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Abstrak. Tujuan penelitian ini adalah membandingkan ketepatan hasil taksiran heritabilitas yang
dilakukan menggunakan metode Restricted Maximum Likelihood Animal Model dan menggunakan
analisis variansi (ANOVA) pada data dengan rasio betina:jantan yang berbeda. Penelitian dilakukan
menggunakan simulasi stokastik komputer. Data individu ternak disimulasikan menggunakan mixed
model animal model. Model ternak terdiri dari pengaruh tetap tunggal nilai tengah dan pengaruh acak
nilai pemuliaan dan galat. Faktor acak nilai pemuliaan dan galat (residual) disimulasikan secara acak
dari distribusi normal NP~N(0,Ac2) dan e~N(0,Ic2). Skenario rasio induk:pejantan yang
disimulasikan adalah 20, 100 dan 500 individu dengan variansi aditif dan galat masing-masing 100,
233.3333 unit2 dan nilai heritabilitas 0,3 dan nilai tengah fenotipik 3.000 unit. Pendugaan heritabilitas
menggunakan metode REML dilakukan menggunakan program DMU dan pendugaan heritabilitas
menggunakan ANOVA dilakukan menggunakan program R menggunakan model pejantan. Akurasi
taksiran heritabilitas ditentukan menggunakan jumlah kuadrat deviasi nilai heritabilitas taksiran
terhadap nilai heritabilitas yang disimulasikan (SSSE). General linear test digunakan untuk menguji
pengaruh faktor rasio induk:pejantan dan metode penaksiran. Nilai rata-rata taksiran heritabilitas untuk
rasio induk:pejantan 20, 100 dan 500 menggunakan metode ANOVA adalah 0,248, 0,249 dan 0,231
sedangkan nilai taksiran menggunakan metode REML-nya adalah 0,196, 0,199 dan 0,253. Nilai rata-
rata heritabilitas tersimulasi untuk rasio induk:pejantan 20, 100 dan 500 adalah 0,295335, 0,298860
dan 0,294666. Nilai SSSE untuk rasio induk:pejantan 20, 100 dan 500 untuk metode ANOVA adalah
9,098665, 2,715 dan 2,16467 sedangkan metode REML menghasilkan nilai SSSE vyaitu 4,710105,
2,615989 dan 0,5537548. Kesimpulan penelitian: (1) pengggunaan metode dalam penaksiran
komponen variansi dan heritabilitas tergantung dari struktur dan ketersediaan data pedigree-nya, (2)
rasio induk:pejantan meningkatkan akurasi prediksi, dan (3) metode REML lebih baik digunakan pada
jumlah data besar dengan struktur data dengan pedigree relatif lengkap.

Kata kunci: estimasi komponen variansi, parameter genetik, peragam saudara tiri, data silsilah

Abstract. The purpose of this study was to compare the accuracy of heritability estimation using
Restricted Maximum Likelihood Animal Model and analysis of variance (ANOVA) on data with
different female:male ratios. The research was conducted using a computer stochastic simulation.
Individual data was simulated using a mixed model animal model. The animal model consisted of
single fixed effect of the general mean and random effects of breeding value and residual. The random
effect of breeding values and residuala were simulated randomly from the normal distribution
NP~N(0,Ac?) dan e~N(0,102). The simulated female:male ratio scenarios were 20, 100 and 500
with genetic additive and residual variances of 100, 233.3333 units2 and heritability of 0.3 and
phenotypic mean of 3,000 units, respectively. Heritability estimation using the REML method was
carried out using the DMU program and heritability estimation using ANOVA was carried out using
the R program using the sire model. The accuracy of the heritability estimation was determined using
the sum of the squares deviation of the estimated heritability value on the simulated value (SSSE). The
general linear test was used to test the effect of the female:male ratio factor and the estimation method.
The average heritability estimates for the female:male ratio of 20, 100 and 500 using the ANOVA
method were 0.248, 0.249 and 0.231, respectively, while the estimated heritabilities using the REML
method were 0.196, 0.199 and 0.253, respectively. The average simulated heritability for female:male
ratios of 20, 100 and 500 were 0.295335, 0.298860, and 0.294666, respectively. The SSSE values for
the female: male ratio of 20, 100 and 500 for the ANOVA method were 9.098665, 2.715 and 2.16467,
respectively, while the REML method yielded SSSE values of 4.710105, 2.615989 and 0.5537548,
respectively. The conclusions of the study: (1) the use of the method in estimating the components of
variance and heritability depending on the structure and availability of the pedigree data, (2) the
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female:male ratio increases accuracy of the prediction, and (3) the REML method is better used on
large data with relatively complete pedigree structure.

Keywords: variance components estimation, genetic parameters, half-sibs covariace, pedigree data

PENDAHULUAN

Penaksiran parameter genetik dalam merupakan tahapan yang penting karena keberhasilan sebuah
program pemuliaan ternak tergantung dari besarnya nilai taksiran heritabilitas suatu sifat dan akurasi
hasil taksirannya. Selain itu taksiran heritabilitas juga diperlukan dalam penaksiran nilai pemuliaan
ternak dalam populasi. Berbagai metode penaksiran komponen variansi telah dikenal hingga kini
mulai dari metode yang berbasis analisis variansi, minimum norm quadratic unbiased estimation
(MINQUE) dan minimum variance quadratic unbiased estimation (MIVQUE), Maximum Likelihood
(ML) estimation serta Restricted Maximum Likelihood (REML) estimation Hofer (1998). Metode
penaksiran komponen variansi pada bidang pemuliaan ternak menggunakan metode REML banyak
dilaporkan di literature misalnya Garnsworthy et al. (2012), McLaren et al. (2016) dan Susanto et al.
(2018).

Penaksiran heritabilitas menggunakan ANOVA berdasarkan kovariansi kerabat tiri dilaporkan oleh
Purwantini et al. (2017), Kubangun et al. (2014) dan Krisnamurti et al. (2019). Metode penaksiran
menggunakan metode REML umumnya dilakukan pada data fenotipik dengan jumlah besar yang
dilengkapi dengan data pedigree yang relatif lengkap sedangkan penaksiran komponen variansi
menggunakan ANOVA digunakan pada data fenotipik dengan jumlah kecil dan data pedigree yang
terbatas. Tujuan penelitian ini adalah membandingkan ketepatan hasil taksiran heritabilitas yang
dilakukan menggunakan metode Restricted Maximum Likelihood Animal Model dan menggunakan

analisis variansi (ANOVA) berdasarkan kovariansi kerabat tiri pada jumlah data yang berbeda.

MATERI DAN METODE

Penelitian dilakukan melalui simulasi komputer stokastik menggunakan model ternak dengan
faktor tetap tunggal (rata-rata populasi) dan faktor acak yang meliputi nilai pemuliaan individu dan
nilai galat (residual) (y;; = u + a; + e; ;). Faktor tetap rata-rata populasi, ragam genetik aditif (nilai
pemuliaan; NP) dan ragam galat (residual) yang digunakan dalam simulasi berturut-turut adalah 3000
unit, 100 dan 233,3333 unit® sehingga parameter heritabilitas yang ditetapkan dalam simulasi adalah
0,3. Lima ternak jantan populasi dasar (base population) disimulasikan sedangkan populasi dasar
induk disimulasikan dengan jumlah berbeda yaitu 20, 100 dan 500 induk. Perkawinan acak antara
jantan dan betina dari base population terjadi sekali dengan skenario yang berbeda yaitu setiap
pejantan mengawini jumlah betina 20, 100 dan 500 ekor. Setiap induk disimulasikan memiliki seekor
anak dengan jenis kelamin anak diabaikan dan sifat fenotipik disimulasikan tersedia pada semua anak.
Simulasi komputer diulang 100 kali. Diagaram alur simulasi disajikan pada Gambar 1. Program R (R

Core Team 2020) digunakan untuk simulasi data dan pendugaan komponen variansi faktor acak
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menggunakan ANOVA sedangkan penaksiran komponen variansi menggunakan metode REML
dilakukan menggunakan program DMU Madsen and Jensen (2013).

INPUT PARAMETER:

- variansi genetik aditit = 1000 unit2
............. * variansi residual = 233,3333 unit?
heritabilitas = 0,3
rata-rata fenotipik = 3.000 unit

Menciptakan populasi dasar:
5 pejantan
jumlah induk berbeda (20,100 dan 500)
faktor tetap: rata-rata populasi
faktor acak: nilai pemuliaan dan residual

|

_ Satu generasi kawin acak;
Pcnrt:islmll Ilgic;nrj\ﬂilj nen \m;mns:;i .f tiap pejantan mengawini jumlah induk yang berbeda
ctode REML animal mode «—{  jumlah induk berbeda: 20,100 dan 500 ekor

pedigree based method a . o
Average Information REstricted Maximum Likelihood Jenis kelamin anak diabaikan

Ulangan 100 kali

sifat fenotipik dimiliki setiap anak

:

OUTPUT PARAMETER: Penaksiran komponen variansi:
taksiran varansi ecnetik aditif Metode ANOVA model pejantan
L = p - balanced u’u{nr . )
oclesal taksiran variansi residual Jumlah anak/pejantan: 20, 100 dan 500 ekor
taksiran heritabilitas intraclass correlation

akurasi prediksi

Gambar 1. Diagram alur simulasi

Tabel ANOVA untuk penaksiran komponen variansi untuk data seimbang (balanced data)
disajikan dalam Tabel 1 sedangkan persamaan model campuran (mixed model equation) dalam
penaksiran komponen variansi menggunakan metode REML disajikan pada Persamaan 1.

Tabel 1. Analisis Variansi

Sumber keragaman DB JK KT Komponen ragam
Antar pejantan s-1 JKs KTs 0w + ko?
Residual s(d-1) JKd KTd o2

Total sd-1

Keterangan: k adalah jumlah anak per pejantan (20, 100 dan 500 ekor)

ad

Korelasi dalam kelas pada struktur data kerabat tiri dihitung menggunakan rumus t = 72 dan nilai

05 +0ow

taksiran heritabilitasnya adalah h? = 4t Falconer and Mackay (1996).

X'x X'z ,
ol [b] - [X Y ]
ZI’X Z'Z+—=Ala Z'y Persamaan 1
a

Pendugaan komponen variansi menggunakan metode REML pada DMU dilakukan berdasarkan
Average Information REstricted Maximum Likelihood (AI-REML) Jensen et al. (1997). Proses
maksimisasi likelihood pendugaan komponen variansi menggunakan nilai default dari program DMU.

Akurasi penaksiran nilai heritabilitas ditentukan menggunakan rumus:

158



Prosiding Seminar Teknologi dan Agribisnis Peternakan VIlI-Webinar:
“Peluang dan Tantangan Pengembangan Peternakan Terkini untuk Mewujudkan Kedaulatan Pangan”
Fakultas Peternakan Universitas Jenderal Soedirman, 24-25 Mei 2021, ISBN: 978-602-52203-3-3

Acc = S109(R? — 1?)
Acc = akurasi prediksi
h? = nilai estimasi heritabilitas ke i (i = 1,2, ..., 100)
h? = heritabilitas tersimulasi
General linear test dilakukan untuk menguji pengaruh faktor rasio induk:pejantan dan metode

penaksiran komponen variansi.

HASIL DAN PEMBAHASAN

Lama waktu komputer untuk simulasi untuk jumlah induk per pajantan 20, 100 dan 500 ekor
berturut-turut adalah 10,28, 11,13 dan 29,23 menit. Hasil ini wajar karena simulasi yang dibuat tidak
menciptakan data yang besar dan perkawinan acak antar pejantan dan induk dari populasi dasar (base
population) hanya terjadi sekali. Rata-rata komponen variansi dan heritabilitas hasil simulasi dengan
100 ulangan disajikan pada Tabel 2. Nilai komponen variansi dan heritabilitas tersebut jelas sekali
tidak jauh berbeda dibandingkan dengan nilai parameter yang ditetapkan dalam simulasi yaitu variansi
aditif (NP), galat, residual dan heritabilitas berturut-turut sebesar 100, 233,3333, 333,3333 unit® dan
0,3. Hal ini menunjukkan bahwa angka acak yang digunakan dalam program R untuk mensimulasi
komponen variansi memiliki distribusi normal yang baik (RND~N(0,1). Selain itu, hal ini juga
menunjukkan bahwa simulasi dengan struktur populasi kerabat tiri dengan jumlah pejantan dan induk
serta jumlah ulangan yang ditetapkan menghasilkan data yang bagus.

Tabel 2. Statistik parameter teramati hasil simulasi

Jumlah induk per pejantan NP Galat Fenotipik Heritabilitas
........................................ UNIE e

20 97,69752 233,6478 329,8390 0,295335

100 99,37076 232,8743 333,2135 0,298860

500 97,70795 233,5623 331,8954 0,294666

Hasil taksiran komponen variansi dan heritabilitas menggunakan metoda ANOVA dan REML
dengan rasio induk:pejantan berbeda disajikan pada Tabel 3. Nampak dari Tabel 3 bahwa penaksiran
komponen variansi menggunakan metode ANOVA menghasilkan taksiran nilai negatif pada data
dengan jumlah induk per pejantan relatif kecil yaitu 20 dan 100 ekor. Hal ini diduga berhubungan
dengan nilai heritabilitas sedang yang ditetapkan dalam simulasi yaitu 0,3 sehingga
peragam/kovariansi anggota kerabat tiri relatif kecil sehingga menghasilkan taksiran variansi antar
pejantan juga kecil. Nilai variansi antar pejantan dalam struktur data kerabat tiri sama dengan nilai
peragam/kovariansi anggota keluarga kerabat tirinya Falconer and Mackay (1996). Pada struktur data
kerabat tiri dengan ragam antar pejantan yang lebih besar (jumlah induk per pejantan 500) dihasilkan
taksiran heritabilitas minimum positif. Bertambahnya jumlah induk per pejantan tidak meningkatkan

nilai taksiran heritabilitas tetapi menurunkan sebaran nilai taksirannya seperti yang ditunjukkan oleh
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nilai simpang baku taksiran heritabilitasnya yang menurun dari 0,310 menjadi 0,147. Metode
ANOVA memiliki properti hasil taksiran yang tak bias pada struktur data yang seimbang (balanced
data) dan ketakbiasan hasil taksirannya akan hilang pada struktur data yang tak seimbang (unbalanced
data) Swallow and Monahan (1984).

Pada penaksiran komponen variansi menggunakan metode REML, taksiran minimumnya 0 karena
metode REML ini memaksa parameter space hasil taksirannya selalu positif (Hofer,1998) sehingga
metode REML disebut biased Harville (1977). Bertambahnya jumlah induk per pejantan juga
menurunkan sebaran (simpang baku) hasil taksiran heritabilitas pada metode REML. Namun demikian
penurunan sebaran nilai taksiran heritabilitas pada metode REML lebih nyata dibandingkan metode
ANOVA. Secara umum jumlah betina yang dikawinkan dengan setiap pejantan akan menghasilkan
nilai taksiran heritabilitas yang mendekati nilai sesungguhnya. Rata-rata taksiran nilai heritabilitas
pada jumlah induk per pajantan 20, 100 dan 500 pada kedua metode berturut-turut adalah 0,22174,
0,22440 dan 0,24227. Jika dilihat masing-masing metode penaksiran, metode ANOVA menghasilkan
taksiran nilai heritabilitas sedikit lebih rendah pada jumlah betina per pejantan 500 ekor.

Hasil tes menggunakan general linear model menunjukkan bahwa faktor jumlah induk per pejantan
memiliki pengaruh yang tidak nyata (P > 0,05) sedangkan faktor metode penaksiran memiliki
pengaruh yang sangat nyata (P < 0,01). Namun demikian perlu dicermati peluang untuk menghasilkan
taksiran nilai heritabilitas yang negatif dari metode ANOVA khususnya pada jumlah data yang relatif
kecil. Nilai taksiran heritabilitas yang negatif menjadi keluar konteks bahwa secara nilai heritabilitas
berkisan antara 0 — 1 Falconer and Mackay (1996). Penggunaan metode penaksiran nilai komponen
variansi dan heritabilias tergantung dari struktur data dan kelengkapan data pedigree yang tersedia.
Metode REML disarankan digunakan untuk data dengan jumlah yang relatif besar dan dilengkapi
dengan data pedigree yang relatif lengkap. Metode ANOVA dan REML keduanya menggunakan

asumsi bahwa data fenotipik tersebar secara normal.

Tabel 3. Statistik taksiran heritabilitas

No Metode Rasio induk:pejantan  Jumlah sampel Min. Max. Mean SD
1 ANOVA 20 100 -0,2046  1,0926 0,248 0,310
2 ANOVA 100 100 -0,0251  0,8928 0,249 0,171
3 ANOVA 500 100 0,0169  0,7563 0,231 0,147
4 REML 20 100 0,0000 0,802 0,196 0,200
5 REML 100 100 0,0000  0,5355 0,199 0,129
6 REML 500 100 0,0761  0,3818 0,253  0,0558
Keterangan:

Min.: minimum
Max.: maksimum
SD: simpang baku

Ketepatan hasil taksiran nilai heritabilitas berdasarkan metode dan jumlah induk per pejantan yang
berbeda disajikan pada Tabel 4. Nampak pada jelas bahwa penambahan jumlah induk per pejantan

menaikkan akurasi prediksi dan peningkatan akurasi prediksinya lebih nyata pada metode REML.
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Tabel 4. Akurasi prediksi taksiran nilai heritabilitas

No Metode Rasio induk:pejantan Akurasi prediksi
1 ANOVA 20 9,098665
2 ANOVA 100 2,715
3 ANOVA 500 2,16467
4 REML 20 4,710105
5 REML 100 2,615989
6 REML 500 0,5537548
KESIMPULAN

Dapat disimpulkan bahwa: (1) pengggunaan metode dalam penaksiran komponen variansi dan
heritabilitas tergantung dari struktur data dan ketersediaan data pedigreenya, jumlah induk per
pejantan meningkatkan akurasi prediksi, dan (3) metode REML lebih baik digunakan pada jumlah data
yang besar dengan struktur data yang memiliki informasi pedigree lengkap.
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