be generated, the high cost, as well as the incomplete recording data of 

livestock performance. Currently, researchers in Indonesia have started utilizing genome information 

to explore the genetic structure of livestock and its association with the livestock performance. 

Support from all stakeholders are needed to minimize the limitations of genome technology 

application on livestock in Indonesia. 

Keywords: Genome; Livestock; Indonesia

PENDAHULUAN 

 

Seiring pesatnya perkembangan 

teknologi, riset terkait pemanfaatan teknologi 

molekuler untuk pemuliaan, perbaikan 

genetik dan perbibitan ternak telah masuk          

ke ranah genom. Genom pada ternak 

merupakan informasi keseluruhan DNA yang 

berada dalam sel di tubuh ternak tersebut. 

Perbedaan antara genetik dan genom 

prinsipnya adalah kajian genetik cenderung 

mempelajari suatu gen tunggal, sedangkan 

kajian genom melihat keseluruhan gen yang 

ada dalam tubuh dan bagaimana gen-gen 

tersebut berinteraksi sehingga mempengaruhi 

pertumbuhan dan perkembangan suatu 

individu. Oleh karena itu, teknologi genom 

dipercaya dapat memetakan gen pada          

tubuh ternak secara lebih tepat [1]. Berbagai 

metode analisis untuk mengeksplorasi 

informasi genom saat ini telah berkembang 

dan dimanfaatkan oleh banyak kalangan, 

termasuk para peneliti di Indonesia. Studi 

tentang genom pada ternak lokal Indonesia 

pada saat ini masih fokus untuk mengetahui 

struktur genetiknya [2, 3, 4] dan baru           

sedikit kajian yang membahas keterkaitannya 

dengan sifat fenotip [5, 6]. 

Kebanyakan khalayak mempertanyakan 

apa fungsi dari informasi genom ini, 

khususnya dalam upaya pengembangan 

ternak di Indonesia, mengingat biaya yang 

dibutuhkan untuk mendapatkan data genom 

tersebut tidaklah murah. Sebagai contoh, pada 

tahun 2018 untuk mendapatkan data genotip 

dari DNA sapi yang terdiri dari 50.000        

varian dibutuhkan biaya sekitar 160 USD         

per sampel [7]. Sebaliknya, kompleksitas 

permasalahan peternakan di Indonesia yang 

tinggi menjadikan semakin kecilnya peluang 

penerapan analisis genom ternak untuk bisa 

mendapatkan dukungan yang berakibat 

beberapa analisis terkait genom pada ternak 

lokal di Indonesia banyak dikerjakan oleh 

para peneliti dari luar negeri [8, 9, 10].  

Sekuen genom pada ternak yang pertama 

kali diselesaikan yakni pada ayam (tahun 

2004) lalu diikuti pada sapi (2006), domba 

(2008), kemudian kuda, babi, dan kelinci 

(2009). Namun, pengembangan panel           

Single Nucleotide Polymorphism (SNP) untuk 

karakterisasi genom pada sapi pertama kali 

dipublikasikan tahun 2009. Sejak saat itu, 

negara maju seperti Amerika Serikat,            

Inggris, Jepang dan Korea Selatan mulai 

mengembangkan dan mengambil manfaat 

dari informasi genom pada ternak [11]. 

Negara Brazil, China, Afrika dan India bahkan 

telah mendirikan pusat penelitian genom 

untuk eksplorasi potensi sumber daya ternak 

yang dimiliki [12]. Aplikasi teknologi genom 

di negara maju telah digunakan dalam 

program seleksi sapi perah dan berhasil 

meningkatkan akurasi seleksi, mengurangi 

biaya uji zuriat, memperpendek interval 

generasi, dan memungkinkan untuk 

mengidentifikasi sejak awal sifat-sifat resesif 

yang tidak dikehendaki pada ternak. Negara-

negara berkembang, termasuk Indonesia 

sebenarnya memiliki potensi dan sumber 

daya ternak yang belum dioptimalkan.             

Sistem pemuliabiakan ternak masih berjalan            

secara konvensional, sehingga memerlukan 

waktu yang lebih lama untuk mendapatkan 

ternak bibit yang unggul. Oleh karena itu, 

aplikasi teknologi genom untuk akselerasi 

pengembangan ternak lokal di Indonesia 

perlu didorong. 
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Bioteknologi dan Sumber Daya Genetik 

Pertanian (BB Biogen) pada tahun 2017 telah 

menginisiasi diwujudkannya Konsorsium 

Genom Badan Litbang Pertanian. Salah          

satu target yang akan diwujudkan adalah 

dibangunnya pusat data (database) genom 

komoditas pertanian di Indonesia. Database 

yang dimaksud kini sudah mulai dapat 

diakses melalui alamat website http://genom. 

litbang.pertanian.go.id. Informasi yang 

tersedia untuk genom ternak pada website 

tersebut sementara ini masih terbatas            

pada 54.609 SNP pada genom sapi        

Peranakan Ongole yang didapatkan melalui 

proses genotyping menggunakan Illumina 

Bovine50K SNP Beadchip [2]. Agar database 

genom dapat bermanfaat secara lebih luas, 

perlu dilakukan analisis lebih mendalam 

mengenai hubungan antara marka pada 

genom tersebut dengan karakteristik fenotip 

ternak-ternak lokal di Indonesia. Analisis 

yang dimaksud lebih dikenal dengan         

istilah Genome-wide Association Study         

(GWAS). Analisis GWAS dapat diselesaikan 

melalui berbagai software yang telah             

tersedia dan banyak dikembangkan, baik 

yang membutuhkan lisensi maupun yang 

gratis [13]. 

Makalah ini memberikan ulasan 

mengenai potensi dan manfaat yang bisa 

didapatkan dari analisis pada data/informasi 

genom untuk pengembangan ternak di 

Indonesia. Harapan ke depan, dukungan 

terhadap pemanfaatan teknologi genom 

ternak di Indonesia semakin besar, sehingga 

dapat mengejar ketertinggalan atas negara-

negara maju dalam upaya pengembangan 

ternak-ternak lokal. 

 

INFORMASI GENOM DAN 

MANFAATNYA UNTUK 

PENGEMBANGAN TERNAK 

 

Informasi genom yang dimaksud        

dalam makalah ini adalah keseluruhan           

data genotip dalam tubuh ternak hasil 

identifikasi melalui panel yang tersusun atas 

ribuan SNP. Yang dimaksud dengan SNP 

adalah setiap perubahan basa/genotip pada 

nukleotida di posisi tertentu dalam urutan 

DNA [14]. SNP ditemui dan menyebar                   

di banyak posisi pada genom, sehingga 

penggunaan marka ini akan sangat 

menguntungkan karena memungkinkan 

memetakan gen dan mendeteksi lokus     

yang terkait sifat-sifat kuantitatif pada    

ternak secara lebih detail. 

Pola yang umum dalam pengembangan 

ternak sebenarnya tidak jauh dari sebuah 

upaya meningkatkan produktivitas, baik 

secara kuantitatif maupun kualitatif. Diantara 

upaya tersebut, cara-cara yang bisa ditempuh 

antara lain dengan pemuliabiakan ternak 

berdasarkan sifat-sifat unggulnya, optimasi 

nutrisi dengan penggunaan bahan pakan 

yang lebih efisien, pengembangan ternak-

ternak lokal, juga dengan peningkatan           

kinerja reproduksinya. Informasi genom 

dapat dimanfaatkan untuk mendukung           

setiap cara yang ditempuh dalam upaya 

pengembangan ternak tersebut. Pemanfaatan 

informasi genom tersebut tentu saja           

dengan menggunakan dukungan teknologi 

komputasi dan bioinformatika [1, 12]. 

Pertama, pemanfaatan teknologi genom 

di bidang nutrisi ternak yaitu dapat 

digunakan untuk mempelajari efek spesifik 

dari asupan nutrisi pakan terhadap tubuh 

ternak, baik efek positif atau menguntungkan 

bagi ternak dan negatif yaitu yang berbahaya 

bagi ternak. Hal ini disebabkan, nutrisi yang 

terkandung dalam pakan apabila dikonsumsi 

oleh ternak dapat mengatur berbagai fungsi 

tubuh ternak secara langsung atau dengan 

merangsang atau menonaktifkan regulator 

tertentu, mempengaruhi proses molekuler, 

sehingga akhirnya menentukan ekspresi gen 

[15]. Selain itu, dengan teknologi genom juga 

dapat diketahui pengaruh dari variasi            

genetik terhadap efek yang ditimbulkan dari             

jenis nutrisi pakan atas fenotip/performa 

ternak [16]. Lebih jauh, manfaat aplikasi 

teknologi genom di bidang nutrisi yaitu          

dapat meningkatkan efisiensi pakan dan 

penggunaan bahan pakan yang baik untuk 

ternak. Terlebih lagi, karena biaya pakan 

merupakan proporsi pembiayaan terbesar 

dalam usaha peternakan, pemanfaatan          

genom untuk efisiensi pakan diharapkan 

memberikan terobosan dan manfaat yang 

besar bagi peternak. Beberapa contoh         

kajian yang telah menggunakan teknologi 

genom dalam nutrisi ternak ditampilkan 

dalam Tabel 1. 

http://genom/
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Kedua, teknologi genom pada bidang 

pemuliaan ternak sudah banyak 

dimanfaatkan secara luas, mulai dari kajian 

karakterisasi ternak, identifikasi keaneka-

ragaman bangsa ternak, hingga kajian asosiasi 

antara marka pada genom dengan sifat 

fenotipik sebagai dasar seleksi ternak.       

Bahkan, teknologi genom mampu digunakan         

untuk memperkirakan proses evolusi    

ternak yang terjadi pada tahun-tahun yang         

lampau. Program pemuliaan ternak yang 

konvensional mengharuskan kita mengambil 

waktu bertahun-tahun agar diperoleh ternak 

yang unggul. Dengan pemanfaatan teknologi 

genom, seleksi ternak dapat didasarkan          

pada marka genom yang telah terbukti 

berasosiasi dengan sifat fenotip/performa 

yang diinginkan, sehingga seleksi dapat 

dilakukan kepada ternak sejak masih kecil. 

Contoh pemanfaatan genom pada bidang 

pemuliaan ternak tersaji pada Tabel 2. 

Ketiga, teknologi genom juga 

dimanfaatkan untuk identifikasi dan 

mengembangkan sifat-sifat reproduksi         

pada ternak. Sifat reproduksi berperan 

penting dalam pemuliabiakan dan perbibitan 

ternak, sebab performan reproduksi yang 

bagus baik pada pejantan maupun induk 

menjadi kunci yang menjamin bahwa 

program pemuliaan dan perbibitan tersebut 

akan dapat berjalan seiring dihasilkannya 

anakan hasil pemuliaan/seleksi. Beberapa sifat 

reproduksi yang sering menjadi perhatian 

antara lain: jarak beranak, kemudahan dalam 

kebuntingan, kemudahan dalam beranak, 

sekresi hormon, dan karakteristik saluran 

reproduksi. Beberapa contoh aplikasi genom 

dalam bidang reproduksi ternak ditampilkan 

dalam Tabel 3. 

Keempat, upaya menjaga ternak agar 

tetap sehat dan bebas penyakit merupakan 

salah satu tantangan besar dalam usaha 

peternakan. Oleh karenanya, beberapa 

peneliti telah mencoba memanfaatkan 

teknologi genom untuk mendapatkan 

informasi mengenai hubungan antara sifat 

daya tahan tubuh ternak terhadap suatu 

penyakit, pola perubahan genetik ketika 

terserang penyakit, juga mempelajari         

genom dari mikroba sumber penyakit        

tersebut [12]. Penggunaan informasi genom 

dalam bidang kesehatan ternak merupakan 

salah satu upaya pencegahan terhadap 

serangan penyakit, khususnya dalam 

pemilihan/seleksi ternak yang potensial, 

bebas dari penyakit menular, dan atau 

memiliki kemampuan resisten terhadap suatu 

penyakit. Lebih lanjut, beberapa kajian genom 

terkait penyakit pada ternak juga bermanfaat 

untuk mempelajari suatu penyakit pada 

manusia, karena memiliki karakter yang 

sama. Sebagai contoh, mutasi gen MC4R   

yang menyebabkan obesitas pada ternak   

babi juga terjadi pada manusia [39]. Beberapa  

Tabel 1. Contoh aplikasi genom dalam bidang nutrisi ternak 

Jenis Ternak Kajian Referensi 

Sapi Potong/ Sapi Perah Hubungan antara genom dengan efisiensi pakan pada 

sapi potong. 

[17, 18] 

 Seleksi genom berdasarkan sifat efisiensi pakan pada sapi 

perah. 

[19, 20] 

Kambing/ Domba Efek pemberian suplemen pakan pada domba. [21, 22] 

Unggas Efek pemberian suplementasi pakan terhadap 

produktivitas ayam. 

[23, 24] 

   

Tabel 2. Contoh aplikasi genom untuk pemuliaan dan seleksi fenotip ternak 

Jenis Ternak Kajian Referensi 

Sapi Potong/ Sapi Perah Asosiasi genom terhadap sifat karkas sapi potong. [25, 26] 

 Asosiasi genom terhadap produksi susu sapi Friesian 

Holstein. 

[27, 28] 

Kambing/ Domba Hubungan antara genom dan deposisi lemak pada 

domba ekor tipis dan domba ekor gemuk. 

[29, 30] 

Unggas Analisis genom terkait sifat bobot badan dan deposisi 

lemak pada ayam. 

[31, 32] 
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kajian mengenai aplikasi genom pada bidang 

kesehatan ternak dicontohkan pada Tabel 4. 

 

PELUANG PENELITIAN GENOM 

TERNAK DI INDONESIA 

 

Suatu studi dengan menggunakan data 

genom total ternak Indonesia pertama kali 

dipublikasikan tahun 2014. Studi tersebut 

menjelaskan mengenai pola keragaman 

genetik bangsa-bangsa sapi yang telah 

didomestikasi di dunia [9]. Dalam penelitian 

tersebut disebutkan pula posisi 5 bangsa sapi 

lokal di Indonesia (sapi Bali, sapi Madura, sapi 

Jabres, sapi Aceh, dan sapi Pesisir) diantara 

bangsa-bangsa sapi yang ada di dunia. Sapi 

Bali atau Bos javanicus disebut sebagai bangsa 

sapi asli Indonesia yang berbeda dengan Bos 

taurus dan Bos indicus. Selanjutnya, dengan 

memanfaatkan data genom sapi Indonesia 

tersebut, sekelompok tim peneliti dari 

Thailand dapat menganalisis keragaman, 

struktur genetik, dan hubungan antara sapi 

lokal mereka dan Indonesia [10]. 

Di Indonesia sendiri, sebuah studi         

yang menganalisis struktur genetik sapi 

Peranakan Ongole (PO) dan sapi perah 

Friesian Holstein dengan teknologi genom 

juga telah dimulai [2]. Dalam penelitian 

tersebut diungkapkan mengenai perbedaan 

kedua bangsa sapi ditinjau dari struktur 

genetiknya. Sebelumnya, diungkapkan bahwa 

penelitian tersebut dimaksudkan untuk 

mengetahui karakter genetik sapi dan 

melacak marka sapi yang memiliki sifat 

melahirkan kembar, namun belum berhasil 

[46]. Selanjutnya, penelitian lain yang 

ditujukan untuk mengidentifikasi penanda 

genetik yang berpengaruh terhadap          

bobot lahir pada sapi PO dan sapi Bali          

dengan menggunakan data genom berhasil 

dilakukan. Hasilnya, diduga bahwa bobot 

lahir pada sapi PO berasosiasi dengan varian 

yang berada di kromosom 14 [5], dan bobot 

lahir pada sapi Bali berasosiasi dengan varian 

di kromosom 21 [6].  

Pada tingkatan lebih lanjut, sebuah 

tinjauan terhadap proses sejarah dan 

pengembangan sapi lokal di Indonesia 

dengan menggunakan informasi total genom 

juga telah dipublikasikan [4]. Bangsa sapi 

lokal yang digunakan yaitu sapi Bali, Madura, 

Jabres, PO (secara umum), PO Kebumen, 

Aceh, dan Pesisir. Hasilnya diketahui bahwa 

terjadi pola hibridisasi antara sapi Bali (sapi 

asli Indonesia) dan sapi-sapi Bos indicus 

sehingga membentuk bangsa sapi-sapi lokal 

tersebut, juga pola introgresi sapi Bos indicus 

di Indonesia dan sapi Bos javanicus di Asia.       

Hal ini mendukung hasil kajian sebelumnya 

yang menyatakan bahwa terjadi hibridisasi 

antara sapi Bos javanicus dan Bos indicus         

di Indonesia [5]. Hasil analisis juga 

menginformasikan bahwa berdasarkan nilai 

optimal fragmen dalam perhitungan estimasi 

ukuran populasi efektif pada waktu lampau 

diketahui bahwa domestikasi sapi Bali 

diperkirakan telah terjadi sekitar 3.400 tahun 

yang lalu [4]. Estimasi tersebut sesuai         

dengan hipotesis yang menyebutkan bahwa 

Tabel 3. Contoh aplikasi genom dalam bidang reproduksi ternak 

Jenis Ternak Kajian Referensi 

Sapi Potong/ Sapi Perah Variasi genetik yang berpengaruh terhadap sekresi 

hormon dan keberhasilan kebuntingan pada sapi. 

[33, 34] 

Kambing/ Domba Asosiasi genom dengan sifat prolifik pada domba. [35, 36] 

Unggas Karakterisasi genom terhadap sifat kematangan seks 

pada ayam, juga pengaruhnya terhadap produksi telur. 

[37, 38] 

   

Tabel 4. Contoh aplikasi genom dalam bidang kesehatan ternak 

Jenis Ternak Kajian Referensi 

Sapi Potong/ Sapi Perah Asosiasi genom dengan kemampuan resisten sapi 

terhadap penyakit mulut dan kuku. 

[40, 41] 

Kambing/ Domba Asosiasi genom dengan kemampuan resisten domba 

terhadap parasit. 

[42, 43] 

Unggas Analisis asosiasi genom mengenai respon antibodi pada 

ayam terhadap virus penyabab penyakit. 

[44, 45] 
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domestikasi sapi Bali terjadi setelah Bos taurus 

dan Bos indicus [47]. 

Masih banyak peluang pemanfaatan 

teknologi genom untuk pengembangan ternak 

di Indonesia. Keanekaragaman ternak yang 

tinggi memberikan ruang yang luas bagi      

para peneliti untuk mengambil peran       

dalam pemanfaatan teknologi genom untuk 

mengoptimalkan potensi yang dimiliki oleh 

ternak lokal Indonesia. Point utama yang 

harus digali adalah bagaimana hubungan 

antara genom dan karakter-karakter fenotipik 

ternak yang bernilai ekonomi tinggi. Sebagai 

contoh, karakter proporsi karkas yang bagus 

pada sapi Bali [48], performa sapi PO        

unggul hasil seleksi (PO Kebumen, PO Grati 

Terseleksi/POGASI), kualitas daging domba 

Wonosobo dan Batur, karakter produksi telur 

dan daging ayam kampung unggul hasil 

seleksi (Kampung Unggul Balitbangtan/KUB, 

Sentul Terseleksi/SENSI), dan lain sebagainya. 

Hasil dari analisis genom pada karakter 

tersebut akan mampu meningkatkan efisiensi 

dalam program-program pengembangan 

ternak apabila diaplikasikan. 

 

POTENSI APLIKASI TEKNOLOGI 

GENOM UNTUK PERBAIKAN TERNAK 

DI INDONESIA 

 

Perbaikan ternak secara prinsip dapat 

dicapai dengan cara melaksanakan seleksi      

dan perkawinan ternak dengan cara yang 

benar [49]. Seleksi ternak merupakan strategi 

yang telah banyak diaplikasikan oleh para 

peternak di Indonesia guna mempertahankan 

ternak yang memiliki performan terbaik 

untuk tujuan dikembangbiakkan, sehingga 

pada keturunan berikutnya akan didapatkan 

kualitas anakan/bibit yang lebih baik.        

Hanya saja, karakteristik peternakan di 

Indonesia yang didominasi oleh peternakan 

rakyat menjadikan kegiatan seleksi ternak 

menemui kendala, seringkali pelaksanaannya 

berdasarkan pengetahuan, pemahaman, dan 

preferensi yang berbeda walaupun tujuannya 

sama yaitu untuk mendapatkan ternak 

dengan produktivitas yang tinggi. Kendala 

lain yakni seringkali data pencatatan ternak 

(recording) dan silsilah sebagai dasar seleksi 

tidak tersedia dengan lengkap [50], padahal 

seleksi akan memberikan hasil yang baik 

apabila dilaksanakan berdasarkan pada 

recording [51]. Seleksi yang belum terarah 

menjadi penyebab dihasilkannya kualitas 

bibit yang sangat beragam dan belum optimal 

[52].  

Sasaran utama aplikasi teknologi genom 

dalam upaya perbaikan ternak yakni 

penggunaan penanda genetik yang secara 

signifikan berasosiasi dengan sifat-sifat ternak 

bernilai ekonomi tinggi guna meningkatkan 

ketepatan dan efisiensi seleksi ternak tersebut. 

Hal tersebut dapat dilakukan sebab sifat-        

sifat tertentu pada ternak muncul selain 

dikarenakan proses adaptasi lingkungan juga 

sangat berkaitan erat dengan pewarisan sifat / 

gen [53]. 

Ke depan, tantangan yang dihadapi 

dalam upaya pengembangan dan perbaikan 

ternak adalah kebutuhan akan pentingnya 

efisiensi sistem peternakan, pengurangan 

emisi asal ternak, dan perlunya pola adaptasi 

menghadapi perubahan iklim [54]. Sedangkan 

untuk ternak asli dan lokal di Indonesia, 

beberapa upaya perbaikan yang perlu 

dilakukan saat ini antara lain peningkatan 

reproduktivitas ternak, produktivitas, dan 

efisiensi pakan. Selain itu, Indonesia memiliki 

sumber daya genetik ternak yang besar dan 

memerlukan perhatian, terutama dalam hal 

menjaga keberlangsungan populasi, baik 

secara kuantitas maupun kualitasnya [55]. 

Poin-poin tersebut dapat ditangkap sebagai 

titik ungkit dimana teknologi genom 

berpotensi untuk dapat diaplikasikan. 

Teridentifikasinya varian yang diduga 

berasosiasi dengan sifat bobot lahir pada       

sapi PO [5] dan Bali [6] menjadi contoh 

langkah awal aplikasi teknologi genom       

untuk perbaikan ternak di Indonesia.       

Apabila temuan penanda genetik tersebut 

dapat divalidasi, maka selanjutnya          

dapat dikembangkan menjadi kit yang 

memungkinkan seleksi ternak dilaksanakan 

sejak dini. Konsep pemanfaatan teknologi 

genom dalam program seleksi ternak 

diilustrasikan dalam Gambar 1.  

Pada Gambar 1 dijelaskan bahwa       

aplikasi teknologi genom dalam program 

pemuliabiakan ternak dapat diselaraskan 

dengan sistem seleksi konvensional yang       

telah dipraktikan di Indonesia. Penggunaan 

teknologi   genom   dimaksudkan   untuk 
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meningkatkan efisiensi dan akurasi proses 

seleksi ternak [56]. Siklus seleksi ternak 

konvensional yang telah dijalankan kemudian 

diikuti dengan pelaksanaan isolasi DNA      

dan sekuensing untuk mendapatkan data 

genotip. Agar lebih efisien, sebaiknya         

hanya pada ternak unggul hasil seleksi       

yang material DNA-nya diambil dan 

diidentifikasi genotipnya. Perlu dipastikan 

juga bahwa ternak tersebut memiliki catatan 

fenotip lengkap, khususnya mengenai sifat 

yang digunakan sebagai dasar seleksi. 

Selanjutnya dilakukan analisis GWAS dengan 

mengasosiasikan antara data genotip dan 

fenotipnya, sehingga akan didapatkan marka 

yang diduga memiliki pengaruh nyata. 

Akurasi marka tersebut kemudian diuji 

melalui validasi pada populasi yang berbeda. 

Apabila marka teridentifikasi memiliki 

asosiasi yang sama terhadap sifat fenotip yang 

dituju, maka dapat disusun menjadi suatu kit 

yang digunakan dalam proses seleksi pada 

generasi berikutnya. 

 

BATASAN PENERAPAN TEKNOLOGI 

GENOM 

 

Terdapat batasan yang perlu menjadi 

perhatian dalam penerapan teknologi       

genom, yaitu yang pertama bahwa faktor 

genetik bukanlah satu-satunya faktor yang 

berpengaruh dalam menentukan performan 

ternak. Selain faktor genetik, performan 

ternak juga ditentukan oleh faktor lingkungan 

(pakan, manajemen, suhu, dan sebagainya) 

yang optimal untuk mendukung potensi 

genetik yang dimiliki oleh ternak sehingga 

dapat berproduksi secara baik dan 

menguntungkan. Sebagai contoh, sistem 

pemeliharaan yang berbeda yakni sistem 

intensif dan semi intensif dapat memberikan 

dampak yang tidak sama terhadap 

pertumbuhan dan ukuran tubuh sapi          

Bali yang dipelihara di Balai Pembibitan 

Ternak Unggul di Pulau Bali [57]. Sistem 

pemeliharaan yang intensif memungkinkan 

ternak mendapatkan nutrisi pakan yang lebih 

baik dan lengkap sehingga produktivitasnya 

lebih optimal. 

Agar informasi genom dapat diambil 

manfaatnya secara lebih luas, pencatatan        

data fenotip ternak juga perlu dilaksanakan 

secara rutin. Sebagai contoh, data 

pertumbuhan ternak dan data produksi susu 

pada sapi perah. Permasalahan di negara 

berkembang seperti Indonesia, mayoritas 

pengusahaan ternak masih skala kecil-

menengah, sehingga catatan mengenai 

performan ternak bukan menjadi perhatian 

penting. Pencatatan performan ternak harus 

 

Gambar 1. Ilustrasi pemanfaatan teknologi genom dalam program seleksi ternak [50] 
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dilaksanakan sebelum menerapkan teknologi 

genom. 

Karena biaya yang dibutuhkan untuk 

mendapatkan informasi genom cukup     

mahal, hal ini akan menjadi batasan           

dalam penerapan teknologi genom. Selain itu, 

untuk analisis data genom diperlukan 

informasi genom dari banyak ternak agar 

hasil analisis memiliki tingkat signifikansi 

yang tinggi dan tidak bias [58]. Berdasarkan 

hasil penelitian pada populasi sapi Friesian 

Holstein, jumlah minimal sampel ternak          

sapi yang dibutuhkan untuk analisis         

struktur genom diperlukan minimal 75         

ekor agar bisa mendapatkan hasil analisis 

dengan akurasi yang tinggi [59]. Untuk 

mencapai akurasi yang tinggi pada analisis 

GWAS dan program seleksi, ternak           

yang digunakan sebagai referensi dan 

dianalisis paling tidak sebanyak 1% dari            

total populasi [60]. 

Namun demikian, penerapan teknologi 

genom di negara-negara berkembang sangat 

dibutuhkan dan diyakini akan berhasil 

mendukung program pengembangan ternak 

[61]. Sebab, teknologi genom ternak akan 

menyumbang data dasar lengkap mencakup 

keseluruhan genotip pada seekor ternak,           

yang pada generasi teknologi molekuler 

sebelumnya (seperti Restriction Fragment 

Length Polymorphism/RFLP dan mikrosatelit) 

data tersebut terungkap secara parsial           

[14]. Dengan disertai data performa ternak 

yang lengkap, biaya yang dikeluarkan          

untuk penerapan teknologi ini sebanding 

dengan manfaat yang akan didapat, terlebih 

semakin kesini biaya yang diperlukan untuk 

sekuensing semakin murah [56]. 

 

KESIMPULAN 

 

Eksplorasi potensi genetik guna 

meningkatkan efisiensi pengembangan       

ternak menggunakan teknologi genom        

telah banyak dilakukan di berbagai negara       

di dunia. Peluang pemanfaatan teknologi 

genom di Indonesia masih sangat luas        

dengan adanya sumber daya genetik ternak 

lokal yang besar. Peneliti dan stakeholder 

dapat berkontribusi dan berkolaborasi       

dalam memajukan potensi ternak dengan 

memanfaatkan informasi genom tersebut. 
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