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Abstrak. Faktor genetik pada pewarisan bobot hidup ternak adalah nilai pemuliaan, deviasi dominansi
dan heritabilitas. Penelitian ini bertujuan mengidentifikasi komponen genotipe nilai pemuliaan dan
deviasi dominansi bobot hidup serta heritabilitasnya pada sapi Peranakan Ongole dan Lokal. Total 74
induk sapi generasi awal (Go), dan 104 induk generasi 1 (Gi1) dari pejantan sapi Ongole dianalisis
kontribusi genetik. Lokus gen sapi Ongole (gen O) dan gen sapi Lokal (gen L) hasil pengukuran bobot
hidup ternak genotipe OO, LL dan LO dianalisis melalui komponen nilai pemuliaan dan deviasi
dominan gen. Program statistik Excel XP digunakan menganalisis data. Hasil penelitian menunjukkan
bahwa rata-rata populasi tetua (L) bobot hidup ternak (Go) adalah 340,01 + 6,12 kg. Sedangkan rara-rata
populasi (1) bobot hidup ternak generasi keturunan (G:) adalah 359,60 + 5,67 kg, dengan respon seleksi
(Ap) sebesar 19,59 kg. Komponen genotipe homozigot OO dan LL sangat didominasi oleh aksi gen
aditif dengan nilai pemuliaan lebih tinggi untuk bobot hidup daripada aksi gen deviasi dominan.
Genotipe heterozigot LO didominasi pula oleh aksi gen deviasi dominan yang lebih rendah daripada
aksi gen aditif. Heritabilitas (h?) bobot hidup sapi sebagai aksi gen aditif adalah 0,66 dengan kategori
tinggi, sedangkan aksi gen dominan (h3) adalah sebesar 0,33 yang dikategorikan heritabilitas sedang.
Kata kunci: nilai pemuliaan, aksi gen dominan, bobot hidup, sapi campuran lokal-ongole

Abstract. Genetic inheritance of cattle live weight were breeding value, dominance deviation and
heritability. This study aims to identify these genotypic components in Ongole and Local cattle live
weight. A total of 74 initial generation (Go) of cows and 104 cow generation 1 (G;) from Ongole and
Local bulls were analyzed for genetic contributions. The Ongole cow gene (gene O) and Local cow gene
(gene L) from live weight in cattle genotypes (OO, LO, LL) were analyzed by the statistical Excel XP
program. The average population of parental (L) live weight (Go) was 340.01+6.12 kg. Meanwhile, the
average population live weight (1) in cattle generation (G;) was 359.60+£5.67 kg, with a selection
response (Ap) of 19.59 kg. The homozygous genotype components of OO and LL were strongly
dominated by the additive gene action with higher breeding values for live weight than the dominance
deviation gene action. The heterozygous genotype of LO was also dominated by dominance deviation
gene action which was lower than the additive gene action. The heritability (h?) of cattle live weight as
the additive gene action was 0.66 with high category, while the heritability by dominance gene action
(h%) was 0.33, categorized as moderate heritability.

Keywords: breeding value, dominance gene action, live weight, ongole-local grade cattle

PENDAHULUAN

Dalam lokus tunggal, perbedaan phenotype ternak merupakan fungsi nilai genetik. Tetua ternak tidak
mewariskan sifat genetik terhadap generasi turunan tetapi mewariskan hanya sampel acak dari satu gen
pada setiap lokus pada generasi turunan (Morrell 2011, Thundathil et al. 2016, Chawala et al. 2017).
Nilai pemuliaan sebagai deskripsi individu menunjukkan nilai suatu ternak dalam program pemuliaan.
Untuk contoh lokus tunggal, nilai pemuliaan setiap genotype dihitung dua kali lipat perbedaan rataan
keturunan yang diharapkan dari rataan populasi karena generasi tutunan hanya memiliki setengah
sampel dari gen tetua. Deviasi keturunan sendiri mencerminkan kemampuan mewariskan dari tetua yang

hanya setengah dari nilai pemuliaan. Nilai pemuliaan adalah tergantung terhadap frekuensi gen sehingga
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boleh bervariasi dari populasi satu ke populasi lain (Van Vleck et al., 1987; Legates and Warwick,
1990).

Petani pemulia dapat merunut ternak dan menyingkirkan ternak-ternak hasil evaluasi terjelek,
sedangkan seleksi dengan evaluasi terbaik dijadikan bibit pengganti. Evaluasi yang tepat memerlukan
aplikasi tepat dari nilai heritabilitas dan hubungan terhadap catatan bobot ternak dan sifat saudara
lainnya (Van Vleck et al., 1987). Dalam industry peternakan, sifat pertumbuhan ternak sapi selalu
menjadi perhatian utama dalam program sebagai nilai penentu ekonomis. Para ilmuwan, melalui
teknologi biomolekuler mampu mencapai tujuan seleksi yang lebih akurat dan efisien melalui seleksi
berbantu penanda (marker-assisted selection, MAS), (Allan et al., 2007).

Hormon pertumbuhan (Growth hormone, GH) merupakan hormone anabolic yang disintesis dan
disekresi oleh sel-sel somatotroph dari anterior lobe pada pituitary dalam circadian dan pulsatile
manner, suatu pola yang berperan penting sesudah kelahiran ternak pada pertumbuhan sesudah
kelahiran untuk semua jaringan tubuh ternak (Ayuk and Sheppard, 2006). Gen GH, dengan potensi
posisi dan fungsinya telah luas digunakan sebagai penanda (marker) dalam beberapa spesies ternak
ternasuk sapi Bos taurus and Bos indicus (Beauchemin et al., 2006). Telah dilaporkan bahwa “the
restriction fragment length polymorphisms (RFLP)” GH berkaitan dengan bobot badan pada ternak sapi
perah Grati (Maylinda, 2011).

Kajian gen GH lokus Mspl telah dilaporkan pada sapi persilangan Ongole (Sutarno et al., 2005), sapi
Brahman (Beauchemin et al., 2006), sapi Indian Zebu (Shodi et al., 2007) dan sapi-sapi Pantai Barat
Sumatera (Jakaria et al., 2007). Nilai pemuliaan tergantung pada frekuensi genotype. Karena tetua
mewariskan gen pada setiap anak keturunan dengan satu atau lebih gen-gennya, maka nilai pemuliaan
menggambarkan jumlah nilai setiap alel didalam genotype anak. Perbedaan antara nilai genotype dan
nilai pemuliaan dapat digambarkan sebagai deviasi dominan atau the dominance deviation (Van Vleck
et al., 1987; Jain and Prabhakaran, 1992). Nilai genotype didefinisikan sebagai deviasi genotype dari
rataan dua phenotype homosigous.

Nilai pemuliaan suatu individu menunjukkan keunggulan genetic aditif. Perbedaan antara nilai
pemuliaan adalah aditif dan menggambarkan istilah heritabilitas untuk sifat ekonomis ternak tertentu
seperti bobot hidup ternak. Nilai genetik, istilah heritabilitas (h?) didefinisikan sebagai rasio varian aditif
terhadap varian phenotipe. Dengan demikian, h? adalah proporsi total varian yang disebabkan perbedaan
antara nilai-nilai pemuliaan individu-individi didalam populasi (Van Vleck et al., 1987). Tujuan
penelitian ini adalah untuk mengindentifikasi nilai genotype, nilai pemuliaan dan deviasi dominan sifat
bobot hidup dan frekuensi genotype hormone pertumbuhan (GH) oleh restriksi enzim Mspl dan

menetapkan heritabilitas bobot hidup sapi Peranakan Ongole hasil inseminasi buatan di Sulawesi Utara.
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MATERI DAN METODE
Pengambilan Sampel Ternak

Sampel dalam kajian ini diambil dari ternak sapi PO di Sulawesi Utara dengan total 84 ternak induk
umur 5 sampai 7 tahun generasi awal (Go) terdiri dari 20 induk Bangsa Ongole (genotipe OO) hasil 1B,
28 induk Lokal Campuran (genotipe LO) hasil IB dan 36 induk sapi Lokal kawin alam (genotipe LL).
Selain itu, total 104 anak-anak betina dari sapi-sapi induk tersebut (umur 4 sampai 5 tahun) generasi 1
(Gy) hasil IB (31 ekor genotipe OO dan 38 ekor genotipe LO) dan 35 ekor genotipe LL hasil kawin alam
digunakan dalam sampel penelitian ini. Semua induk (Go) dan anak (G) dipelihara secara pribadi oleh
petani pemilik wilayah areal tanah milik mereka. Anak (G,) dilahirkan oleh induk sapi PO (Go) melalui
perkawinan teknik IB dengan memakai semen yang berasal dari dua pejantan sapi Ongole (Go) dari
BBIB Singosari, provinsi Jawa Timur. Bobot badan induk diperoleh melalui penimbangan timbangan
“digital monitor” berkapasitas 2000 kg. Parameter bobot badan diukur dalam satuan unit kg ketika
ternak berdiri tegak seperti digambarkan Ozkaya & Bozkurt (2008).

Nilai genotype untuk identifikasi alel kelompok sapi Ongole murni (OO) dan alel kelompok sapi
campuran (LO) aerta Lokal lainnya (LL) dilakukan dengan memakai protocol seperti digambarkan
dalam protocol analisis (Sulandari and Zein 2003; Paputungan et al., 2012). Rataan dua phenotipe
homosigous sapi Ongole murni (P11) kawin Inseminasi buatan atau IB dengan pejantan phenotipe
homosigous (P22), disimbolkan dengan m, dihitung mengikuti rumus (Van Vleck et al., 1987), yakni: m
=% (P11 + P2). Nilai genotype, nilai pemuliaan dan deviasi dominan untuk tiap genotype ternak dihitung
dengan persamaan (Van Vleck et al., 1987), yakni: nilai genotipe P11 = P11 (a) = P11 — m; nilai genotipe
P12 = P12 (d) = P12 — m dan nilai genotipe P22 = P2, (— a) = P2, — m. Karena m ditetapkan sebagai rataan
phenotype untuk kedua genotype homosigous, maka nilai genotipe setiap ternak P11 (2), P12 (d) dan P2,
(—a) dengan persamaan di atas dapat terlihat seperti pada Tabel 1. Nilai-nilai genotipe ini bernilai dalam
kontribusi terhadap semua parameter phenotipe and genotipe dalam populasi ternak.

Untuk populasi dalam keseimbangan “Hardy-Weinberg”, nilai rataan populasi phenotipe (u)
ditetapkan sesuai Van Vleck et al. (1987), yakni: 1 = p?P11 + 2pgP12 + ?P22, sama dengan m + [a (p —
g) + 2 pad], (Tabel 2). Analisis respon seleksi dapat dihitung pula memakai persamaan, yakni: s =m +
[a (p1 — 1) + 2 p1q:d]. Response seleksi (Ap) adalah perubahan dalam rataan populasi dari tetua ke
generasi anak dan dihitung dengan persamaan, yakni: Ap = p1 — |, (Tabel 2). Karena m konstan, maka
perubahan rataan adalah hasil peningkatan rataan nilai genotype akibat peningkatan frekuensi alel p.

Analisis nilai pemuliaan (Breeding Value), rataan yang diharapkan dari generasi keturunan jantan
homosigous (u11) adalah jumlah produk frekuensi genotype dan nilai phenotype yang terkait dihitung
sesuai Van Vleck et al. (1987), seperti diuraikan dalam Tabel 2.

Demikian pula Analisis deviasi dominan (Dominance Deviation), perbedaan antara nilai genotype
(Vi) dan nilai pemuliaan (BVjj) untuk setiap genotype dapat direpresentasi menggunakan rumus Van
Vleck et al. (1987), seperti diuraikan dalam Tabel 3, dimana P;j = m + [a(p — q) + 2 pqd] + BVj; + Dj;.

Karenam + [a (p — q) + 2 pqd] sama dengan W, maka phenotipe dapat ditulisdalam persamaan, yakni:
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Pij = 1 + BVj + Djj. Dengan demikian, P11 = i + BV11 + D11, P12 = 0+ BV + Dz and P = g+ BV
+ Doa.

Analisis nilai heritabilitas (Heritability), sebagai parameter populasi yang sangat penting digunakan
untuk estimasi nilai pemuliaan pada karakteristik sifat kuantitatif dan untuk prediksi respon yang
diharapkan dari berbagai seleksi. Varian phenotype (c#) dihitung memakai rumus Van Vleck et al.
(1987), yakni: g2 = 2pq [a+d (q— p)]? + (2pqd)?. Varian genetik aditif terhadap varian phenotipe (Van
Vleck et al., 1987), yakni: 62 = 2pq [a + d (q — p)]> Varians genetic dominan (a3) untuk lokus tunggal
dihitung (Van Vleck et al. 1987; Pazokitoroudi, et al. 2021) yakni: o3 = (2pqd)>.

Heritabilitas dalam pengertian sempit (h?) ditetapkan sebagai rasio varians genetik aditif terhadap

varians phenotipe (Van Vleck et al. 1987; Pazokitoroudi, et al. 2021), yakni: h? = o /az, sedangkan
P
heritabilitas efek genetic dominan (h3) ditetapkan sebagai rasio varians genetik dominan terhadap

varians phenotype (Zhu, et al. 2015; Pazokitoroudi, et al. 2021), yakni: h3 = "5/02.

P

HASIL DAN PEMBAHASAN
Nilai Genotipe Bobot Hidup Ternak

Data nilai phenotipe (Pjj) bobot hidup induk dipakai dalam menetapkan genotipe homosigous murni
sapi Ongole (O0) dan sapi Lokal (LL), serta genotipe heterozygous (LO) (Table 1). Total 104 genotipe
tetua induk (Gy) terlihat bahwa 35 induk terdeteksi memiliki genotipe homosigous Lokal (LL), 38 induk
Campuran Lokal memiliki genotipe heterosigous (LO), and 31 induk sapi Ongole yang terdeteksi
memiliki genotipe homosigous (OO) (Tabel 1).

Tabel 1. Rataan bobot hidup dan nilai genotipe pada tiap genotipe induk sapi Ongole, Lokal campuran
dan sapi Lokal
Gene- Jumlah

asi G_enotipe induk Frekue_nsi Frekuensi  Rataan bqbot hidup  Nilai genotipe
©) induk () Genotipe Gen (kg) induk (Vi)
(00) 10 p? p=0,32 Pu=346,45+36,6 a=10,80 kg
Go (LO) 28 2pq P12 = 354,62+37,3 d =18,98 kg
(LL) 36 02 q=0,68 Pg=324,83+34,8 —a=-10.81kg
(OO) 31 p12 p1= 0,48 Pi1.11=362,62+32,4 a=17.20 kg
G1 (LO) 38 2p101 P1.1,= 375,21+31,6 d=29,79 kg
(LL) 35 0.? 01 =052 P1.»=328,21+32,3 -a=-17,20kg

Catatan: Sapi Ongole (OO), sapi Lokal Campuran (LO) dan Sapi Lokal (LL). Nilai-nilai V;; dihitung dari ketiga
formulasi persamaan di atas.

Jumlah induk dan rataan phenotipe bobot hidup populasi dalam kajian ini terlihat dalam Table 1.
Bobot hidup dipengaruhi oleh genotipe pada the lokus gen pertumbuhan. Populasi ternak dianggap
seimbang dengan adanya frekuensi gen dan ukuran phenotipe seperti terlihat pada Tabel 2. Gen O
merupakan representasi alel yang mempengaruhi bobot hidup ternak. Genotipe ternak berepresensi

terhadap setiap performans phenotipe performance diukur dalam unit kg dari setiap bobot hidup. Nilai
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genotipe ditetapkan sebagai deviasi phenotipe dari rataan kedua phenotipe homosigous dari P11 dan Py,.

Rataan kedua genotipe homosigous induk (m) adalah 335,64 kg.

Rataan Populasi dan Respon Seleksi Bobot Hidup Ternak

Dengan memakai total 74 sampel induk (Go), frekuensi alel dari Ongole (O) atau (p)adalah 48/1 48
= 0.32. Karena p = 0.32, maka frekuensi alel sapi Lokal (L) atau (q) adalah 0.68. Dengan demikian,
rataan populasi dari induk Go (M) memakai persamaan (Tabale 2) adalah 340,01 kg. Nilai ini
mengindikasikan bahwa rataan bobot hodup populasi induk G, dalam kajian ini 340,01 kg (Table 2).
Namun, bobot hidup oleh 104 induk (G1) dalam kajian ini memperlihatkan bahwa frekuensi alel O (p1)
dapat berubah menjadi 100/, . or 0.48. Karena p; adalah 0.48, maka frekuensi alel L () adalah 0.52
(Table 2). Dengan demikian, rataan populasi induk (J1), memakai persamaan (Tabel 2), adalah 359,60
kg.

Respons seleksi (Ap) melalui perkawinan IB pejantan Ongole dengan analisis genotipe dapat
diterapkan melalui sistem perkawinan untuk genotipe induk dengan hasil 19,59 kg per generasi akibat
perubahan frekuensi gen O (p) dalam rataan populasi dari (Gg) menjadi frekuensi gen O (p1) dalam

rataan populasi generasi (G1) seperti terlihat pada Tabel 2.

Tabel 2. Perbedaan nilai genotipe melalui pengukuran induk sapi, rataan population dan komponen
genotipe components yang diprediksi melalui persamaan (Van Vleck et al., 1987)

Nilai Genotipe

Rataan populasi ([) pakai persamaan (kg) bobot

Nilai pemuliaan (BVij) pakai

Deviasi Dominan (Djj)
pakai persamaan (kg)

(i) induk (kg) hidup induk persamaan (kg) bobot hidup induk bobot hidup induk
00 p=m+[a(p—q) + 2 pqd] BVu=2q[a+d(g-p)] D11 = - 2¢%d
LO H=m+[a(p—q)+2pad] BVi2=(q-p)[a+d(q-p)] D12 = 2pqd
LL p=m+[a(p—q) + 2 pqd] BV2=-2p[a+d(qg-p)] D22 = - 2pZ4d
P11 = 346,45 Go p=0,32 p = 340,01 BV =23,99 D11 =-17.55
P12 = 354,62 q=0,68 p = 340,01 BV12 = 6,35 Di12=8,26
P22 = 324.83 p = 340,01 BV22 =-11,29 D22 =-3,89
P1.11 = 362,62 G1 p1=0,48 M1 = 359,60 BV111=19,13 D111 =-16,11
P1.12=375,21 g1 =0,52 M1 = 359,60 BV112=0,74 D112 =14,87
P1.22 = 328,21 M1 = 359.60 BV122=-17,66 D122=-13,73

AP = pH1—p=19,59

o2 = 203,69 o2 =135,46 02 =68,23

h? = 0,66 h3 =0,33

Untuk memperoleh respon seleksi (AW) yang tinggi per generasi, system perkawinan ternak
hendaknya diterapkan pilihan yang melibatkan semua genotipe induk dengan bobot hidup superior dari
pejantan Ongole guna menyebarkan frekuensi gen O (p = 0.50) and gen L (q = 0.50) menuju pada
keseimbangan equilibrium alam yang dikenal sebagai keseimbangan ekologis (the ecological balance)
(The Hardy-Weinberg Principle). Jika semua ternak dengan genotipes Lokal (LL) dikeluarkan dalam
populasi, maka frekuensi alel O (p1) yang eksis dalam populasi hendal menjadi p; = 1/(1+q) = 2/3.
Dalam strategis ini, rasio genotypes ternak yang eksis dalam populasi hanya terdiri dari 1(O0O) : 2(LO);

sedangkan 1(LL) dikeluarkan dan tidak berkembangbiak dalam populasi. Dengan demikian, gen-gen
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survive yang eksis adalah 4 (O) dan 2(L), sehingga proporsi alel O (p1) = 4/6 = 2/3, dan proporsi alel L
(g1) = 2/6 = 1/3. Dalam strategi yang sama, rasio genotipe ternak yang eksis dalam populasi hanya terdiri
dari 1 (LL) : 2(LO); sedangkan 1(OO0) dikeluarkan dan tidak berkembangbiak dalam populasi. Seleksi
diferensial ditetapkan sebagai superioritas pada induk tetua terseleksi di atas rataan populasi yang
hendak dicapai pada pengembangan genetik populasi ternak (Van Vleck et al. 1987; Thekkoot, 2017)
seperti dilaporkan oleh Paputungan et al. (2021).

Nilai Pemuliaan dan Deviasi Dominan Bobot Hidup Ternak
Nilai pemuliaan merupakan fungsi frekuensi gen dan nilai-nilai genotipe ternak. Frekuensi gen dapat

berbeda dari satu generasi ke generasi berikutnya. Bobot hidup induk (G:) dalam kajian ini (Table 1)
menunjukkan bahwa frekuensi alel O (p = 100/208) adalah 0,48. Dengan demikian, frekuensi genotipe

dalam populasi ternak menjadi 0,23 untuk genotipe OO, 0.50 untuk genotipe LO, dan 0.27 untuk
genotipe LL. Nilai pemuliaan (BV1.11) pada genotype homosigous OO adalah 19,13 kg, BV1.12 pada
genotipe heterosigous LO adalah 0,74 kg, dan BV1.2, pada genotipe homosigous LL adalah — 17,66 kg
(Table 2).

Selanjutnya, dalam populasi ternak Go, deviasi dominan (D11) pada genotipe homosigous OO adalah
—17.55 kg, D12 genotipe heterosigous LO adalah 8,26 kg, dan D2, genotipe homosigous LL adalah —
3,89 kg. Nilai pemuliaan dan deviasi dominan menentukan tingkat equilibrium eksistensi frekuensi
genotipe dan phenotipe untuk membentuk rataan populasi (L) seperti terlihat dalam Tabel 2. Komponen
kritis adalah peningkatan genetik pada Campuran Bangsa sapi lokal melalui seleksi proporsi kecil pada
titik trangkasi 10% terhadap intensifikasi seleksi pada kelompok elit induk diantara populasi ternak
dengan adanya peningkatan positif bobot hidup ternak (Paputungan et al. 2021).

Nilai phenotipe pada P11, P12, and P2, adalah merupakan rata-rata nilai phenotipe dari bobot hidup
ternak seperti terlihat dalam Table 2. Nilai-nilai phenotipe ini menunjukkan bahwa genotipe homosigous
OO dan LL adalah lebih didominasi oleh kerja gen-gen aditif terhadap bobot hidup dibandingkan kerja
gen-gen dominan. Namun, genotipe heterosigous LO dapat lebih didominasi oleh kerja gen deviasi
dominan dibandingkan kerja gen aditif (Rifa’i, 2010). Perbedaan antara nilai-nilai pemuliaan adalah
aditif dan menunjukkan terhadap nilai heritabilitas untuk suatu sifat ekonomis ternak seperti bobot hidup
ternak (Van Vleck et al. 1987; Rifa’i, 2010). Nilai pemuliaan ternak induk (Go) dalam kajian ini
bervariasi dari —11,29 sampai 23,99 kg, sedangkan nilai pemuliaan pada induk sapi temperate bervariasi
dari —15.0 to 22.0 kg (Legates and Warwick, 1990). Nilai pemuliaan ini menunjukkan bahwa induk
campuran Lokal Ongole tidak jauh bervariasi dalam nilai pemuliaan dibandingkan induk-induk sapi
temperate. Variasi nilai-nilai pemuliaan hendak memberikan peluang untuk seleksi genetik dalam
peningkatan produktivitas melalui program grading up dengan Teknik inseminasi buatan antar bangsa

sapi-sapi lokal di bagian Timur Indonesia termasuk Provinsi Sulawesi Utara sebagai lokasi kajian ini.
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Varians and Heritabilitas Bobot Hidup Ternak

Rataan populasi adalah rataan phenotipe ternak. Observasi lapangan bervarias dalam istilah rataan
(mean). Variasi observasi untuk rataan (mean) dapat dihitung dalam istilah varians. Dalam kajian ini,
varians disimbolkan (e%) untuk merepresentasikan varian phenotipe. Nilai valian phenotipe (62)
populasi (Go) dalam kajian ini adalah 203,69 kg. Varian aditif untuk nilai genetik adalah 135.46 kg.
Dengan demikian, heritabilitas (h?) bobot hidup ternak adalah 0,66 yang menunjukkan heritabilitas
tinggi untuk sifat bobot hidup ternak. Sedangkan varians nilai genetik dominan (%) adalah 68,23 kg,
sehingga heritabilitas (h3) bobot hidup ternak adalah 0,33 yang menunjukkan kategori heritabilitas
sedang untuk sifat bobot hidup ternak campuran lokal (Hou, et al. 2019). Kondisi ini ditunjukkan melalui
analisis genotipk aksi gen aditif dan aksi gen deviasi dominan yang menunjukkan respon seleksi (Ap)
meningkan bobot badan secara signifikan (P<0.01) sebesar 19,59 kg pada populasi generasi Gi
dibandingkan bobot badan pada populasi generasi awal (Go) seperti terlihat dalam Tabel 2.

Nilai heritabilitas tinggi (h? or h3) dalam kajian ini mengindikasikan peran efek genotipe aditif
homosigous pada kedua genotipe OO dan LL yang berkontribusi banyak terhadap rataan bobot hidup
ternak dibandingkan efek genotype deviasi dominan membentuk nilai-nilai genotipe heterosigous (LO)
dalam induk ternak (Tabel 2). Kejadian ini menyatakan kontribusi potensial terhadap pewarisan gen-
gen bobot hidup ternak akibat efek gen-gen aditif (Table 2). Efek deviasi dominan adalah kemampuan
gen dominan mengekspresikan sendiri sifat phenotipe, ketika gen dipasangkan dengan gen lain
(dominan), yang hendak berekspresi sendiri dalam cara yang berbeda (Vitezica, et al. 2013; Gazal, et
al., 2028; Ashwini et al. 2019; Pazokitoroudi, et al. 2020). Untuk program pemuliaan dalam kajian ini,
heritabilitas (h?) memakai varian genetik aditif (c?a) dapat lebih aplikatif secara tepat prediksi
peningkatan sifat ekonomis bobot hidup ternak disebabkan the representasi and ekspresi aksi gen aditif
kuantitatif yang terlibat pada satu lokus specifk (Paputungan, et al. 2000; Pazokitoroudi, et al. 2020).

KESIMPULAN DAN SARAN

Analisis genotipe aksi gen aditif dan aksi gen deviasi dominan menunjukkan respon seleksi (Ap)
peningkatan bobot badan (P<0.01) sebesar 19,59 kg pada populasi generasi Gi dibandingkan bobot
badan pada populasi generasi awal (Go). Penelitian ini menunjukkan potensi gen O dan gen L dalam
regenerasi performans phenotipe bobot hidup unggul disebabkan komponen genotipe heterosigous
campuran (LO). Nilai heritabilitas (h?) sebagai efek gen aditif adalah 0,66 yang tergolong tinggi,
sedangkan heritabilitas sebagai efek aksi deviasi gen dominan (h3) adalah 0,33 yang tergolong
heritabilitas sedang untuk pewarisan sifat bobot hidup ternak. Sebagai saran, gen-gen bobot hidup sapi
Ongole (O) dan sapi Lokal (L) dapat dimasukkan sebagai gen potensial yang berkontribusi terhadap
komponen genotipe heterosigous (LO) sebagai genotipe campuran sapi Lokal dan Ongole yang bersifat

unggul dalam bobot hidup ternak.
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