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ABSTRAK

Indeks seleksi merupakan salah satu prosedur seleksi sifat berganda yang penting dalam program
pemuliaan tanaman. Tulisan ini bertujuan untuk mendeskripsi dan menduga parameter-parameter skor
indeks dari metode-metode indeks seleksi nilai fenotipe, dan kemungkinan perluasannya bagi metode indeks
seleksi nilai pemuliaan BLUP. Peragam fenotipe dan genotipe dari indeks basis dan Smith-Hazel digunakan
sebagai landasan statistik untuk pendugaan parameter dan perluasan penggunaan indeks. Penurunan rumus
menghasilkan peragam aditif dan fenotipe bagi indeks seleksi berbasis nilai eigen, dan memperoleh
parameter indeks seperti heritabilitas, koefisien determinasi, respons seleksi, respons seleksi tak langsung
dan respons komponen sifat-sifat kuantitatif bagi semua metode indeks nilai fenotipe. Parameter peragam
nilai pemuliaan sebenarnya dapat diduga dari analisis eigen dan keakuratan nilai pemuliaan BLUP yang
memungkinkan metode indeks seleksi nilai fenotipe dapat diterapkan dengan prosedur yang sama pada nilai
pemuliaan BLUP. Terakhir, heritabilitas dan koefisien determinasi indeks dapat digunakan dalam simulasi
pembobot ekonomis untuk menghasilkan indeks terbaik.

Kata kunci: indeks seleksi, nilai pemuliaan sebenarnya, nilai pemuliaan empiris, peubah kategorik.
ABSTRACT

Selection index is one of the multiple traits selection procedures that are important in plant breeding
programs. This paper aims to describe and estimate the index score parameters of the selection index
methods of phenotype value, and the possibility to expand its methods for BLUP breeding value. Covariance
phenotypic and genotypic approach in base index and the Smith-Hazel index were used as the statistical
basis for estimating parameters and expansion the uses of the index. The derivative formula produces both
additive and phenotypic covariance for the index based on eigenanalysis, and gaining the parameter of
indexes such as the heritability, coefficient of determination, response to selection, indirect response to
selection, and response components of quantitative traits of all indexes methods and its expansion. The
additive covariance parameters of true breeding values can be expanded of the eigenanalysis of additive
covariance and accuracy of BLUP breeding values that allows the selection index methods of the phenotypic
values can be applied with similar procedure to BLUP breeding values. Finally, heritabilities or coefficient
of determination of indexes can be uses in a simulation of economic weight to producing the best index.

Keywords: selection index, true breeding value, empirical breeding value, categorical variables.

PENDAHULUAN dalam suatu nilai bersama (merit value) yang
merepresentasikan keunggulan menyeluruh suatu

Keberhasilan seleksi bergantung pada bahan genetik. Seleksi dilakukan terhadap nilai
seberapa besar faktor genetik diterjemahkan ke fenotipe (phenotypic value), tetapi nilai pemuliaan
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(breeding value) yang terpilih. Indeks seleksi
Smith-Hazel merupakan pendekatan yang dapat
digunakan untuk memperoleh nilai bersama ini.
Matriks peragam genotipe berperanan penting
dalam penyusunan indeks ini yang mampu
mengoptimalkan nilai pemuliaan (Smith, 1936;
Hazel, 1943; Kemphtorne & Nordskog, 1959;
Cerén-Rojas et al., 2006, Cerén-Rojas et al.,
2008).

Indeks seleksi semakin akurat apabila
menggunakan  nilai  pemuliaan.  Nilai ini
merupakan prediksi tak bias linear terbaik (best
linear unbiased prediction, BLUP) dari kelas
model linear campuran (mixed linear model)
(McCulloch dan Searle, 2001; Myers et al. 2010,
Gbur et al., 2012). Nilai pemuliaan BLUP bila
diasumsikan ~ merupakan  nilai  pemuliaan
sebenarnya (true breeding value, TBV), maka
seleksi dapat dilakukan menurut indeks basis
(base index) yang menghasilkan diferensial indeks
seleksi sama dengan respons seleksinya. Nilai ini
sama dengan rata-rata skor indeks seleksi yang
terpilih dalam seleksi (Walsh, 2013, Komunikasi
Pribadi). Akibatnya keakuratan indeks seleksi
adalah 100% untuk berbagai kemungkinan
simulasi pembobot ekonomis, karena indeks
seleksi basis mengabaikan heritabilitas dan
korelasi antar sifat.

Nilai pemuliaan BLUP selain merupakan
TBV, juga diasumsikan merupakan nilai pemulia-
an empiris (empirical breeding value, EBV) (Muir
2007). Indeks seleksi Smith-Hazel diperlukan
untuk memaksimumkan EBV dan TBV, sehingga
sifat-sifat bernilai ekonomis penting seperti hasil
(yield) dapat terseleksi secara baik. Sifat-sifat
bernilai ekonomis cenderung memiliki heri-
tabilitas rendah dan dipengaruhi banyak sifat lain
(Sarwar et al., 2004), sehingga memerlukan
seleksi sifat berkorelasi. Seleksi terhadap suatu
sifat secara partikuler, menyebabkan sifat-sifat
yang lain turut mengalami perubahan karena
korelasi antar sifat itu (Lande dan Arnold, 1983).
Oleh sebab itu diperlukan perluasan indeks seleksi
Smith-Hazel bagi nilai pemuliaan BLUP yang
dapat memanfaatkan korelasi antar sifat.

Tulisan ini bertujuan untuk mendeskripsi
dan menduga parameter-parameter indeks dari
metode-metode indeks seleksi nilai fenotipe, dan
kemungkinan perluasannya bagi metode indeks
seleksi nilai pemuliaan BLUP.

NILAI PEMULIAAN BLUP

BLUP pada awalnya dikembangkan untuk
tujuan seleksi dalam pemuliaan ternak (Mrode dan

Thompson, 2005) dan sekarang banyak digunakan
di berbagai bidang penelitian. BLUP juga dapat
digunakan untuk seleksi dalam pemuliaan
tanaman dan pengujian varietas (Piepho et al.,
2008). Potensi keuntungan seleksi BLUP dalam
pemuliaan tanaman sangat besar (Heffner et al.
2009), namun pemulia tanaman tergolong lamban
dalam mengadopsi metode ini (Piepho et al.,
2008). BLUP merupakan pendugaan dari suatu
pengaruh acak dalam model linear campuran
(Searle et al., 1992; Mc Culloh dan Searle, 2001).
Perbedaan dengan model linear umum (general
linear model) yang sering digunakan adalah
adanya pembobotan pengaruh acak dengan suatu
pembobot nisbah dari hasil penguraian harapan
kuadrat tengah, yang dalam hal ini adalah
heritabilitas (Galwey, 2006, Piepho et al., 2008).
Jika heritabilitas tinggi, BLUP cenderung men-
dekati nilai fenotipe, tetapi bila rendah akan
cenderung menyusut (shrink). Penyusutan ini
diantisipasi melalui pendugaan parameter berbasis
metode kemungkinan maksimum  (maximum
likelihood) (Searle et al., 1992). BLUP efektif
mengantisipasi heteroskedatisitas (Gbur et al.,
2012) dan dapat memaksimalkan korelasi antara
nilai amatan dengan nilai prediksi (Searle et al.,
1992). Bila faktor acak merupakan bahan genetik,
maka BLUP merupakan suatu nilai pemuliaan
(Satoh, 1998; Bauer et al., 2006).

BLUP juga dapat dihasilkan dari data tak
setimbang dan asumsi kenormalan tak terpenuhi.
McCullagh dan Nelder (1987) mengembangkan
kelas model linear terampat (generalized linear
models) untuk menangani data seperti ini.
Perluasan dengan model linear campuran
menghasilkan kelas model linear campuran
terampat (generalized linear mixed models) yang
cocok dengan famili sebaran eksponensial (Myers
et al., 2010; Gbur et al., 2012). Famili sebaran ini
meliputi sebaran normal, log normal, eksponensial,
gamma, non-sentral t, invers-normal, beta, binom,
binom negatif, geometrik, poisson, dan multinom
(Gbur et al., 2012). Perluasan kelas model linear
terampat dengan model transformasi Box-Cox
menghasilkan  kelas model linear terampat
tertransformasi  (transformed-generalized linear
models) (Cordeiro dan de Andrade, 2009) yang
dapat menangani permasalahan ketaknormalan di
luar  famili  sebaran  eksponensial. Kelas
pemodelan ini juga dapat diperluas sebagai kelas
model campuran linear terampat tertransformasi
(transformed generalized linear mixed models)
atau disederhanakan menjadi kelas model
campuran linear tertransformasi (transformed
linear mixed models).
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LANDASAN TEORI INDEKS SELEKSI
Indeks Seleksi Basis dan Smith-Hazel

Secara umum, seleksi nilai fenotipe terbaik
yang digunakan dalam program pemuliaan
tanaman menggunakan indeks basis (base index)
(Panse, 1946; Brim et al., 1959; Williams,
1962a,b) dan indeks Smith-Hazel (Smith, 1936;
Hazel, 1943). Indeks basis (lp) dinyatakan dalam
bentuk persamaan (Walsh, 2010):

I=>azi=az
dengan ragam indeks:
O) =Olpaz =8'0,2=2a'Pa

dimana | = indeks basis, ai = pembobot nilai
fenotipe peubah ke-i, dan z = nilai fenotipe
peubah ke-i. Dalam bentuk matriks, a = (a1 az ...
ap)” = vektor pembobot nilai fenotipe, P = matriks
peragam fenotipe berdimensi (p x p), dan z = (z1
Z; ... Zp)’ = nilai fenotipe.

Bila menggunakan populasi yang diketahui
informasi  kekerabatannya (information from
relatives) atau populasi rancangan persilangan dan
rancangan percobaan, maka ragam aditif indeks
adalah:

2 , |
O\(a) = On@razn =8 Opppd=2a'Ga
dimana G = matriks peragam aditif berdimensi
(p x p).

Perolehan ragam aditif indeks
memungkinkan diperolehnya heritabilitas

indeks (h’) , respons seleksi indeks (R;) dan

respons seleksi komponen (Rc), masing-masing
menurut persamaan (Walsh, 2010):

hf =07 /o =(a'Ga)/(a'Pa)
Ri = ih%op= i(a'Ga/a’Pa)/a’Pa =ia'Ga/a'Pa
Rc = GP™'S = GP™(i/s, )Pa =(i/o, )Ga = iGa/\a'Pa,
dimana untuk S = i/ey Pa = diferensial seleksi.

Indeks seleksi Smith-Hazel merupakan
indeks bersama nilai fenotipe dan nilai pemuliaan.
Berbeda dengan indeks basis yang hanya
memperhatikan nilai fenotipe, indeks Smith-Hazel
menggunakan indeks nilai fenotipe yang diketahui
dan indeks nilai pemuliaan yang tidak diketahui,
melalui pemaksimuman korelasi antara kedua
indeks ini. Indeks nilai fenotipe dan indeks nilai
pemuliaan masing-masing mengambil bentuk | =

Perluasan Indeks Seleksi Nilai.....
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Ybizi = b’z dan H = Y aigi = a’g. Korelasi indeks
bersama, yaitu o/, , mencapai maksimum ketika:
b’z=a’g

dimana z’ = (Zl Z2 ... Zp)’ dan b’ = (b1 bz bp)’
masing-masing adalah vektor nilai fenotipe dan
vektor pembobot nilai fenotipe, sedangkan g’ =
(9192 ... 9¢)’ dan @’ = (a1 @2 ... &q)’ masing-masing
adalah vektor nilai genotipe dan vektor pembobot
ekonomis, untuk serta | = H (elemen sifat-sifat
kuantitatif yang sama atau tumpang tindih
sempurna), I =~ H (elemen sifat-sifat kuantitatif
sebagian sama atau tumpang tindih sebagian), dan
| # H (semua sifat kuantitatif berbeda atau tidak
tumpang tindih) (Walsh, 2010).

Indeks Smith-Hazel mempunyai ragam

indeks nilai fenotipe (o), ragam indeks nilai
pemuliaan (o;), dan peragam kedua indeks
(o, ), masing-masing adalah:

O) =Oapzy =D'0,,0=b"Pb

Oh = Olagar) =2'0gq2=2'Ga

ol = Olagpz =2 O yp=2'Gb
dimana P = matriks peragam fenotipe berdimensi

(p x p) dan G = matriks peragam aditif
berdimensi (p % ), untuk ¢ < p < g¢.

Korelasi antara indeks nilai pemuliaan dan
indeks nilai fenotipe yang memaksimumkan
indeks bersama dirumuskan sebagai:

O _ a'Gb
P = B el
0,0, +a'Gavb'Pb

Kuadrat dari persamaan ini, yaitu pil , merupakan

koefisien determinasi.
Seleksi | yang memaksimumkan H dicapai
melalui pemaksimuman pembobot indeks b yang

memaksimumkan korelasi p,,,, diperoleh melalui

pemaksimuman persamaan a'Gb/«/b'Pb yang
menghasilkan skalar. Turunan pertama persamaan
ini menghasilkan solusi nol terhadap b yang

sesuai  dengan  persamaan (E'PB)G'a =
(a'GB)PB. Karena (B'PB) dan a'Gb adalah
skalar, ~maka solusi bentuk  persamaan
Pb=G'a memberikan vektor  pembobot
maksimum bagi indeks nilai fenotipe sebagai
(Walsh, 2010):
b=P1G’a
Pembobot ini menghasilkan indeks seleksi Smith-
Hazel sebagai:
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Is=Db'z = (P'Gayz=a’GPz
Secara umum, karena b = P1G’a maka
b'Pb = (P"G'a)Pb =a'GP'Pb =a'Gb,
sehingga beberapa parameter penting dalam
seleksi juga bisa diketahui. Pertama, respons
seleksi indeks bersama (R, ) yang merupakan
suatu respons terkorelasi adalah (Walsh, 2010):
. a'Gb . a'Gb
Rui Zioy, p,, = 10}, —————=i/a'Ga —————
Mo o Ja'Gayb'Pb Ja'Ga+b'Pb

. a'Gb . b'Pb .
Jb'Pb  Jb'Pb

Kedua, respons seleksi komponen indeks (Rc) dan
respons tak langsung indeks H karena seleksi
terhadap indeks |, yaitu Ry, masing-masing
sebagai:

Re = (i/o,)Gb = i(Gb)/(vb'Pb)=i(Gb)/(vVa'Gb)

:i(GP‘lG'a)/( a'GP‘lG'a)

Ru = i(a'Gb)/(\b'Pb) =i(a'Gb)/(Va'Gb)
=iVa'Gb =iVa'GP'G 'a =i,
Ketiga, peragam o,, dan Korelasi p,, masing-

masing dapat disederhanakan menjadi:
o, =a'Gb=b'Pb=0’

P =04 /040, = a'Gb/(«\ia'Ga\/b'Pb)

- b'Pb/(Va'Ga\b'Pb )= VbPb/\a'Ga = o, /,

Persamaan-persamaan ini, dan persamaan yang
sama dari indeks basis, digunakan selanjutnya
dalam perluasan kedua indeks, dengan P dan G
digantikan oleh indeks peragam fenotipe dan
aditif hasil perluasan.

Metode-metode Indeks Seleksi Nilai Eigen

Cerdn-Rojas et al. (2006) mengembangkan
metode indeks seleksi nilai eigen (eigenvalues
selection  index methods, ESIM) yang
memaksimumkan  nilai  pemuliaan  melalui
persamaan ciri:

Pb =Xb
(P-2Ab =0
dimana / dan b adalah nilai eigen (akar ciri) dan
vektor eigen (vektor ciri) dari matriks peragam
(atau Kkorelasi) fenotipe P, dan | = matriks
identitas. Indeks seleksi bagi ESIM adalah:
le=b’z
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dimana z = nilai fenotipe, dan vektor b = vektor
ciri pertama dari persamaan ciri di atas. Respons

seleksi (IQ) ESIM yang equivalen dengan indeks
Smith-Hazel adalah (Cerén-Rojas et al., 2006):

R=(i/A)Jb'Pb=ia'GPPa=i/V2

Secara teknis, Mattjik et al. (2011)
menggunakan analisis komponen utama (principal
component analysis, PCA) untuk memilih r
komponen utama (principal component, PC) dari
p PC dengan keragaman optimum yang telah
menjelaskan  sebagian besar peragam data.
Keragaman PC terpilih  sebaiknya dapat
menjelaskan sedikitnya 70-90% dari batas (cut
off) keragaman total Jolliffe (2002). Analisis eigen
dilakukan terhadap persamaan ciri:

Pk=Ak=(FP-iDk =0

dengan kendala k;k; = 1 dan k k= 0, dimana P

= matriks peragam bila satuan peubah sama, atau
matriks korelasi bila satuan peubah berbeda, I =
matriks identitas, serta k = vektor eigen (vektor
ciri) dan 4 = nilai eigen (akar ciri).

Analisis eigen menghasilkan akar ciri (eigen
value), X’ = (11 > A2 > ... 4j > ... > Ap) dan vektor
ciri-vektor ciri (eigen vectors) (k1 kz ... Kj ... kp).
Andaikan akar ciri A1 telah mencakup 70-90%
data, maka vektor ciri ki = (ki ko1 ... Kp1)’
merupakan vektor pembobot indeks a seperti pada
ESIM. Namun bila keragaman tersebut baru

tercapai setelah A 1, akar ciri dari A 1  total

akar ciri, maka diperlukan metode untuk
menggabungkan vektor ki kz ... kg menjadi
indeks a. Andaikan bobot masing-masing
komponen PCA hingga r komponen adalah
(Mattjik et al., 2011):

PC, = kl =kyzy + ko1zo + ... + Kijnzi + ...+ kplZp

PC2 = K, = kuoz1 + kooZo + ... + KigZi + ... + Kpazp
PC; = kj =kijzr +Kojzo + ...+ Kizi + ...+ Kpjzp
PCq= K, =kuz1 + KogZo + ... + Kigzi + ... + KpaZp

maka pembobot untuk sifat kuantitatif z; adalah:
8=\ K3/ A K Ay 4t K LA+t KE T A,

Dalam bentuk penyelesaian persamaan matriks,
vektor a diperoleh melalui persamaan:

a=[AM,]Q
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dimana = A, = A,I,= matriks diagonal hingga g
PC, 13 = vektor satuan, dan Q = matriks

berdimensi (pxq) untuk q; = ki, lo = matriks

identitas, dan A, = akar ciri hingga g PC.

Vektor a sesuai persamaan di atas selalu
menghasilkan pembobot indeks yang positif dan
melibatkan kombinasi lebih dari satu PC,
sehingga berbeda dengan ESIM menurut Cerdn-
Rojas et al. (2006) yang melibatkan hanya PC
pertama (PC1), dimana terdapat elemen vektor
ciri bernilai positif dan negatif. Karena berbeda
dari ESIM, indeks ini dapat disebut sebagai
metode indeks seleksi analisis komponen utama
(principal component analysis of selection index
methods, PCASIM) sesuai persamaan indeks: Ipca
=a’z

PERLUASAN INDEKS SELEKSI

Metode Indeks Seleksi Eigen Berbasis Indeks
Smith Hazel

Cer6n-Rojas et al. (2006) menyebutkan
bahwa ESIM tidak memerlukan pembobot eko-
nomis dan penduga ragam aditif dan fenotipe.
Namun demikian, elemen-elemen akar ciri dari q
dan total p PC merupakan ragam masing-masing
PC. Andaikan akumulasi akar ciri dari g dan total
p PC masing-masing merupakan ragam aditif dan
fenotipe bersama dari p sifat kuantitatif z, maka
ekstraksi akar ciri masing-masing PC berdasarkan
proporsi  kontribusi vektor ciri PC itu dan
akumulasinya menurut masing-masing  sifat
kuantitatif dapat menghasilkan matriks peragam

aditif (é) dan fenotipe (ﬁ’) :
Andaikan dari xq dan xp akar ciri analisis

eigen dihasilkan masing-masing vektor ragam

2 - 2 2 2 2 ]
op = (Tgn O -+ gy Ogyp) dan

2 _
p
kuantitatif z;, maka matriks peragam aditif dan
fenotipe sifat-sifat kuantitatif masing-masing
merupakan matriks peragam diagonal berdimensi
(pxp) sesuai persamaan:

— 21 — 21
= 621, dan P= o2'1,

2 2 2 2y -
o (J(p)lg(p)Z"'O-(p)i"'a(p)p) bagi sifat

Perluasan Indeks Seleksi Nilai.....
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q q P
dimana afg)i:jz_ll(ﬁ ZZ\/E]AJ dan

j=1 i=1
2 3 2 b 2 H
T :Z[E ZZE)AJ , yaitu elemen
j=1 j=1 i=l
sifat kuantitatif z dalam vektor o-j dan o-i .
Misalnya ragam sifat kuantitatif z; adalah:

ot = (Ve I+ + 1)
+(\/@/[\6/@+\j@+...+\f@])/ﬁ,2 +...

+(\/@/[\sz+\/a+...+ﬁ])/’tq.

Bila P = matriks korelasi nilai fenotipe, maka
ﬁ’: I, Namun biasanya nilai eigen dan vektor
eigen matriks korelasi pada beberapa PC bernilai
sangat kecil, sehingga bila I5¢Ip, makaa(zg)i dan

O'(Zp)i masing-masing dapat dinyatakan sebagai

/330 ) o

=1 =1 i=1

p p P
Z(k; ZZk;}ij yang memenubhi I5=Ip.
j=1 j=1 i=1

Perolehan peragam é dan ﬁmemungkinkan
perluasan metode indeks seleksi Smith-Hazel
dengan nilai eigen (Eigenvalue Smith-Hazel
Selection Index Methods, ESSIM). Persamaan
indeks nilai fenotipe dan pembobot indeks yang
memaksimumkan indeks nilai pemuliaan masing-

masing adalah: les = b’z dan b = pGa.

Perluasan Indeks Seleksi Smith-Hazel dengan
Penambahan Peubah Kategorik

Sifat-sifat penting lainnya adalah marker
morfologi, isozim dan molekuler. Sifat-sifat ini
merupakan peubah kategorik berskala nominal
atau ordinal. Peubah-peubah ini dapat dilibatkan
dalam indeks seleksi. Kuantifikasi peubah-peubah
ini sebagai peubah skor (scoring variables)
memungkinkan penyusunan indeks seleksi yang
melibatkan sifat kuantitatif dan peubah kategorik
secara serempak. Metode ini secara umum disebut
metode seleksi sifat kuantitatif-peubah kategorik
(categorical-quantitative traits selection index
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methods, CQSIM). Misalnya skor suatu marker
molekuler diberikan oleh jumlah produk pengaruh
aditif dugaan quantity traits loci (QTL) yang
terpaut dengan marker molekuler (MQTL) dikali
dengan kode nilai dari marker molekuler
padanannya (Cer6n-Rojas et al., 2008). Suatu
teladan indeks seleksi dengan peubah kategorik
adalah  metode indeks seleksi molekuler
(molecular selection index, MSI) menurut Lande
dan Thompson (1990). MSI memasukkan
beberapa marker molekuler yang berasosiasi
dengan QTL ke dalam indeks. Bila tidak tersedia
informasi seperti jumlah produk pada marker
molekuler di atas, skor marker dapat
menggunakan metode kuantifikasi yang lain,
misalnya peubah biner (1=ada, O=tidak ada), atau
kontras (1=ada, -1=tidak ada).
Indeks bersama dalam CQSIM adalah

lcg = b,z+b_ dan Heo = a,g+a.
dimana b; = (b1 bz ... by) = vektor nilai fenotipe
dan b, = (bp by

kategorik, a't= (a1 a2 ... ag) = vektor pembobot

. be) vektor peubah

ekonomis sifat kuantitatif yang diperbaiki, a'C =
(@g+1 ags2 ... am) = vektornol,z=(z1 z» ...7p) =
nilai fenotipe yang diseleksi, g = (g1 g2 ... gg) =
vektor nilai pemuliaan yang dimaksimumkan, dan
¢ = vektor peubah kategorik.

Pembobot indeks b yang memaksimumkan
nilai pemuliaan Hcg adalah (Lande dan Thompson,
1990):

b=P.'G.a

dimana b’ = (b, b)), Gc =

|
VR
O 0o
00
N——

( P c'p] o
Pc= dana’= (a, a.),untuk P dan
c, C

G masing-masing adalah matriks peragam nilai
fenotipe dan genotipe. C, = matriks peragam
peubah kategorik dan sifat kuantitatif berdimensi
cxp, untuk ¢ = banyaknya peubah kategorik, dan
C = matriks peragam peubah kategorik

berdimensi cxc.

Perluasan Indeks Seleksi Nilai Eigen dengan
Penambahan Peubah Kategorik

Analisis eigen juga dapat diperluas untuk
menangani data percobaan dengan peubah
kategorik. Pendekatan ini juga mirip dengan

laporan Ceron-Rojas et al. (2008) yang
menggunakan analisis eigen untuk memperluas
pendekatan ESIM dengan indeks restriksi
(Kemphtorne  dan  Nordskog, 1959), dan
menghasilkan metode indeks seleksi nilai eigen
molekuler (molecular eigenvalues selection index
methods, MESIM) untuk sifat-sifat kuantitatif dan
peubah kategorik penanda molekuler.

Perluasan PCASIM menghasilkan metode
indeks seleksi nilai eigen sifat kuantitatif-
kategorik (categorical-quantitative traits
eigenanalysis of selection index methods, CQ-
ESIM) dengan persamaan indeks:

lcee= az+ac =(a a)z c)
dimana a; = vektor pembobot nilai fenotipe,

dihasilkan sama dengan prosedur PCASIM,; a;:=
vektor pembobot skor peubah kategorik yang
mirip dengan a'm pada MSI (dapat juga bukan

vektor nol), z = vektor nilai fenotipe; dan ¢’ = (c:
C2 ... Cn) Vektor skor peubah kategorik.

Peragam aditif dan fenotipe bagi CQ-ESIM adalah
Gc dan Pc seperti pada CQSIM. Pendugaan
parameter CQ-ESIM selanjutnya berpadanan
dengan indeks basis dan CQSIM.

Indeks sifat kuantitatif dan peubah kategorik
juga dapat diperluas yang mirip dengan ESSIM
sebagai metode indeks seleksi bersama analisis
eigen  sifat  kuantitatif-peubah kategorik
(categorical-quantitative traits eigenanalysis of
merit selection index methods, CQ-EMSIM).
Persamaan indeks seleksi ini adalah:

lcem = bz+bc = (b, b))z c¢)
dimana b, = vektor pembobot indeks analisis
eigen sifat kuantitatif, dihasilkan sama seperti
analisis ESSIM; b_ = vektor pembobot skor

peubah kategorik yang sama dengan b'm pada

MSI, z = vektor nilai fenotipe; dan ¢’ =(¢c1 ¢z ...
Cn) vektor skor peubah kategorik.

Peragam fenotipe Pc dan aditif G¢ yang bertalian
dengan CQ-EMSIM ini sama dengan CQ-ESIM,
tetapi dihasilkan dari prosedur yang sama seperti
ESSIM.

Indeks Seleksi Kombinasi dan Indeks Seleksi
Kombinasi dengan Peubah Kategorik

Seleksi kombinasi merupakan pendekatan
seleksi yang melibatkan informasi antar famili dan
dalam famili pada populasi berbasis informasi
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kekerabatan (Falconer dan Mackay, 1996).
Metode indeks seleksi kombinasi (combined index
selection methods, CISM) dan pembobot indeks
yang memaksimumkan nilai pemuliaan antar
famili dan dalam famili adalah:

lc= bz, +b,z, danb= P,/G A

di b’= (b, b,).G Ce O P
imana b’ = , Grw = , P =
ana ¢ Py) Gr 0 G, fw

P 0 L
dana’=(a; a,),
0 PR,

untuk br = vektor pembobot nilai fenotipe antar
famili, by = vektor pembobot nilai fenotipe dalam
famili, zs = simpangan rata-rata famili dari rata-
rata populasi, z, = simpangan rata-rata individu
dari rata-rata famili, Ge = rG = peragam aditif
antar famili, Gw = (1-r)G = peragam aditif dalam
famili, Pr = tP = peragam fenotipe antar famili,
Pw = (1-t)G = peragam fenotipe dalam famili [r =
kemiripan antar kerabat (resemblance between
relatives) dan t = koefisien korelasi intra klas
terampat = terasG/terasP, G dan P berpangkat
penuh], ar = vektor ekonomis nilai fenotipe antar
famili, dan aw = vektor ekonomis nilai fenotipe
dalam famili. P dan G juga dapat mengambil

bentuk I5 dan é dari analisis eigen.

Metode indeks seleksi kombinasi dengan
peubah kategorik (combined-categorical quantita-
tive traits of index selection methods, CCSIM)
dikembangkan dari CISM menurut Falconer dan
Mackay (1996) dan CQSIM menurut Lande dan
Thompson (1990). Indeks CCSIM dan pembobot
b yang memaksimumkan nilai pemuliaan adalah:

|CQC = blef +b'CfCf +b;NZW+b'CWCW dan

b=P.G,2a

dimana b’ = (b'f b,

Perluasan Indeks Seleksi Nilai.....
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P C, 0 0
cC, C 0 0
Petw = .
0o 0 B, C,
0 0 C C

p

sebagai peragam genotipe dan fenotipe dalam
CCSIM.

INDEKS SELEKSI NILAI PEMULIAAN
Indeks Seleksi Nilai Pemuliaan Sebenarnya

Sebagaimana telah disinggung sebelumnya,
BLUP merupakan nilai pemuliaan (Satoh, 1998;
Bauer et al., 2006). Indeks seleksi nilai pemuliaan
BLUP dapat diperluas dengan asumsi bahwa nilai
ini merupakan nilai pemuliaan sebenarnya (true
breeding value, TBV). Bila menggunakan asumsi
ini, metode indeks seleksi basis dapat digunakan
untuk menyusun indeks seleksi basis TBV (true
breeding value selection index methods,
TBVSIM) sesuai persamaan:

l=a’g
dimana g = nilai pemuliaan BLUP, dan a = nilai
ekonomis.

Persamaan | = a’g memaksimumkan nilai
pemuliaan g dengan vektor pembobot ekonomis a.
Karena pemulia telah memprediksi g (yaitu
BLUP), maka seleksi yang dilakukan adalah ter-
hadap individu dengan skor | tertinggi, dengan
respon harapan sama dengan rata-rata skor | induk
terpilin  (Walsh, 2013, komunikasi pribadi).
Akurasi TBVSIM adalah 100% untuk berbagai
nilai ekonomis a.

Indeks Seleksi Nilai Pemuliaan Empiris dengan
Nilai Eigen

Indeks seleksi nilai pemuliaan BLUP juga
dapat diperluas dengan asumsi bahwa nilai ini
merupakan nilai pemuliaan empiris (empirical
breeding value, EBV) (Muir, 2007). Metode
indeks basis dan indeks Smith-Hazel serta
beberapa perluasannya seperti PCASIM/ESIM,
ESSIM, CQ-SIM, CQ-ESIM, dan CQ-EMSIM
dapat digunakan pula untuk menyusun metode
indeks seleksi nilai pemuliaan empiris (empirical
breeding value selection index methods,
EBVSIM).

EBVSIM bertujuan untuk memaksimumkan
TBV yang tidak diketahui melalui seleksi EBV.
Problema EBVSIM adalah tidak tersedianya
peragam TBV yang memungkinkan penerapan
persamaan indeks seleksi (kecuali indeks basis),
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dan perolehan parameter indeks seperti
heritabilitas atau korelasi indeks bersama, respons
seleksi, respons seleksi tak langsung dan respons
seleksi  komponen. Oleh sebab itu perolehan
peragam aditif TBV, dinotasikan sebagai A,
merupakan kunci bagi seleksi EBVSIM dan
perluasan-perluasannya.

Sedikitnya terdapat dua metode untuk
menduga peragam A, yaitu dengan menggunakan
matriks peragam keakuratan nilai bersama BLUP
dan analisis eigen. Metode pertama menggunakan
persamaan:

- 2
A= R,G,
dimana Rf\A = 1-(1-GPEV) = matriks peragam

keakuratan nilai bersama BLUP, dalam hal PEV =
G(1-H) = matriks peragam galat prediksi
(prediction error covariance matrices) berdimensi
(pxp) (Phocas dan Colleau, 1996; Korsgaard et al.,
2002), untuk H = matriks peragam koheritabilitas
= P1G berdimensi (pxp), dan 1 = suatu matriks
satuan berdimensi (pxp). Dapat dibuktikan bahwa

2 _
R;=H.

Pendekatan kedua adalah melalui analisis
eigen. Misalnya bila menggunakan EBV-
PCASIM/ESIM, maka persamaan indeks seleksi
dan persamaan ciri untuk memperoleh pembobot
a masing-masing adalah:

I=a’g
Gk=Ak=(G-4Dk =0
dimana matriks peragam P pada persamaan ciri
PCASIM/ESIM digantikan oleh matriks peragam
G pada EBV-PCASIM/ESIM. Peragam aditif
EBV dan TBV bagi EBV-PCASIM/ESIM dan
perluasannya untuk  kebutuhan  pendugaan
parameter indeks seleksi masing-masing adalah

édanA

Perolehan matriks A dan A memungkinkan
indeks bersama EBV dan TBV dapat dilakukan
berpadanan dengan indeks basis (EBV-base
index), indeks Smith-Hazel (EBV-Smith-Hazel
index), indeks nilai eigen (EBV-PCASIM/ESIM),
seleksi kombinasi (EBV-CSIM), dan perluasan
dengan data kategorik dan sifat kuantitatif seperti
EBV-CQSIM dan EBV-CCSIM.

SIMULASI INDEKS SELEKSI TERBAIK

Sebagian metode indeks seleksi dapat
dilakukan simulasi nilai ekonomisnya untuk
menghasilkan metode indeks seleksi terbaik
dengan menggunakan koefisien determinasi

indeks untuk mengukur keakuratan indeks
(Moeljopawiro, 2002). Perbedaan metode indeks
menghasilkan  koefisien  determinasi  yang
berbeda-beda. Metode indeks seleksi dengan
asumsi nilai pemuliaan BLUP merupakan TBV
mempunyai keakuratan indeks seleksi 100%,
sehingga tidak dapat dilakukan simulasi untuk
memperoleh indeks terbaik. Metode indeks seleksi
berbasis analisis eigen seperti PCASIM/ESIM dan
CQ-ESIM merupakan metode indeks seleksi yang
bergantung pada besarnya proporsi terasG/terasP.
Semakin banyak komponen q yang dilibatkan,
semakin baik keakuratan indeks. Akurasi
mencapai 100% ketika g = p. Namun kemiringan
plot perubahan A; ke A2 ... yang landai hingga Aq
menjadi patokan untuk memilih PCASIM/ESIM
terbaik.

Metode  indeks  seleksi  basis  dan
perluasannya, metode indeks Smith-Hazel dan
perluasannya, dan metode indeks seleksi berbasis
analisis eigen seperti ESSIM dan CQ-EMSIM
merupakan metode-metode indeks seleksi yang
keakuratannya  bergantung pada besarnya
heritabilitas indeks atau koefisien determinasi
indeks. Simulasi nilai pembobot ekonomis yang
berbeda-beda juga menghasilkan keakuratan yang
berbeda-beda. Indeks terbaik adalah yang
menghasilkan  heritabilitas  atau  koefisien
determinasi paling tinggi dengan laju perubahan
yang besar.

KESIMPULAN

1. Kelas model linear campuran seperti model
linear campuran, model linear campuran
tertransformasi dan model campuran linear
terampat dapat digunakan untuk
membangkitkan nilai pemuliaan BLUP.

2. Indeks Dbasis dan indeks Smith-Hazel
mempunyai peragam aditif dan fenotipe yang
dapat digunakan sebagai landasan teoritis
untuk memperluas indeks seleksi fenotipe dan
nilai pemuliaan BLUP.

3. Peragam  aditif dan  fenotipe  dapat
dibangkitkan dari indeks seleksi berbasis
analisis  eigen, yang  memungkinkan
pendugaan  parameter  indeks  seperti
heritabilitas, koefisien determinasi, respons
seleksi, respons seleksi tak langsung dan
respons seleksi komponen.

4. Indeks seleksi, pendugaan peragam aditif dan
fenotipe, dan pendugaan parameter genetik
dapat diperluas dengan melibatkan peubah
kategorik seperti indeks seleksi kategorik,
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indeks seleksi kombinasi, dan indeks seleksi
nilai eigen dengan peubah kategorik.

5. Indeks seleksi basis, indeks seleksi Smith-
Hazel, indeks seleksi nilai eigen, indeks
seleksi dengan peubah kategorik, indeks
seleksi nilai eigen dengan peubah kategorik
serta pendugaan parameter seleksi dapat
diperluas mencakup nilai pemuliaan BLUP.

6. Beberapa indeks seleksi yang memiliki
heritabilitas dan koefisien determinasi dapat
dibuat simulasi pembobot ekonomisnya untuk
memilih indeks terbaik.
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