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PHYLOGENETIC RELATIONSHIP OF KUNGKIL AND MATOA
PLANTS (Pometia pinnata J.R.& G.Forst) BASED ON ITS rDNA
SEQUENCES

Salwa Ghaniyu Usman
08041182126017
ABSTRACT

Matoa (Pometia pinnata J.R.& G.Forst) is a plant from the Sapindaceae
family with high genetic variation due to natural cross-pollination. This study aims
to analyze the genetic variation and phylogenetic relationships between Kungkil
and several Matoa variants (Red Matoa, Yellow Matoa, and Green Matoa) based
on Internal Transcribed Spacer (ITS) rDNA sequences. The methods used include
DNA isolation, quantitative and qualitative testing, DNA amplification using PCR,
DNA sequencing, and phylogenetic analysis using BioEdit and MEGA 11 software.
The results showed genetic variation in the ITS rDNA region with mutations at 35
points, consisting of 12 transversion mutations, 17 transition mutations, and 6
deletion mutations. Phylogenetic tree reconstruction revealed that Red Matoa,
Yellow Matoa, and Green Matoa clustered together with Pometia pinnata voucher
Chase 2135, while Kungkil was in the same cluster as Pometia pinnata voucher
A4659. These findings indicate that Kungkil has genetic differences from other
Matoa variants. This study provides valuable genetic information for the
conservation and breeding of Matoa plants in South Sumatra. Further studies using
additional molecular approaches are recommended to enrich the available genetic
data.

Keywords: Pometia pinnata, Kungkil, ITS rDNA, phylogenetics relationship.
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HUBUNGAN KEKERABATAN TANAMAN KUNGKIL DAN
MATOA (Pometia pinnata J.R.& G.Forst) BERDASARKAN
SEKUEN ITS rDNA

Salwa Ghaniyu Usman
08041182126017
ABSTRAK

Matoa (Pometia pinnata J.R.& G.Forst) merupakan tanaman dari famili
Sapindaceae yang memiliki variasi genetik tinggi akibat penyerbukan silang alami.
Penelitian ini bertujuan untuk menganalisis variasi genetik dan hubungan
filogenetik antara tanaman Kungkil dan beberapa varian Matoa (Matoa Merah,
Matoa Kuning, dan Matoa Hijau) berdasarkan sekuen Internal Transcribed Spacer
(ITS) rDNA. Metode yang digunakan meliputi isolasi DNA, uji kuantitatif dan
kualitatif, amplifikasi DNA menggunakan PCR, sekuensing DNA, serta analisis
filogenetik menggunakan perangkat lunak BioEdit dan MEGA 11. Hasil penelitian
menunjukkan bahwa terdapat variasi genetik pada daerah ITS rDNA dengan mutasi
di 35 titik, terdiri dari 12 mutasi transversi, 17 mutasi transisi, dan 6 mutasi delesi.
Rekonstruksi pohon filogenetik menunjukkan bahwa Matoa Merah, Matoa Kuning,
dan Matoa Hijau berada dalam satu klaster dengan Pometia pinnata voucher Chase
2135, sedangkan tanaman Kungkil berada dalam klaster yang sama dengan Pometia
pinnata voucher A4659. Hasil ini menunjukkan bahwa tanaman Kungkil memiliki
perbedaan genetik dengan varian Matoa lainnya. Penelitian ini memberikan
informasi genetik untuk konservasi dan pemuliaan tanaman Matoa di Sumatera
Selatan. Studi lanjutan dengan pendekatan molekuler lainnya direkomendasikan
untuk memperkaya data genetik yang tersedia.

Kata kunci: Pometia pinnata, kungkil, ITS rDNA, hubungan kekerabatan
filogenetik

Universitas Sriwijaya



DAFTAR ISI

Halaman

HALAMAN JUDUL ..ottt e snnnnee s
HALAMAN PERSETUJUAN SKRIPSI ..ccocoviiiieiiieseseee s [
HALAMAN PENGESAHAN SKRIPSI.......oooiiie e ii
HALAMAN PERNYATAAN KEASLIAN ILMIAN .....ccccoooiiiiiiieeeen iii
HALAMAN PERNYATAAN PERSETUJUAN PUBLIKASI KARYA
ILMIAH UNTUK KEPENTINGAN AKADEMIS........cccoviiiiiiiece e iv
HALAMAN PERSEMBAHAN ...ttt \
KATA PENGANTAR ..ottt Vi
ABSTRACT e a e are e IX
ABSTRAK ...ttt et X
[ e 7 o G 1 SRR i
DAFTAR GAMBAR ..ottt Xiii
DAFTAR TABEL ..ottt Xiv
DAFTAR LAMPIRAN ...ttt et e e anes XV
BAB | PENDAHULUAN ..ottt 1
1.1 Latar BelaKang ........coccoviiiiiiiiiiieiee e 1

1.2 Rumusan Masalah ... 3

1.3 Tujuan PeNEIITIAN .....cc.oveiiiiiiiiceiee s 3

1.4 Manfaat Penelitian .........ccccvoiiiiiiiieiie e 4

BAB Il TINJAUAN PUSTAKA . ...ttt 5
2.1 MBEOA. ... 5

2.2 VariaSl GENELIK........eiieriieii et 6

2.3 Internal Transcribed Spacer (ITS) IDNA........cccccoeiieveee e 7

2.4 Hubungan Kekerabatan .............ccooiiriiiiiiiencescseseseeee e 9

2.4 L FENETHIK ..o 9

2.4.2 FIIOGENETIK. ....c.eoviiiiiiicieee e 10

BAB Il METODE PENELITIAN .....ooiiiiieece s 12

Xi
Universitas Sriwijaya



3.1 Waktu dan TempPat.......ccceeiiuieiiiiieccie e 12

3.2 Alat dan Bahan ........ccc.ocoveiiiiiiie e 12

R O - -] o - R ST RPPTR 13

3.3.1 Pengambilan Sampel ... 13
3.3.21S018SE DNA ..ottt 13

3.3.3 Uji Kuanlitas DNA .......ooiiiiieieieieseee e 14

3.3.4 AMPLIfikasi DNA........cooo e 15

3.3.5 Elekroforesis DNA ........oooiiieiiiieiiee e 16

3.3.6 SEKUENSING DINA .....c.oiiieeee e 17

3.3.7 ANAlISIS DAta.......ccveiieiieie e 17

3.3.8 Penyajian Data..........ccccvveeiiieiieiiese e 18

BAB IV HASIL DAN PEMBAHASAN ... 19
4.1 Hasil 1S01aSi DNA ......oiiieee e s 19

4.2 Hasil AMpIIfikasi DNA ... 20

4.3 HaSH BLAST ...ttt e 22

4.4 Hasil AlIgNMENt DNA ... 24

4.5 Rekonstruksi Pohon FIlogenetik ..........cccccevveieiieeiieciesie e 25

BAB V KESIMPULAN DAN SARAN .....ooiii it 35
DAFTAR PUSTAKA ...ttt 36
LAMPIRAN .ottt ettt b et s et st naene st s 42

xii

Universitas Sriwijaya



DAFTAR GAMBAR

Halaman
Gambar 1 Pometia pinnata J.R.& G. FOISt........ccoooieiiiiiiiiiiceceee e 6
Gambar 2 Peta SEKUEN ITS IDNA ..o 8
Gambar 3 Elektroforegram hasil isolasi DNA tanaman kungkil dan matoa.......... 19

Gambar 4 Elektroforegram hasil amplifikasi DNA tanaman kungkil dan matoa..21
Gambar 5 Pohon Filogenetik berdasarkan sekuen ITS rDNA kungkil, matoa merah,
kuning, hijau, dan sampel Pometia pinnata pada GenBank.................. 32

Xiii
Universitas Sriwijaya



DAFTAR TABEL

Halaman

Tabel 1 Data sampel yang digunakan untuk penelitian ............cccoceeevveneninnnnnne. 14
Tabel 2 Primer seKUuen ITS IDNA . ... 17
Tabel 3 Tahapan dan siklus amplifiKasi ... 17
Tabel 4 Uji kuantitatif hasil iSolasi DNA...........cccooiiieieecece e 20
Tabel 5 Ukuran daerah ITS kungkil, matoa merah, kuning, dan hijau.................. 23
Tabel 6 Hasil BLAST sekuen ITS rDNA sampel kungkil dan matoa ................... 25
Tabel 7 Hasil alignment sekuen kungkil, matoa merah, matoa kuning, dan matoa
hijau, OK052934.1, EU720471.1 ...occoiiieiieeeseseeee e 27

Tabel 8 Mutasi yang terjadi pada berdasarkan hasil alignment pada ITS sampel
kungkil, matoa merah, matoa kuning, dan matoa hijau ................c......... 29

Tabel 9 Jarak genetik kungkil, matoa merah, kuning, dan hijau................c.cccce.. 31

Xiv

Universitas Sriwijaya



DAFTAR LAMPIRAN

Halaman
Lampiran 1 Hasil uji kuantitatif isolasi............ccccoeeeiieiiiiicciccece e, 42
Lampiran 2 EleKtroforegram...........cceiieiieie e 42
Lampiran 3 Hasil BLAST ......oiiee s 43
Lampiran 4 Hasil alignment.............cooiieiiiii e 44
Lampiran 5 Pohon filogenetik...........ccooiieiiiiiiiicees s 45

XV
Universitas Sriwijaya



BAB I
PENDAHULUAN

1.1 Latar Belakang

Indonesia diakui sebagai negara dengan biodiversitas yang sangat
beragaman. Di antara kekayaan Indonesia, tanaman matoa menjadi salah satu
sumber keanekaragaman. Matoa yang merupakan tanaman khas Papua, telah
menjadi simbol identitas dari Papua Barat. Selain itu, tanaman ini juga telah
menyebar ke berbagai kepulauan di Indonesia, termasuk Pulau Jawa, Sumatera, dan
Sulawesi (Lely, 2016).

Matoa (Pometia pinnata J.R.& G.Forst) termasuk ke dalam keluarga
Sapindaceae. Keragaman matoa terbentuk karena matoa merupakan tanaman
menyerbuk silang secara alami. Persilangan secara alami di alam menghasilkan
keragaman matoa yang sangat tinggi baik dari rasa, tekstur daging dan warna kulit
buah. Bibit matoa yang berasal dari biji tidak bisa dijamin sama persis dengan
indukannya. Salah satu permasalahan pada budidaya matoa yaitu sulitnya
membedakan tanaman matoa yang berkulit merah, kuning, hijau dan hitam. Karena
perbedaan dapat terlihat ketika buah matang secara fisiologis atau matang secara
sempurna (Faustina and Santoso, 2014).

Matoa memiliki 2 varian yaitu matoa kelapa dan matoa papeda. Keduanya
dapat dibedakan berdasarkan tekstur daging buah. Berdasarkan hasil eksplorasi di
Papua, Sorong, dan Pekanbaru hanya ditemukan matoa kelapa. Sedangkan di
Sumatera Selatan, berdasarkan hasil eksplorasi BKSDA Provinsi Sumatera Selatan

terdapat tanaman yang mirip matoa. Masyarakat setempat menyebutnya kungkil
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dan ada juga yang menyebutnya matoa hutan. Secara morfologi Kungkil karakter
morfologi mirip dengan matoa, tetapi terdapat perbedaan dari ukuran buah dan kulit
buah.

Keragaman genetik memainkan peran dalam populasi tanaman, yang
memungkinkan andanya seleksi untuk memperoleh karakter yang terbaik. Analisis
keragaman ini dilakukan menggunakan berbagai penanda, baik secara morfologi
maupun molekuler (DNA). Karakterisasi berbasis morfologi memiliki keunggulan
dalam hal kemudahan, kecepatan, dan biaya yang lebih rendah, namun hasilnya
dapat bervariasi karena dipengaruhi oleh faktor lingkungan, tahap pertumbuhan,
musim, serta potensi kesalahan manusia (Rosmaina et al., 2015).

DNA barcoding diketahui sebagai suatu teknik yang dapat mempermudah
dan mempercepat untuk melakukan mengidentifikasi suatu spesies dengan
menggunakan sekuen DNA yang berukuran pendek. Pengelompokannya dilakukan
berdasarkan dari kemiripan gen-gen yang dimiliki suatu organisme. DNA
barcoding merupakan salah satu pendekatan yang dapat digunakan untuk
menganalisis variasi genetik (Rahayu dan Jannah, 2019).

Beberapa keunggulan DNA barcoding diantaranya memerlukan spesimen
dalam jumlah yang terbilang sedikit, dapat mendokumentasikan keragaman
kelompok-kelompok taksonomi yang belum dikenal ataupun kelompok dari tempat
yang belum pernah teridentifikasi dan dapat mengungkapkan keragaman baru atau
variasi baru pada spesies-spesies yang sebelumnya dikelompokkan pada satu
spesies saja. Informasi genetik dari plasma nutfah sangat bermanfaat dalam

program pemuliaan tanaman dan upaya konservasi (Murni, 2019).
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Saat ini, ada beberapa penanda molekuler yang digunakan untuk
mengungkap diferensiasi molekuler dan filogeni dalam berbagai kelompok
tumbuhan. Internal Transcribed Spacer (ITS) rDNA merupakan penanda
molekuler DNA vyang sering digunakan oleh para ahli untuk menganalisis
kekerabatan pada tumbuhan, baik pada tumbuhan tingkat tinggi maupun
tumbuhan rendah (Rhamdhini, 2021).

Wilayah Internal Transcribed Spacer (ITS) merupakan salah satu penanda
molekuler yang paling banyak digunakan untuk filogeni tumbuhan, hewan, dan
jamur. Panjang ITS bervariasi dari 500—700 bp pada tumbuhan angiospermae dan
1500-3700 bp pada beberapa tumbuhan gymnospermae (Hariri et al., 2021).

Menurut Mahar et al., (2017), wilayah ITS rDNA terdiri dari bagian-bagian
yang sangat bervariasi seperti ITS1 dan ITS2, dan gen 5.8S yang lebih terkonservasi
di antaranya. ITS rDNA merupakan wilayah yang paling sering diurutkan untuk
studi filogenetik tumbuhan karena tingkat diskriminasi spesiesnya yang tinggi dan
kemudahan teknis amplifikasinya. Oleh karena itu, terdapat sejumlah besar studi
terkini yang tersedia, di mana wilayah ITS rDNA telah berhasil digunakan untuk
menyimpulkan hubungan filogenetik dan identifikasi berbagai taksa.

Berdasarkan penelitian yang dilakukan oleh Mahar et al., (2017), mengenai
daerah sekuen ITS rDNA pada kelompok famili Sapindaceae. Spesies yang
termasuk ke dalam famili Sapindaceae salah satunya adalah Pometia pinnata J.R.&
G.Forst. mereka menggunakan sampel yang berasal dari india. Di Indonesia belum
dilaporkan adanya penelitian Matoa mengenai daerah sekuen ITS rDNA, terutama

di Sumatera Selatan.
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1.2 Rumusan Masalah
Rumusan masalah dalam penelitian ini sebagai berikut:
1. Bagaimana variasi genetik tanaman Kungkil dan Matoa (Pometia
pinnata J.R.& G.Forst) berdasarkan sekuen Internal Transcribed
Spacer (ITS) rDNA?
2.  Bagaimana hubungan kekerabatan filogenetik tanaman Kungkil dan

Matoa (Pometia pinnata J.R.& G.Forst)?

1.3 Tujuan Penelitian
Tujuan penelitian dalam penelitian ini sebagai berikut:
1. Mengetahui variasi genetik tanaman Kungkil dan Matoa (Pometia
pinnata J.R.& G.Forst) berdasarkan gen sekuen Internal Transcribed
Spacer (ITS) rDNA.
2. Mengetahui hubungan kekerabatan filogenetik tanaman Kungkil dan

Matoa (Pometia pinnata J.R.& G.Forst).

1.4 Manfaat Penelitian

Hasil dari penelitian ini diharapkan dapat memberikan informasi
mengenai data molekuler tanaman Kungkil dan Matoa (Pometia pinnata J.R & G.
Forst) terutama dalam penentuan DNA non-coding berdasarkan sekuen gen ITS

rDNA.
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