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ABSTRAK 

Jambu semarang (Syzygium samarangense (Blume) Merr. & 

L.M. Perry) merupakan salah satu komoditas pertanian yang 

terletak di Kabupaten Demak, Provinsi Jawa Tengah. 

Autentikasi dengan DNA Barcoding penting dilakukan untuk 

membuktikan keaslian spesies berbasis DNA karena sulit 

dibedakan secara morfologi, salah satunya menggunakan DNA 

Barcode psbA-trnH. Penelitian ini bertujuan untuk menganalisis 

karakteristik sekuen psbA-trnH intergenic spacer pada kultivar 

jambu semarang (S. samarangense) dari Kab. Demak, 

menganalisis hubungan kekerabatan antara kultivar jambu 

semarang (S. samarangense) dari Kab. Demak dengan data yang 

terdapat pada GenBank berdasarkan gen penyandi psbA-trnH, 

dan menentukan hasil DNA Barcoding sekuen DNA kloroplas 

psbA-trnH dapat digunakan dalam autentikasi kultivar jambu 

semarang (S. samarangense) dari Kab. Demak. Data diperoleh 

dari isolasi DNA sampel jambu semarang dari Ds. Boyolali, Kec. 

Gajah, Kab. Demak dengan mengikuti prosedur FavorPrepTM 

Plant Genomic DNA Extraction Mini Kit FAVORGEN. Siklus 

amplifikasi dilakukan sebanyak 35 kali dan kemudian 

dielektroforesis. Amplikon disekuensing di 1st BASE DNA 

Sequencing Services, Malaysia. Analisis data dilakukan 

menggunakan aplikasi BIOEDIT dan MEGA11. Proses alignment 

menggunakan program ClustalW dan rekronstuksi pohon 

filogenetik menggunakan metode neighbor-joining dengan 

algoritma Tamura-3 parameter dan nilai bootstrap replication 

1000x. Hasil penelitian menunjukkan sekuen psbA-trnH pada 

jambu semarang (S. samarangense) kultivar Madu Thailand dan 

Madu Deli Hijau berturut-turut memiliki panjang 535 bp dan 

492 bp. Komposisi Adenin (A) dan Timin (T) pada kedua 

kultivar lebih banyak dibandingkan komposisi Sitosin (C) dan 

Guanin (G). Berdasarkan analisis jarak genetik, hubungan 

kekerabatan antara jambu semarang (S. samarangse) kultivar 
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Madu Thailand dan Madu Deli Hijau berkerabat sangat dekat 

atau merupakan spesies yang sama karena memiliki nilai 

matriks jarak genetik 0,000. DNA Barcode psbA-trnH tidak dapat 

mengautentikasi kultivar jambu semarang (S. samarangense) 

dari Kab. Demak. Kemampuan psbA-trnH untuk memisahkan 

kultivar jambu semarang dalam hal ini sangat rendah.  

Kata Kunci: Autentikasi, DNA Barcoding, Jambu Semarang, 

psbA-trnH intergenic spacer, Syzygium samarangense 
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ABSTRACT 

Wax apple (Syzygium samarangense (Blume) Merr. & L.M. 

Perry) is an agricultural comodities located in Demak Regency, 

Central Java. Authentication with DNA Barcoding is important to 

prove the authenticity of DNA-based species because it is 

difficult to distinguish morphologically, one of which uses the 

DNA Barcode psbA-trnH. This study aims to analyze the 

characteristics of the psbA-trnH intergenic spacer sequence in 

wax apple cultivar (S. samarangense) from Demak regency, 

analyze the genetic relationship between wax apple cultivar (S. 

samarangense) from Demak regency with data contained in 

GenBank based on the DNA barcode psbA-trnH, and determine 

the results of DNA Barcoding of psbA-trnH chloroplast DNA 

sequences can be used in wax apple authentication. DNA 

extraction followed the procedure FavorPrepTM Plant Genomic 

DNA Extraction Mini Kit FAVORGEN. Amplification cycle were 

performed 35 times and then visualized by electrophoresis. The 

amplicons were sequenced at 1ST BASE DNA Sequencing 

Services, Malaysia. Data analysis was performed using the 

BIOEDIT and MEGA11 applications. Results of the study showed 

that the psbA-trnH sequence in wax apple (S. samarangense) of 

the Madu Thailand and Madu Deli Hijau cultivars had 535 and 

492 bases lenghts. The composition of Adenine (A) and Thymine 

(T) in both cultivars is more than the composition of Cytosine 

(C) and Guanine (G). The genetic distance between the wax 

apple (S. Samarangse) cultivars of Madu Thailand and Madu Deli 

Hijau has a close relationship with a matrix value 0.000. DNA 
Barcode psbA-trnH cannot discriminate the wax apple cultivar 

(S. samarangense) from Demak regency because its ability to 

separate wax apple cultivars is very low. 

Keywords: Authentication, DNA Barcoding, psbA-trnH 

intergenic spacer, Syzygium samarangense, Wax Apple 
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BAB I 

PENDAHULUAN 

A. Latar Belakang Masalah 

Indonesia merupakan negara kepulauan dengan kondisi 

geografis seluas 9.juta km2. (Kusmana dan Hikmat, 2015) dengan 

panjang.garis pantai sekitar 99.093.km.(Kementerian Kelautan 

dan Perikanan, 2020). Dengan luas wilayah.sekitar 1,3%.dari 

luas bumi, Indonesia.dijuluki sebagai negara.megabiodiversitas 

karena memiliki tingkat keberagaman kehidupan.tertinggi 

kedua setelah Brasil. Selain itu, Indonesia juga tercatat sebagai 

pusat sebaran keanekaragaman genetik tumbuhan budidaya 

atau pertanian yang dikenal juga sebagai pusat Vavilov (Kusmana 

dan Hikmat, 2015). Salah satu pusat budidaya pertanian yang 

ada di Indonesia yaitu budidaya jambunsemarang (Syzygium 

samarangense (Blume) Merr. & L.M. Perry) yang terletak di 

beberapa wilayah termasuk di Provinsi Jawa Tengah (BPS, 

2022).  

Kabupaten Demak, Kabupaten Grobogan, dan Kota Tegal 

merupakan tiga kabupaten atau kota yang tercatat oleh Badan 

Pusat Statistik Provinsi Jawa Tengah pada tahun 2022 sebagai 

kabupaten atau kota dengan produksi buah-buahan dan jenis 

tanaman (kwintal) jambu air tertinggi di Provinsi Jawa Tengah. 

Pada tahun 2021, Kabupaten Demak tercatat sebagai wilayah 

dengan nilai produksi buah-buahan dan jenis tanaman jambu air 
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tertinggi se-Jawa Tengah dengan nilai 164.928 kw. Sementara 

itu, Kabupaten Grobogan berada di posisi kedua dengan nilai 

63.630 kw dan Kota Tegal berada di posisi ketiga dengan nilai 

42.862 kw (BPS, 2022).  

Jambunsemarangnmerupakan salah satu komoditas 

pertanian yang sangat menjanjikan dan sangat diminati di 

Indonesia (Widodo, 2015). Jambu semarang merupakan salah 

satu jenis buah tropis yang termasuk ke dalam suku Myrtaceae. 

Buah jambu semarang memiliki banyak kandungan diantaranya 

protein, karbohidrat,nkalsium, zat besi,nmagnesium, potassium, 

zinc, copper, asamnsitrat, fosfor,nserat, vitamin C, vitamin A, 

niacin, riboflavin,nthiamin dannsejumlah zatnbermanfaat 

lainnya (Hariyanto, 1993). Buah jambu semarang memiliki 

banyak kandungan sehingga sering dimanfaatkan sebagai obat 

diare (Ghayur, 2006), antibakteri (Ratnam dan Raju, 2008), 

aktivitas imunofarmakologi (Kuo et al, 2004). Oleh karena itu, 

banyak pemulia tanaman yang membudidayakan tanaman ini 

dan menjadikannya sebagai produk unggulan.  

Secara morfologi, kultivar jambu semarang sangat bervariasi 

terutama pada organ buah yang dapat dilihat dari segi warna, 

bentuk, dan rasa. Banyaknya kultivar dari jambu semarang 

menyebabkan sulitnya menentukan jenis asli dari buah ini. Hal 

ini dikarenakan banyaknya kultivar yang muncul secara terus 

menerus akibatmpemuliaan danmseleksi jambumuntuk 
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menghasilkan komoditas jambumyangmunggul. Pemuliaan dan 

seleksi tersebut mengakibatkan munculnya banyak kultivar 

pada jambu semarang, misalnya ‘Madu Deli Hijau’, ‘Demak Hijau’, 

‘Citra’, dan ‘Delima’ yang banyak dibudidayakan oleh masyarakat 

khususnya di Kabupaten Demak. Kecamatan Gajah merupakan 

wilayah yang dijadikan sebagai pusat budidaya jambu semarang 

di Kabupaten Demak. Kultivar jambu semarang yang tumbuh di 

wilayah yang berbeda akan memunculkan suatu ciri khas 

tertentu yang dapat diamati secara morfologi pada organ daun 

dan buahnya (Widodo, 2015).  Adanya ciri khas tersebut 

mendorong peneliti untuk melakukan autentikasi pada beberapa 

kultivar jambu semarang yang tumbuh di wilayah yang berbeda 

di Kabupaten Demak. 

 Autentikasi merupakan proses verifikasi untuk 

membuktikan identitas (Lal et al., 2016) suatu spesies. 

Autentikasi di bidang biologi merupakan proses untuk menguji 

keaslian sampel secara bersamaan karena dapat dilakukan 

otomatisasi. Teknologi berbasis DNA ini merupakan cara yang 

efisien, akurat, dan lebih murah untuk memvalidasi identitas 

suatu spesies. Autentikasi berbasis DNA dapat digunakan 

sebagai alat untuk mengontrol kualitas dan pemantauan 

keamanan secara signifikan (Ganie et al., 2015). Pada kultivar 

jambu semarang, autentikasi penting dilakukan untuk 
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membuktikan keaslian spesies berbasis DNA karena sulit 

dibedakan secara morfologi.  

 Salah satu metode untuk mengautentikasi jenis kultivar 

jambu semarang adalah DNA Barcoding dengan menggunakan 

kelompok DNA Barcode seperti ITS1, ITS2, rbcl, psbA-trnH, trnL-

F, matK, dan lain-lain (Omelchenko et al., 2022). Namun hasil 

penelitian yang dilakukan oleh Mukaromah dan Ulfah (2021) 

yang menggunakan DNA Barcode trnL-F untuk autentikasi jambu 

semarang kultivar Delima dan Citra di Kabupaten Demak belum 

dapat digunakan secara menyeluruh dikarenakan adanya 

secondary structure yang menyebabkan hilangnya sinyal 

elektroferogram sehingga sekuens nukleotida tidak dapat 

terbaca. Oleh karena itu, perlu dicari DNA Barcode lain yang 

dapat digunakan dalam autentikasi kultivar jambu semarang.  

 Wilayah atau region psbA-trnH intergenic spacer adalah salah 

satu wilayah yang paling bervariasi dalam genom kloroplas pada 

tumbuhan angiospermae. Sekuen ini merupakan alat yang 

populer untuk filogenetik tingkat spesies dan telah diusulkan 

sebagai sekuen yang cocok untuk studi DNA barcode (Štorchová 

dan Olson, 2007). Menurut Kress et al. (2005), wilayahmpsbA-

trnH intergenicmspacer merupakan wilayah sekuen yang 

berpotensi untuk menerapkan barcode pada tanaman berbunga. 

Kelebihan sekuen psbA-trnH sebagai DNA barcode adalah sekuen 

ini berpotensi sebagai barcode tanaman untuk mengidentifikasi 
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taksa angiospermae yang sangat berbeda (Chen et al., 2010). 

Menurut Uncu (2020) sekuen psbA-trnH telah digunakan sebagai 

DNA barcode dalam autentikasi almond, persik, dan aprikot, serta 

telah diindikasikan sebagai sekuen universal variabel sebagai 

hasil dari studi filogenetik molekuler. Barcode psbA-trnH 

intergenic spacer adalah urutan universal non-coding yang paling 

umum digunakan dalam filogenetik molekuler tanaman 

(Hollingsworth et al., 2011).  

 Urutan barcode telah mengakumulasikan adanya mutasi 

struktural, terutama penyisipan atau penghapusan (indel) 

(Kress, et al., 2005; Liu et al., 2012; Mahadani dan Ghosh, 2014), 

yang merupakan perangkat genetika molekuler praktis untuk 

mengklasifikasikan taksa tumbuhan. Sekuen psbA-trnH 

termasuk dalam intergenic spacer yang merupakan urutan non-

coding dalam genom kloroplas untuk mempelajari hubungan 

spesies pada tingkat taksonomi rendah yang saat ini sedang 

berkembang pesat (Degtjareva et al., 2012). Oleh karena itu, 

penelitian untuk menguji keaslian, melihat variasi, dan 

mengidentifikasi tumbuhan pada tingkat taksonomi rendah 

sangat diperlukan, sehingga peneliti akan menggunakan DNA 

Barcode psbA-trnH intergenic spacer sebagai alat autentikasi 

secara molekuler pada kultivar jambu semarang (Syzygium 

samarangense (Blume) Merr. & L.M. Perry) yang ada di 
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Kabupaten Demak agar dapat berkontribusi dalam melestarikan 

tumbuhan tersebut.  

 

B. Rumusan Masalah 

Berdasarkanmuraian yang telah dipaparkan padamlatar 

belakang, rumusan.masalah yang.muncul pada penelitian.ini 

yaitu sebagai.berikut: 

1. Bagaimanamkarakteristik sekuenmpsbA-trnH intergenic 

spacer pada kultivar jambumsemarang. (Syzygium 

samarangensem(Blume) Merr. & L.M. Perry) dari Kabupaten 

Demak? 

2. Bagaimana hubungan kekerabatan antara kultivar jambu 

semarangm(Syzygiummsamarangensem(Blume)mMerr. & 

L.M. Perry) dari Kabupaten Demak? 

3. Apakah hasil DNA Barcoding sekuen psbA-trnH intergenic 

spacer dapat digunakan dalam autentikasi kultivar tanaman 

jambumsemarangm(Syzygium samarangense (Blume) Merr. 

& L.M.mPerry) dari Kabupaten Demak?  
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C. Tujuan Penelitian 

Berdasarkan rumusan masalah yang muncul dalam 

penelitian ini, tujuan penelitian ini yaitu sebagai berikut: 

1. Menganalisismkarakteristik sekuenmpsbA-trnHmintergenic 

spacer pada kultivar jambumsemarangm(Syzygium 

samarangense (Blume) Merr. & L.M. Perry) dari Kabupaten 

Demak. 

2. Menganalisis hubungan kekerabatan antara kultivar jambu 

semarang.(Syzygium samarangense.(Blume) Merr. & L.M. 

Perry) dari Kabupaten.Demak.dengan data yang terdapat 

pada Gene Bank berdasarkan gen penyandi psbA-trnH. 

3. Menentukanmhasil DNA Barcodingmsekuen DNA kloroplas 

psbA-trnH dapat digunakan dalam autentikasimkultivar 

tanamanmjambu semarang.(Syzygium samarangense 

(Blume) Merr. & L.M. Perry) darimKabupaten Demak.  

 

D. Manfaat Penelitian 

Berdasarkanmtujuan pada penelitianmini, manfaat yang 

diharapkan darimhasil penelitian inimyaitu sebagaimberikut: 

1. Manfaat Teoritis 

Penelitian ini diharapkan dapat bermanfaat sebagai sumber 

rujukan dalam mengautentikasi kultivar tanaman jambu 

semarang secara molekuler dengan menggunakan sekuen psbA-

trnH Intergenic spacer sebagai DNA barcode. Dalam penelitian di 
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bidang molekuler, penelitian ini diharapkan dapat 

mengungkapkan sekuen psbA-trnH Intergenic Spacer sebagai 

DNA barcode yang dapat mengklasifikasikan takson tumbuhan 

dibawah tingkat spesies. 

2. Manfaat Praktis 

a. Bagi penulis, penelitian ini dapat menambah wawasan, 

pengalaman, dan kemampuan penelitian di bidang Biologi 

Molekuler dan Bioinformatika sehingga dapat menjadi acuan 

dalam melakukan konservasi genetik tumbuhan. 

b. Bagi masyarakat, penelitian ini diharapkan dapat menjadi 

landasan ilmiah untuk melakukan konservasi, pengelolaan, 

dan pemuliaan terhadap kultivar jambu semarang yang ada 

di Kabupaten Demak.  

c. Bagi institusi UIN Walisongo Semarang, penelitian ini 

diharapkan turut berkontribusi dalam mewujudkan Visi UIN 

Walisongo Semarang untuk menjadi Universitas Islam riset 

terdepan berbasis kesatuan ilmu pengetahuan pada tahun 

2038 dan mewujudkan Misi yang kedua yaitu meningkatkan 

kualitas penelitian untuk kepentingan ilmu dan masyarakat. 

d. Bagi konservasi genetik, penelitian ini diharapkan turut ikut 

andil dalam melakukan perlindungan sumberdaya genetik di 

Indonesia dan menjadi pedoman bagi seluruh pemangku 

kepentingan dalam memelihara, mengelola, dan 



9 
 

melestarikan keanekaragaman spesies khususnya tanaman 

jambu semarang di Indonesia.  
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BAB II 

LANDASAN PUSTAKA 

A. Kajian Teori 

1. Jambu Semarang (Syzygium samarangense (Blume) 

Merr. & L.M. Perry) 

a) Klasifikasi   

Syzygium samarangense (Blume) Merr. & L.M. Perry 

merupakan tanaman jambu air yang tersebar di berbagai 

wilayah dari Asia Selatan, Asia Tenggara, dan Pasifik. Jambu air 

dengan jenis kultivar yang sama apabila tumbuh di wilayah yang 

berbeda maka akan memiliki ciri khas tersendiri. Misalnya 

beberapa kultivar jambu semarang yang tumbuh di Sumatera 

memiliki daun lebar, tebal, dan kaku, sementara di wilayah Jawa 

daun jambu semarang umumnya tipis dan sempit. Di Papua 

banyak jambu semarang dan jambu air berbentuk pipih, dengan 

tekstur yang keras. Sementara itu, di pulau Jawa umumnya 

tekstur buah jambu semarang lunak dan berwarna merah muda, 

dapat dilihat pada Gambar 2.1. 

Klasifikasi Jambu Semarang (S. samarangense (Blume) Merr. 

& L.M. Perry) berdasarkan Integrated Taxonomic Information 

System (2022) adalah sebagai berikut:  
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Kingdom : Plantae 

Divisi  : Magnoliophyta 

Class  : Magnoliopsida 

Subclass  : Rosidae 

Ordo  : Myrtales 

Family   : Myrtaceae 

Genus  : Syzygium 

Spesies : Syzygium samarangense (Blume) Merr. & L.M. 

Perry.  

 

Gambar 2.1. Syzygium samarangense (Blume) Merr. & L.M. 
Perry). a) Buah jambu semarang kultivar Madu Deli Hijau, b) 
Pohon Jambu Semarang, c) Bunga Jambu Semarang Kultivar 
Delima (Dokumentasi Penelitian, 2022) 
 

b) Karakteristik Morfologi  

Jambu semarang memiliki variasi yang sangat tinggi 

diakibatkan oleh lingkungan alam, pertanian, dan hortikultura 

yang saat ini berkembang dengan pesat. Akibatnya memiliki 

a b c 
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varietas jambu semarang yang berbeda-beda dari segi bentuk, 

warna, dan rasa. Biasanya, untuk membedakan spesies secara 

morfologi, dapat dilihat dari warna buah (merah atau merah 

muda atau putih), rasa buah (manis atau kecut), dan permukaan 

kulit (licin atau kasar) (Widodo, 2015). Perbedaan karakter 

morfologi antara jambu semarang dan jambu air telah 

dikarakterisasikan oleh Widodo (2015) yang dapat dilihat pada 

Tabel 2.1. Buah jambu semarang memiliki 1-6 butir dengan 

daging buah yang memiliki aroma khas (Anggraheni et al., 2019). 

Sebagian besar jambu semarang memiliki buah dengan bentuk 

yang panjang dan bulat serta tekstur yang lunak (Widodo, 2015). 

Tabel 2.1 Perbedaan karakter morfologi jambu semarang (S. 

samarangense) dan jambu air (S. aqueum)  

Karakter Jambu Semarang Jambu Air 

Pohon Memiliki ukuran yang 

bervariasi dari kecil 

sampai besar 

Umumnya berukuran 

kecil 

Daun Permukaan atas pada 

pertulangan daun 

samping umumnya rata 

Permukaan atas pada 

pertulangan daun 

samping umumnya 

beralur 

Bentuk Buah Sangat bervariasi 

(membulat, memipih, 

Kurang bervariasi 

(melonceng dan 

membentuk kancing) 
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Karakter Jambu Semarang Jambu Air 

melonceng, membulat 

telur, dan lain-lain) 

Warna Buah Sangat bervariasi 

(merah jambu muda, 

merah, merah jambu 

tua, hijau tua, putih, 

hijau muda, kecoklatan, 

kehitaman) 

Umumnya berwarna 

merah muda keputihan, 

merah, merah tua, 

merah muda 

Rasa Buah Manis bercampur sepat Cenderung asam dan 

menjadi manis saat tua 

 

Pohon jambu semarang memiliki ukuran yang kecil hingga 

sedang, dengan tinggi sekitar 4-15 m dengan diameter sekitar 5-

40 cm (Widodo, 2015) yang dapat dilihat pada Gambar 2.1. 

Tangkai pada daun umumnya pendek, bengkok, dan menebal. 

Helaiannya memanjang, menjorong, sampai melanset dengan 

ukuran.yang bervariasi.antara 6-30.cm dengannlebar antara 4-

15ncm. Umumnya, daun muda memiliki bau yang harum. 

Sedangkan pada bunga memiliki tipe majemuk, yang terdiri dari 

3,.9, 15, atau.lebih bunga (Widodo, 2015) (Gambar 2.1). 

Rangkaian bunga biasanya tumbuh di ujung, .ketiak daun, atau 

ranting (Anggraheni et al., 2019).  



14 
 

 
 

Panjang tangkai bunga bervariasi mulai dari 3-5 mm dan 

kelopak.bunga memiliki ciri setengah lingkaran dengan panjang 

dan lebar berturut-turut yaitu 3-5 mm dan 8-10 mm. Kelopak 

bunga memiliki warna kuning putih (Ariyanti et al., 2012). 

Mahkota bunga terdiri dari empat helai (Hanifa & Haryanti, 

2016),.bentuknya membundar,.panjang.8-12.mm,.dan.berwarna 

putih. Benang sari sangat banyak berbentuk seperti paku (Hanifa 

& Haryanti, 2016), antara 200-500 benang,.dengan panjang 3-4 

cm (Gambar 2.1). Diameter putik sekitar 1 mm dengan panjang 

mencapai 4 cm (Widodo, 2015).  

Buah jambu semarang umumnya memiliki bentuk seperti 

lonceng, tangkai semu (pseudostipe) atau tanpa tangkai semu,. 

Biasanya pada jambu yang berbentuk membulat, atau membulat 

telur terbalik. Namun, ada.juga jambu yang.memipih secara 

ertical,.dan.cekung pada.pangkalnya, misalnya beberapa kultivar 

dari Papua..Ujung buah rata, atau menonjol, berpinggang atau 

tidak berpinggang..Warna buah bervariasi mulai dari hijau tua, 

hijau muda, putih, kuning,.merah jambu, merah,.dan merah 

tua.kehitaman yang dapat dilihat pada Gambar 2.2. Sedangkan 

untuk rasa buahnya, biasanya memiliki rasa yang manis 

bercampur sepet, sehingga untuk alasan ini buah jambu 

semarang bernilai ekonomi tinggi (Widodo, 2015).  
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Gambar 2.2. Morfologi Beberapa Kultivar Jambu Semarang. a) 
Kultivar Demak Hijau; b) Citra; c) Merah Delima (Widodo, 2015) 
 

c) Distribusi  

Persebaran jambu semarang tersebar di berbagai wilayah 

dari Asia Selatan sampai Asia Tenggara dan Pasifik. Apabila 

jambu semarang dengan kultivar yang sama tumbuh di wilayah 

tertentu maka akan memunculkan ciri khas tertentu. Contohnya 

adalah daun jambu semarang yang tumbuh di Sumatera dan Jawa 

memiliki karakteristik daun yang berbeda pada beberapa 

kultivar. Di Sumatera daun cenderung lebar, kaku, dan tebal, 

sedangkan di Jawa daun jambu semarang umumnya sempit dan 

tipis. Perbedaan karakteristik juga dapat dilihat pada buah 

jambu semarang yang tumbuh di Papua dan Jawa. Buah jambu 

semarang yang tumbuh di Papua memiliki bentuk yang pipih 

serta bertekstur keras. Sedangkan buah jambu semarang di 

pulau jawa memiliki tekstur buah yang lunak (Widodo, 2015).  

Secara ekologis, jambu semarang yang ditanam di dataran 

rendah akan memiliki rasa yang sangat manis, terutama yang 
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tumbuh di dekat pantai utara Pulau Jawa. Sehingga daerah pantai 

utara Pulau Jawa dari timur hingga Barat dijadikan sebagai 

sentra jambu semarang (Widodo, 2015) termasuk Kabupaten 

Demak. Menurut data Distribusi Jambu Semarang (Syzygium 

samarangense (Blume) Merr. & L.M. Perry tersebar di seluruh 

Indonesia dapat dilihat pada Gambar 2.3. Spesies ini merupakan 

tumbuhan yang asli dari Jawa, Kalimantan, Sulawesi, dan Papua, 

dan introduksi di pulau Sumatera (POWO, 2022).   

 

Gambar 2.3. Peta Distribusi Syzygium samarangense (Blume) 
Merr. & L.M. Perry. Warna hijau menunjukkan asli (native), 
warna ungu menunjukkan introduksi (POWO, 2022) 

 

2. DNA Barcoding 

DNA barcoding merupakan teknik molekuler yang 

dikembangkan sebagai metode yang cepat dan praktis untuk 

mengidentifikasi organisme pada tingkat spesies menggunakan 

sekuens DNA spesifik (Hebert et al., 2003). DNA barcoding 

digunakan sebagai alat molekuler untuk mengidentifikasi 

organisme yang tidak diketahui dari sejumlah kecil jaringan yang 
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diproses melalui pengurutan wilayah genom standar. Sekuen ini 

kemudian dapat dibandingkan dengan satu set sekuen yang 

dihasilkan dari spesimen yang sebelumnya telah diidentifikasi 

dengan baik yang dapat dengan mudah diakses untuk 

mengkonfirmasi taksonomi (Cowan et al., 2006).  

Dengan mengikuti perkembangan teknologi DNA sekuensing 

yang cepat, efisien, dan dapat diakses, DNA barcoding 

dikembangkan sebagai sistem baru berdasarkan sekuen DNA 

dan digunakan untuk mengidentifikasi organisme hidup. Metode 

ini dilakukan dengan memilih satu atau beberapa lokus standar 

yang dapat diurutkan, dan menghasilkan data yang mudah 

dibandingkan sehingga memungkinkan spesies untuk 

membedakan satu sama lain. Sesuai dengan teori yang 

dikemukakan oleh Pang et al., (2012),  DNA barcoding didasarkan 

pada keragaman urutan dalam wilayah gen pendek dan standar 

untuk membedakan spesies. Aplikasi DNA barcoding biasanya 

dapat digunakan di berbagai bidang seperti untuk 

mengendalikan hama pertanian, pelestarian sumber daya alam, 

melindungi spesies yang terancam punah, pemantauan kualitas 

air, dan identifikasi tanaman obat (Hebert et al., 2003). 

DNA barcoding adalah alat baru untuk identifikasi spesies 

dan untuk penelitian taksonomi. DNA barcode menggunakan 

urutan DNA pendek bukan seluruh genom dan digunakan untuk 
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organisme eukariot. Urutan DNA pendek diambil dari daerah 

standar genom untuk menghasilkan DNA barcode. DNA barcode 

adalah urutan DNA pendek yang terbuat dari empat nukleotida 

A (Adenin), T (Timin), C (Sitosin) dan G (Guanin). Setiap 

nukleotida diwakili oleh warna unik dalam DNA barcode (Kaur, 

2013). Terdapat dua langkah dasar dalam melakukan DNA 

barcoding, yaitu:  

1) Membuat database barcode pada spesies yang diidentifikasi. 

Langkah ini membutuhkan keahlian ekologis dalam memilih 

satu atau beberapa individu per spesies sebagai sampel 

referensi di database. 

2) Memeriksa urutan barcode dari sampel yang tidak diketahui 

dengan database barcode (dikenal sebagai penyejajaran 

urutan atau alignment) untuk identifikasi. 

Sampel jaringan dapat dikumpulkan dari spesies hidup yang 

dikoleksi langsung di lapangan atau dari spesimen di museum 

untuk diidentifikasi. Spesimen ini akan melalui proses 

laboratorium yaitu pengambilan sampel jaringan dan 

pengolahan serta sekuensing DNA untuk menghasilkan DNA 

barcode dalam bentuk kromatogram. Kromatogram adalah 

representasi visual dari urutan DNA yang dihasilkan oleh 

sequencer. Barcode ini kemudian dapat disimpan dalam database 

untuk digunakan di masa mendatang atau dapat digunakan 
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sebagai urutan query untuk dibandingkan dengan urutan yang 

sudah ada dalam database (Kress et al., 2012). 

 

3. Wilayah psbA-trnH intergenic spacer 

Intergenic Spacer merupakan urutan non-coding yang 

biasanya digunakan untuk mempelajari hubungan pada tingkat 

taksonomi rendah. Meluasnya penggunaan sekuen nukleotida 

dalam studi hubungan antar organisme telah menyebabkan 

pengembangan pendekatan DNA barcode, yaitu pada beberapa 

wilayah, DNA digunakan untuk mengidentifikasi spesies. 

Berdasarkan hasil analisis dataset, yang mencakup sejumlah 

perwakilan dari tumbuhan monokotil dan dikotil, menunjukkan 

bahwa kloroplas psbA-trnH intergenic spacer merupakan sekuen 

yang paling berhasil diamplifikasi menggunakan primer 

universal, dan memiliki rasio panjang dan jumlah posisi 

informatif yang optimal bila dibandingkan dengan urutan genom 

non-coding lainnya (Kress, et al. 2005). 

Region psbA-trnH intergenic spacer adalah salah satu wilayah 

yang paling bervariasi dalam genom kloroplas pada tumbuhan 

angiospermae. Sekuen ini merupakan alat yang populer untuk 

filogenetik tingkat spesies dan telah diusulkan sebagai sekuen 

yang cocok untuk studi DNA barcode (Štorchová dan Olson, 

2007). Spacer ini terletak di antara gen psbA dan gen histidin 
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transfer RNA (trnH) (Gambar 2.4) dan berperan penting dalam 

regulasi ekspresi gen tersebut. Pada spesies Syzygium cumini, 

letak psbA-trnH intergenic spacer dapat dilihat pada Gambar 2.5. 

Gen psbA mengkode protein D1, yang bersama-sama dengan 

protein D2 terdiri dari pusat reaksi fotosistem II. Pada sebagian 

besar angiospermae, termasuk wortel (Daucus carota) dari 

keluarga Umbelliferae, gen ini terlokalisasi di wilayah salinan 

tunggal yang besar (Degtjareva et al., 2012). 

 

Gambar 2.4. Struktur Umum psbA-trnH Intergenic Spacer dan 
Posisi Annealing Pada Primer (Phoolcharoen dan Sukrong, 
2013) 
 

Kelebihan sekuen psbA-trnH sebagai DNA barcode yaitu 

sekuen ini berpotensi sebagai barcode tanaman untuk 

mengidentifikasi taksa angiospermae yang berbeda (Chen et al., 

2010). Kekurangan dari sekuen psbA-trnH telah ditelaah oleh 

Balkanska et al. (2020) yaitu identifikasinya yang masih 

terbatas.  Hal tersebut dapat dijelaskan dengan pada beberapa 

kelompok tumbuhan, psbA-trnH tidak cukup bervariasi untuk 

membedakan spesies yang berkerabat dekat (Whitlock et al., 

2010) serta kurangnya sekuensing psbA-trnH untuk spesies 

tumbuhan yang terdapat dalam database. Wilayah psbA-trnH 



21 
 

 
 

intergenic spacer mengandung dua bagian yang berbeda dalam 

konservasi evolusionernya, yaitu sebagai berikut: (Štorchová 

dan Olson, 2007)  

1) Wilayah psbA 3’UTR merupakan wilayah yang penting 

untuk regulasi pascatranskripsi ekspresi gen psbA 

2) Intergenic Spacer non-transkripsi psbA-trnH, yang kurang 

berfungsi karena variabilitasnya yang tinggi di seluruh 

angiospermae.  

 

Gambar 2.5. Diagram Genom DNA Kloroplas Pada Spesies 
Syzygium cumini (Asif et al., 2013). Posisi psbA-trnH 
ditunjukkan pada kotak merah.  

Posisi 

Gen 

psbA 

Posisi 

Gen 

trnH 
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4. Keanekaragaman Genetik Tumbuhan dalam Islam 

Keanekaragam genetik merupakan salah satu dari ketiga 

macam keanekaragaman hayati. Adanya keanekaragaman 

genetik merupakan bukti kekuasaan Allah SWT sang pencipta 

alam semesta. Keanekaragaman menunjukkan variasi yang ada 

diantara makhluk hidup, baik manusia, hewan, maupun 

tumbuhan. Sebagaimana dalam surat Fatir (35) ayat 28, Allah 

SWT berfirman: 

َناعَامَِ وَالدَّوَاۤب َِ النَّاسَِ وَمِنََ تلَِفَ  وَالْا اِنَّمَا كَذٰلِكََ  الَاوَانهَُ  مُخا  

شَىَ ؤُاَ  عِبَادِهَِ مِناَ اٰللََّ يَخا رَ  عَزِيازَ  اٰللََّ اِنََّ الاعلُمَٰۤ غَفُوا   

Artinya: “(Demikian pula) di antara manusia, makhluk bergerak 

yang bernyawa, dan hewan-hewan ternak ada yang 

bermacam-macam warnanya (dan jenisnya). Di antara 

hamba-hamba Allah yang takut kepada-Nya, hanyalah 

para ulama. Sesungguhnya Allah Maha Perkasa lagi 

Maha Pengampun.” (Q.S. Fatir (35): 28) 

 

Ayat tersebut menjelaskan tentang keanekaragaman dan 

variasi yang terdapat pada makhluk hidup. Variasi tersebut 

dapat diamati secara langsung yang menampakkan 

keberagaman karakteristik makhluk hidup yang dapat dilihat 

berdasarkan ukuran, warna, bentuk, dan struktur tubuh suatu 

makhluk hidup (Salam, 1994).  
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Dalam Tafsir Tahlili, “bermacam-macam warnanya (dan 

jenisnya)” ditafsirkan sebagai ‘Allah menciptakan binatang 

melata dan binatang ternak, yang bermacam-macam warnanya 

sekalipun berasal dari jenis yang satu. Bahkan ada binatang 

yang satu, tetapi memiliki warna yang bermacam-macam’. Ayat 

tersebut memberikan penjelasan tentang hal-hal yang 

menunjukkan kesempurnaan dan kekuasaan Allah SWT 

(Kementerian Agama RI, 2023).  

 Dalam Tafsir Al-Munir, ayat ini ditafsirkan sebagai bukti 

kekuasaan Allah melalui keragaman yang terjadi pada makhluk 

hidup. Dari perbedaan-perbedaan tersebut, seseorang yang 

terbuka hati dan pikirannya akan mengetahui bahwasanya 

perbedaan tersebut berasal dari Allah SWT sang Maha Pencipta, 

sehingga hal ini bisa menjadi sesuatu yang menyebabkan 

seseorang dapat mengenali kekuasaan Allah dan takut pada-Nya 

(Az-Zuhaili, 2018). 
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B. Kajian Hasil Penelitian Terdahulu yang Relevan  

Beberapa penelitian terdahulu yang relevan dengan 

penelitian ini yaitu sebagai berikut: 

a) Organization of Chloroplast psbA-trnH Intergenic Spacer in 

Dicotyledonous Angiosperms of the Family Umbelliferae. 

Artikel penelitian yang dilakukan oleh Degtjareva et al. 

(2012), memberikan informasi tentang potensi psbA-trnH untuk 

digunakan sebagai DNA barcode dan penanda filogenetik pada 

suku Umbelliferae.  Pada artikel ini, psbA-trnH intergenic spacer 

diyakini sebagai DNA barcode yang dapat bekerja pada level 

taksonomi rendah. Hasil penelitian mengungkapkan 

karakteristik khusus dalam spacer yang digunakan sebagai 

penanda filogenetik, dan lebih informatif untuk melihat insersi 

dan delesi daripada substitusi nukleotida. Namun, penelitian ini 

juga mengungkapkan pembatasan penerapan psbA-trnH sebagai 

DNA barcode untuk konservasi tinggi di antara taksa karena 

adanya inversi homoplastik dalam struktur batang-loop. 

b) Utility of the trnH–psbA Intergenic Spacer Region and Its 

Combinations as Plant DNA Barcodes: A Meta- Analysis. 

Penelitian yang dilakukan oleh Pang et al. (2012), 

memaparkan penilaian secara menyeluruh terhadap sekuen 

psbA-trnH sebagai DNA barcode. Banyak penelitian yang 

menggunakan psbA-trnH sebagai DNA barcode, namun 
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kebanyakan penelitian tidak melakukan pemeriksaan pada 

wilayah psbA-trnH dan hanya fokus untuk meneliti kelompok 

tumbuhan tertentu. Pang et al. (2012), berpendapat bahwa hal 

tersebut dapat berdampak negatif terhadap keberhasilan 

sekuen dalam mengidentifikasi spesies. Sehingga penelitian ini 

bertujuan untuk melakukan meta-analisis berdasarkan data 

yang tersedia di database untuk menilai kegunaan psbA-trnH 

dan kombinasinya dengan DNA barcode lain sebagai DNA 

barcode tanaman. Hasil penelitian menunjukkan bahwa 

kombinasi antara psbA-trnH dengan ITS2 lebih unggul 

dibandingkan dua penanda popular lainnya (matK dan rbcL) 

untuk mengidentifikasi spesies pada 47 suku dan 71 genus. Dari 

hasil yang diperoleh, penelitian ini menunjukkan bahwa 

kombinasi antara psbA-trnH dengan ITS2 dapat menjadi DNA 

barcode tanaman yang lebih unggul dibandinggan barcode inti.  

c) Identification of Durik-Durik Plant (Syzygium sp.) Using The 

psbA-trnH Intergenic Spacer and ITS Regions 

Penelitian yang dilakukan oleh Roslim et al. (2016), 

melakukan identifikasi pada tumbuhan Durik-Durik yang 

berasal dari Danau Kajuik, Provinsi Riau, Indonesia yang belum 

diketahui nama spesiesnya. Sekuen psbA-trnH intergenic spacer 

dan ITS digunakan sebagai DNA barcode untuk mengetahui 

status taksonomi tumbuhan tersebut. Hasil penelitian 
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menunjukkan Durik-Durik memiliki kemiripan dengan spesies 

Syzygium malaccense dan Syzygium nervosum dengan nilai 

identitas mencapai 94% dan 96%. Berdasarkan analisi cluster, 

Durik-Durik diklasifikasikan sebagai S. nervosum. Namun, 

karena nilai identitas antara Durik-Durik dan S. nervosum tidak 

mencapai 100%, maka DNA barcode psbA-trnH belum dapat 

mengidentifikasi tumbuhan Durik-Durik.   

d) A trnH-psbA barcode genotyping assay for the detection of 

common apricot (Prunus armeniaca L.) adulteration in 

almond (Prunus dulcis Mill.). 

Penelitian oleh Uncu (2020), telah mengembangkan uji 

berbasis DNA untuk autentikasi almond yang membuktikan 

identitas produk dan mengungkapkan pemalsuan secara 

bersamaan. Sekuen psbA-trnH digunakan sebagai DNA barcode 

untuk menguji keaslian almond. Sebanyak lima kultivar 

almond, tiga kultivar aprikot, dan tiga kultivar persik 

digunakan sebagai sampel autentikasi. Hasil penelitian 

menunjukkan almond, aprikot, dan persik berhasil dibedakan 

dengan menargetkan psbA-trnH intergenic spacer kloroplastik. 

Penelitian ini menyatakan bahwa DNA barcode psbA-trnH 

berpotensi tinggi untuk digunakan sebagai penanda keaslian 

atau uji autentikasi berbasis DNA. 
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e) A Preliminary Assessment of trnH-psbA As DNA Barcode For 

Botanical Identification of Polyfloral Honey Samples And 

Comparison With rbcL Marker 

Penelitian yang dilakukan oleh Balkanska et al. (2020), 

mengidentifikasi sampel madu poliflora yang diperoleh dari 

wilayah Sofia, diantaranya yaitu Kostinbrod (Ks), Kubratovo 

(Kb) dan Chepinci (Ch) pada tahun 2017. Penelitian ini 

melakukan perbandingan antara DNA barcode psbA-trnH 

dengan rbcL untuk mengidentifikasi sampel tersebut. Tujuan 

dari penelitian ini adalah untuk menilai efisiensi psbA-trnH 

sebagai DNA barcode untuk identifikasi tumbuhan dan 

membandingkan data dengan hasil yang diperoleh untuk DNA 

barcode rbcL sebagai pendekatan kompleks untuk identifikasi 

tumbuhan pada sampel madu polifloral. Hasil penelitian 

menunjukkan sampel Ks yang diidentifikasi menggunakan 

DNA barcode psbA-trnH mampu memperkirakan empat suku 

tumbuhan dan tiga genus dari tujuh suku tumbuhan yang 

sebelumnya diamati menggunakan DNA barcode rbcL. Tiga 

suku lainnya (Pinaceae, Apiaceae, Chenopodiaceae) 

diidentifikasi dengan DNA barcode psbA-trnH. Untuk sampel 

Ch dan Kb yang berhasil diidentifikasi dengan DNA barcode 

psbA-trnH hanya enam suku tumbuhan dan tujuh genus dari 

16 famili tumbuhan dan 19 genus. Selain itu, hanya empat 
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suku tumbuhan baru (Chenopodiaceae, Pinaceae, Salicaceae 

dan Rhamnaceae) pada kedua sampel yang berhasil 

diidentifikasi dengan DNA barcode psbA-trnH.  Hasil 

penelitian juga menyimpulkan bahwa psbA-trnH merupakan 

barcode yang cocok untuk menganalisis keanekaragaman 

tumbuhan pada madu. Komposisi polen madu sangat 

dipengaruhi oleh keanekaragaman hayati floristik lokal. 

Namun, kekurangan yang ditemukan pada penelitian ini yaitu 

pengurutan sekuen pada wilayah psbA-trnH intergenic spacer 

untuk spesies tanaman dalam database masih kurang. 

f) DNA barcode trnH-psbA is a promising candidate for 

efficient identification of forage legumes and grasses 

Miguel. 

Artikel penelitian oleh Loera-Sánchez et al. (2020), 

menentukan DNA barcode terbaik pada tanaman dari sekuen 

rbcLa, matK, dan psbA-trnH dalam membedakan 16 spesies 

rumput dan legum atau kacang-kacangan. Sebanyak 16 species 

yang terdiri dari 2-3 jenis kultivar digunakan sebagai sampel. 

Hasil penelitian menunjukkan DNA Barcode psbA-trnH 

merupakan kandidat terbaik untuk DNA barcoding berskala 

besar untuk beberapa spesies kacang-kacangan dan beberapa 

kultivar rumput. Namun, pada penelitian ini juga 

menyarankan penelitian lebih lanjut untuk menghasilkan 
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urutan referensi di spesies yang lain. DNA barcode psbA-trnH 

merupakan kandidat yang paling menjanjikan dan dapat 

mendukung pemantauan keanekaragaman hayati tanaman 

dalam skala yang lebih besar. 

 

C. Hipotesis  

Berdasarkan rumusan masalah yang terbentuk, maka 

hipotesis penelitian ini yaitu: 

H0:  hasil DNA Barcoding sekuen psbA-trnH intergenic spacer 

tidak dapat digunakan dalam autentikasi kultivar tanaman 

jambu semarang (Syzygium samarangense (Blume) Merr. & 

L.M. Perry) dari Kabupaten Demak secara molekuler. 

H1: hasil DNA Barcoding sekuen psbA-trnH intergenic spacer 

dapat digunakan dalam autentikasi kultivar tanaman jambu 

semarang (Syzygium samarangense (Blume) Merr. & L.M. 

Perry) dari Kabupaten Demak secara molekuler. 
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BAB III 

METODE PENELITIAN 

A. Waktu dan Tempat Penelitian 

Penelitian ini dilaksakan pada bulan September 2022 – 

Februari 2023 di Laboratorium Bioteknologi, Fakultas Sains dan 

Teknologi, UIN Walisongo Semarang. Pengambilan sampel 

dilaksanakan di Desa Boyolali, Kecamatan Gajah, Kabupaten 

Demak (6o52’54.7 LS, 110o44’12.0 BT). 

 

B. Alat dan Bahan 

1. Alat 

Alat yang digunakan dalam penelitian ini yaitu alat gelas 

(Pyrex), autoklaf (Hirayama), neraca analitik (Mettler Toledo), 

Gel Documentation set (Biorad), thermal cycler (Thermo Fisher 

Scientific), elektroforesis kit (Mupid-exu), set mikropipet 

(Biorad), PCR-Thermal Cycler (Thermo Fisher Scientific), 

centrifuge (Eppendorf), oven (Elektrolux), gel silika, vortex 

(Biorad), Drybath (Biorad), spin down (Biorad) kontainer 

nitrogen cair (lock n lock), mortar, pestle, spatula, gunting, rak 

microtube, microwave (Electrolux), kulkas (AQUA), refrigerator 

(ESCO), thermohygrometer (Haar Synth Hygro), soil pH meter 

(iTuin), GPS, luxmeter (struman), altimeter (OEM), dan kamera 

canon.  
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2. Bahan  

Bahan yang digunakan dalam penelitian ini yaitu alumunium 

foil (Best Fresh), nitrogen cair, FavorPrepTM Plant Genomic DNA 

Extraction Mini Kit FAVORGEN, primer psbA-trnH (Reverse dan 

Forward), primer rbcL (Reverse dan Forward), MyTaq HS Red 

Mix 2X (Meridian), loading dye (6X) (Genaid), serbuk agarose 

(GeneDireX), GelRed (Biorad), TBE (Tris Borat EDTA) buffer 1X 

(Merck), akuabides steril, Nuclease free water (Thermo 

Scientific), DNA Ladder (100 bp, 1 kb; Norgen), pipet tip (blue, 

yellow, white; Biologix), microtube 1,5 mL (Biologix), microtube 

200 µL (Biologix), Conical Tube (Biologix), etanol absolut 

(Merck), isopropanol (Merck), alkohol 70%, akuades steril, 

etanol absolut (Merck), masker, gloves, tissue, kantung teh, dan 

plastik. 

 

C. Metode 

1. Penentuan lokasi titik sampling dan metode 

pengambilan sampel  

Lokasi titik sampling ditentukan berdasarkan data dari 

Dinas Pertanian Kabupaten Demak dan hasil wawancara 

dengan petani jambu semarang. Lokasi pengambilan sampel 

kutivar jambu semarang ditentukan menggunakan metode 

purposive sampling pada lahan budidaya jambu semarang di Ds. 

Boyolali, Kec. Gajah, Kab. Demak (6o52’54.7 LS, 110o44’12.0 BT). 
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Beberapa pertimbangan yang harus dipenuhi yaitu pada satu 

lokasi  sampling terdapat beberapa kultivar jambu semarang 

didalamnya, sampel daun jambu semarang yang diambil 

merupakan daun dewasa (bukan daun muda atau daun tua; 

urutan nomor 3-5 dari pucuk), dan sehat. Pada lokasi budidaya 

jambu semarang di Ds. Boyolali, Kec. Gajah, Kab. Demak 

terdapat lima kultivar jambu semarang yang disajikan pada 

Tabel 3.1. 

Tabel 3.1 Kultivar Jambu Semarang di Ds. Boyolali, Kec. Gajah, 

Kab. Demak 

No. Jenis Kultivar Jambu 

Semarang 

Kode Aksesi Lokasi 

1. Citra  

 

CG3 

Ds. Boyolali, 

Kec. Gajah, 

Kab. Demak 

2. Delima  DG3 

3. Madu Deli Hijau  MG3 

4. Madu Thailand  MT3 

5. Madu Merah MM 

 

Data parameter lingkungan diambil di lokasi budidaya 

jambu semarang di Ds. Boyolali, Kec. Gajah, Kab. Demak. 

Beberapa parameter lingkungan yang diukur yaitu ketinggian 

lokasi lahan budidaya menggunakan altimeter, suhu dan 
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kelembaban udara menggunakan thermohygrometer, suhu dan 

pH tanah menggunakan pH meter, dan intensitas cahaya 

menggunakan luxmeter. Nilai rata-rata diperoleh dari hasil 

pengukuran parameter lingkungan di tiga titik sampel yang 

berbeda. 

 

Gambar 3.1 Peta Lokasi Pengambilan Sampel Jambu Semarang 
di Kabupaten Demak. 

 

2. Penyimpanan Sampel Tumbuhan 

Setelah sampel daun dikoleksi, sampel daun jambu semarang 

disimpan didalam plastik ziplock. Langkah pertama, daun jambu 

semarang yang telah dikoleksi, dibersihkan terlebih dahulu 

menggunakan alkohol 70% dengan cara disemprot. Kemudian 
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daun diseka menggunakan tissue kering hingga daun bersih dari 

kotoran ataupun hama yang masih menempel. Pada tahap ini, 

daun jambu semarang harus dipastikan bersih, jangan sampai 

ada kotoran untuk mencegah kontaminasi jamur pada saat 

penyimpanan.  

Kantung teh yang sudah diberi label berisi nama kultivar 

beserta kode aksesi disiapkan untuk menyimpan sampel daun. 

Selanjutnya, sampel daun jambu semarang dilipat dan 

dimasukkan kedalam kantung teh secara hati-hati.  Silica gel 

dimasukkan kedalam plastik ziplock dan dimasukkan kantung 

teh pada tahap sebelumnya. Langkah yang terakhir yaitu plastic 

ziplock diberi label yang berisi nama kultivar, tanggal koleksi, 

beserta kode aksesi pada permukaan plastik. 

 

3. Isolasi DNA  

Daun dari kultivar jambu semarang diambil untuk diisolasi 

DNA-nya menggunakan FavorPrepTM Plant Genomic DNA 

Extraction Mini Kit FAVORGEN (50 Preps). Adapun langkah-

langkah isolasi DNA yaitu sebagai berikut:  

a) Tahap Penghancuran Jaringan 

Daun jambu semarang kering dipotong-potong menjadi 

ukuran kecil menggunakan gunting steril dan dimasukkan ke 

mortar dan pestle dingin yang sudah disterilkan menggunakan 
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alkohol. Nitrogen cair ditambahkan dalam mortar dan daun 

digerus hingga berbentuk serbuk atau bubuk dengan 

sempurna. Sebanyak 20 mg serbuk daun ditimbang 

menggunakan neraca analitik dan dimasukkan dalam 

microtube 1,5 mL. 

b) Tahap Lisis 

Sebanyak 400 µL FAPG1 buffer dan 8 µL Rnase A stok 

(50mg/ml) dimasukkan ke dalam microtube dan divorteks 

untuk dihomogenkan. Kemudian sampel diinkubasikan pada 

suhu 65°C selama 20 menit. Selama inkubasi, microtube 1,5 mL 

diinversi setiap 3 menit. Pada waktu yang bersamaan, elution 

buffer (50 µL/sampel) dipanaskan pada suhu 65°C. Sebanyak 

130 µL FAPG2 Buffer ditambahkan pada microtube 1,5 mL dari 

tahapan sebelumnya, kemudian divorteks dan diinkubasi pada 

suhu 0°C selama 5 menit.  

Filter column ditempatkan pada collection tube dan 

campuran dipindahkan ke filter column. Selanjutnya sampel 

disentrifugasi selama 3 menit dengan kecepatan 14.000 rpm 

dan dibuang filter column. Supernatan dalam collection tube 

dipindahkan dalam microtube 1,5 mL baru secara hati-hati dan 

dibuang collection tube. Volume supernatant yang diambil, 

dicatat untuk menyesuaikan volume FAPG3 buffer pada tahap 

selanjutnya.  
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c) Tahap DNA Binding 

FAPG3 buffer (telah ditambahkan etanol 96%) 

ditambahkan dalam sampel sebanyak 1,5 kali dari volume 

supernatant yang sebelumnya telah dipindahkan dan dilakukan 

pipetting (up and down). FAPG column ditempatkan pada 

collection tube dan sebanyak 750 µL campuran dipindahkan ke 

FAPG column dan disentrifugasi dengan kecepatan 14.000 rpm 

selama 1 menit. Flow-through pada collection tube dibuang dan 

FAPG column dipasang kembali ke collection tube. Sisa 

campuran dimasukkan kembali ke FAPG column dan campuran 

disentrifugasi dengan kecepatan 14.000 rpm selama 30 detik. 

Flow-through pada collection tube dibuang dan FAPG column 

dipasang kembali ke collection tube.  

d) Tahap Wash 

Sebanyak 400 µL W1 buffer ditambahkan pada FAPG 

column dan disentrifugasi dengan kecepatan 14.000 rpm 

selama 30 detik. Flow-through pada collection tube dibuang dan 

FAPG column ditempatkan kembali ke collection tube. Sebanyak 

650 µL Wash buffer (telah ditambahkan etanol 96%) 

ditambahkan pada FAPG column dan disentrifugasi pada 

kecepatan 14.000 rpm selama 30 detik.  

Flow-through pada collection tube dibuang dan FAPG 

column ditempatkan kembali ke collection tube. Sebanyak 650 
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µL Wash buffer ditambahkan kembali pada FAPG column dan 

disentrifugasi pada kecepatan 14.000 rpm selama 30 detik. 

Flow-through pada collection tube dibuang dan FAPG column 

ditempatkan kembali ke collection tube. Kemudian FAPG 

column dan collection tube disentrifugasi pada kecepatan 

14.000 rpm selama 3 menit untuk mengeringkan kolom 

matriks. FAPG column kering dipindahkan ke elution tube atau 

microtube 1,5 mL baru.  

e) Tahap DNA Elution  

Sebanyak 50 µL elution buffer yang telah dipanaskan 

ditambahkan ke bagian tengah kolom matriks FAPG column. 

Microtube ditegakkan selama 1 menit di suhu ruang dan 

disentrifugasi dengan kecepatan 14.000 rpm selama 1 menit 

untuk mengelusikan DNA murni.  

 

3. Amplifikasi DNA Barcode psbA-trnH  

Sampel DNA jambu semarang diamplifikasi dengan teknik 

polymerase chain reaction (PCR) menggunakan DNA barcode 

psbA-trnH. Urutan primer trnH (5ʹ > 3ʹ) yaitu 

CGCGCATGGTGGATTCACAATCC (Tate dan Simpson, 2003) 

dan psbA (5ʹ > 3ʹ) yaitu GTTATGCATGAACGTAATGCTC (Sang 

et al., 1997). Primer disintesis oleh Integrated DNA 

Technologies, Singapore. Komposisi PCR dilakukan dalam 
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volume 50 µL yang terdiri dari 25 µL MyTaq HS Red Mix, 13 

µL ddH2O steril, 2 µL dari masing-masing primer (10 

pmol/µM) dan 8 µL DNA template.   

Kondisi amplifikasi pada program PCR diawali dengan 

tahap pre-denaturasi pada suhu 94°C selama 3 menit, 

dilanjutkan dengan proses denaturasi DNA-template pada 

suhu 94°C selama 1 menit. Kemudian dilanjutkan dengan 

proses annealing selama 30 detik pada suhu 54oC. Proses 

polimerisasi DNA atau extention dilakukan pada suhu 72oC 

selama 40 detik dan proses polimerisasi DNA akhir atau final-

extension dilakukan pada suhu 72oC selama 10 menit. Siklus 

amplifikasi ini dilakukan sebanyak 35 kali (Costion et al., 

2011). Sampel yang berhasil di amplifikasi merupakan 

sampel yang dilanjutkan ke tahap sekuensing.  

 

4. Elektroforesis  

Hasil isolasi DNA dan hasil PCR di elektroforesis 

menggunakan gel agarose konsentrasi 1%. Sebanyak 0,6 gram 

serbuk agarose ditimbang menggunakan neraca analitik dan 

dimasukkan kedalam Erlenmeyer 100 ml. Sebanyak 60 ml 

TBE buffer (yang telah ditambahkan agarose) ditambahkan 

kedalam Erlenmeyer dan dihomogenkan. Erlenmeyer ditutup 

dengan alumunium foil yang telah diberi lubang dan 
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kemudian dipanaskan menggunakan oven pada suhu 100oC 

selama 10 menit hingga agarose benar-benar larut yang 

ditandai dengan gelembung yang muncul.  

Cetakan agar disiapkan dengan menempatkan sisir yang 

sesuai pada baki gel untuk membuat sumur. Sebanyak 1 µL 

Gel Red ditambahkan kedalam agar sesegera mungkin dan 

dihomogenkan. Agarose cair dituang ke dalam cetakan dan 

didinginkan di suhu ruang selama 30 menit. Sisir dilepas dan 

gel ditempatkan kedalam tangki elektroforesis. Kemudian 

TBE chamber dituang ke dalam tangki sampai pemukaan gel 

tertutup atau terendam.  

DNA Ladder, Sampel hasil PCR, dan loading dye disiapkan 

untuk dimasukkan kedalam sumuran. Sebanyak 3 µL DNA 

Ladder dimasukkan kedalam sumuran pertama. Sebanyak 1 

µL loading dye diambil dan dicampurkan kedalam sampel 

sebanyak 5 µL. Kemudian satu persatu sampel DNA 

dimasukkan ke dalam sumuran gel dengan hati-hati. Setelah 

itu, tangki elektroforesis ditutup dan dinyalakan catu daya. 

Tegangan elektroforesis dan lama operasi elektroforesis 

diatur terlebih dahulu.  

Tegangan elektroforesis yang digunakan yaitu 100 V dan 

lama waktu yang digunakan yaitu 30 menit. Kemudian tombol 

start ditekan untuk memulai running sampai pewarna 
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berpindah ke jarak yang sesuai. Setelah itu, gel diangkat dan 

ditiriskan dari TBE chamber. Gel diletakkan pada UV tray dan 

dimasukkan kedalam gel doc untuk divisualisasikan. 

Selanjutnya sekuensing dilakukan di 1ST BASE (Malaysia) 

menggunakan metode DNA sequencing atau Capillary 

Electrophoresis. 

 

5. Analisis Data 

Data hasil sekuensing dianalisis dengan menggunakan 

aplikasi BIOEDIT dan MEGA11 dalam format file AB1 (Kumar 

et al., 2016). Proses sekuensing menghasilkan grafik 

elektroforegram (grafik fragmen DNA) yang berbentuk peak. 

Setiap peak direpresentasikan dengan empat warna yang 

berbeda yaitu warna hijau untuk adenin (A), warna merah 

untuk timin (T), warna hitam untuk guanin (G), dan warna 

biru untuk sitosin (C). Masing-masing sampel diperoleh 

sekuen forward dan reverse karena proses sekuensing 

dilakukan dalam dua arah.  Hasil sekuensing dirapikan 

dengan metode contig yaitu proses penggabungan dua sekuen 

forward dan reverse menjadi satu set sekuen DNA.  

Setelah set sekuen DNA diperoleh, selanjutnya dilakukan 

analisis karakteristik sekuen terhadap komposisi nukleotida 

pada sampel jambu semarang kultivar Madu Thailand dan 
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Madu Deli Hijau menggunakan model Nucleotide Composition 

pada aplikasi MEGA11. Set sekuen DNA kedua sampel 

kemudian di-alignment atau disejajarkan dengan sekuen yang 

terdapat pada GenBank (NCBI) untuk diidentifikasi secara 

filogenetik menggunakan metode BLASTn. 

Metode Nucleotide Basic Local Alignment Search Tool 

(BLASTn) digunakan untuk analisis berdasarkan algoritma 

alignment atau penyejajaran pada sekuen nukleotida yang 

terdapat pada database. Sebanyak 12 sekuen dari 100 spesies 

dipilih berdasarkan nilai percent identity dan query cover yang 

paling tinggi (mendekati nilai 100%) untuk dilakukan 

alignment menggunakan program ClustalW dan dianalisis. 

Sekuen hasil alignment kemudian digunakan untuk 

rekrontuksi pohon filogenetik menggunakan metode statistik 

neighbor joining dengan algoritma Tamura-3 parameter dan 

nilai bootstrap replication 1000x. 

Sekuen alignment selanjutnya dianalisis untuk melihat 

jarak genetik antara sekuen sampel dengan sekuen 

pembanding. Hasil penyejajaran sekuen dalam bentuk 

meg.file kemudian diperhitungan kemiripan jarak genetiknya 

antara jambu semarang kultivar Madu Thailand dan Madu 

Deli Hijau dengan spesies lain pada satu genus yang sama 

yaitu Syzygium. Analisis variasi genetik kemudian dianalisis 
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menggunakan file meg pada aplikasi MEGA11. Hasil analisis 

memperlihatkan daerah yang beragam (variable) dan kekal 

(conserved) pada sekuen sampel yang dibandingkan.   
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BAB IV 

HASIL DAN PEMBAHASAN 

A. Deskripsi Hasil 

1. Parameter Lingkungan Lahan Budidaya Jambu 

Semarang (Syzygium samarangense (Blume) Merr. 

& L.M. Perry) di Kab. Demak 

Jambu semarang yang digunakan dalam penelitian ini 

berasal dari Ds. Boyolali, Kec. Gajah, Kab. Demak. Dalam satu 

lahan budidaya, terdapat beberapa jenis kultivar jambu 

semarang. Parameter lingkungan di Ds. Boyolali, Kec. Gajah, 

Kab. Demak disajikan pada Tabel 4.1.  

Tabel 4.1 Parameter Lingkungan di Ds. Boyolali, Kec. Gajah, 

Kab. Demak 

Jenis Parameter 

Lingkungan 

Nilai Rata-Rata ± 

Standar Deviasi 

pH Tanah 7 ± 0,00 

Suhu Tanah (oC) 27,67 ± 1,15 

Intensitas Cahaya (Cd) 449,33 ± 29,14 

Kelembaban Udara (%) 66 ± 1,00 

Suhu Udara (oC) 36,06 ± 2,96 

Ketinggian (mdpl) 81 ± 2,64 
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Berdasarkan parameter lingkungan di Ds. Boyolali, Kec. 

Gajah, Kab. Demak, lokasi lahan budidaya termasuk ke 

dalam wilayah dataran rendah. Derajat keasaman tanah 

pada lahan budidaya netral dan suhu tanah yang berhasil 

diukur cukup tinggi karena intensitas cahaya yang masuk 

juga tinggi. Suhu udara dan kelembaban udara pada lahan 

lokasi budidaya juga cukup tinggi. Hal tersebut dikarenakan 

parameter lingkungan diukur pada siang hari sehingga 

kelembaban udara cenderung lebih tinggi.  

 

2. Isolasi DNA Genom Jambu Semarang (Syzygium 

samarangense (Blume) Merr. & L.M. Perry) di Kab. 

Demak 

Berdasarkan Tabel 3.1 terdapat lima kultivar jambu 

semarang yang ditemukan di lahan budidaya jambu 

semarang di Ds. Boyolali, Kec. Gajah, Kab. Demak, meliputi 

jambu semarang kultivar Citra (CG3), jambu semarang 

kultivar Delima (DG3), jambu semarang kultivar Madu Deli 

Hijau (MG3), jambu semarang kultivar Madu Thailand 

(MT3), dan jambu semarang kultivar Madu Merah (MM). 

Kelima kultivar jambu semarang tersebut berhasil diisolasi 

DNA genomnya. Hasil visualisasi isolasi DNA genom jambu 

semarang dapat dilihat pada Gambar 4.1.   

 1 

3 

500 bp 
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Gambar 4.1 Hasil visualisasi isolasi DNA genom kelima 
kultivar jambu semarang; (1) CG3; (2) DG3; (3) MM; (4) MG3; 
(5) MT3 

 

Berdasarkan hasil visualisasi isolasi DNA genom jambu 

semarang pada kelima kultivar jambu semarang yang dapat 

dilihat pada Gambar 4.1 dapat diketahui bahwa kelima 

kultivar memiliki pita DNA genom yang cukup baik. Pada 

sampel CG3 dan MM, pita DNA genom cukup tebal dan 

tampak adanya sedikit smear (pengotor) pada pita DNA. 

Sedangkan pada sampel DG3 memiliki pita DNA yang cukup 

tebal dan smear yang cukup banyak dibandingkan keempat 

sampel lainnya.  

Sampel MT3 juga memiliki pita yang cukup tebal dan 

tampak adanya sedikit smear. Sedangkan pada sampel MG3 

memiliki pita yang lebih tipis dibandingkan keempat sampel 

lainnya dan tidak tampak adanya smear. Berdasarkan hasil 

penelitian isolasi DNA genom, dapat diketahui bahwa pita 

2 4 5 1 3 100 bp 
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DNA genom yang baik memiliki pita DNA yang tebal, bersih, 

dan tidak ada smear. Hasil isolasi DNA genom yang baik akan 

mempengaruhi keberhasilan proses amplifikasi. 

 

3. Amplifikasi DNA Barcode psbA-trnH Jambu 

Semarang (Syzygium samarangense (Blume) Merr. 

& L.M. Perry) Kultivar Madu Thailand dan Madu Deli 

Hijau di Kab. Demak 

Kelima sampel hasil isolasi DNA dilanjutkan ke tahap 

amplifikasi DNA, namun hanya dua sampel yang berhasil di 

amplifikasi yaitu sampel MT3 dan MG3. Hasil visualisasi 

amplifikasi DNA barcode psbA-trnH jambu semarang pada 

kedua sampel yang tersaji pada Gambar 4.2 menunjukkan 

bahwa kedua sampel teramplifikasi dengan baik. Akan 

tetapi, sampel MT3 dan MG3 menunjukkan adanya pita 

ganda atau multiband yang memisah dengan baik.   

Dalam proses sekuensing, hanya satu pita saja  yang 

merepresentasikan amplikon primer psbA-trnH yang dipilih 

untuk di sekuensing yaitu pita dengan panjang basa 500 bp 

sesuai dengan primer psbA-trnH yang digunakan (Tate & 

Simpson, 2003). Selain itu, pada kedua sampel juga tampak 

adanya excess primer (primer berlebih akibat tidak terikat 

pada bagian DNA template yang diinginkan atau 

nonspesifik).  

1 
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Gambar 4.2 Hasil visualisasi amplikon DNA jambu 
semarang menggunakan DNA barcode psbA- trnH; (1) 
Kultivar Madu Thailand (MT3); (2) Kultivar Madu Deli Hijau 
(MG3) 

 

4. Sekuens DNA Barcode psbA-trnH Jambu Semarang 

(Syzygium samarangense (Blume) Merr. & L.M. 

Perry) Kultivar Madu Thailand dan Madu Deli Hijau 

di Kab. Demak 

Proses sekuensing dilakukan dari dua arah yaitu 

forward (5’ → 3’) dan reverse (3’ → 5’). Hasil sekuensing 

menghasilkan data berupa elektroforegram atau grafik 

fragmen DNA dalam format AB1 file yang tersaji pada 

Gambar lampiran 1. Berdasarkan hasil sekuensing, sampel 

MT3 dan MG3 berhasil disekuensing dari dua arah, baik dari 

arah forward maupun reverse.  

2 

100 bp 

1 

500 bp 



48 
 

 
 

Data elektroforegram terdiri atas peak disertai warna 

garis yang menunjukkan jenis nukleotida. Berdasarkan 

grafik elektroforegram pada kedua sampel, sampel MT3 

memiliki grafik yang lebih baik dibandingkan sampel MG3 

pada kedua arah. Grafik elektroforegram pada sampel MT3 

memiliki peak yang stabil dilihat dari tinggi peak yang sama 

walaupun masih terdapat beberapa noise.  

Bagian reverse dari sampel MG3 memiliki hasil yang baik 

dengan peak yang lebih stabil dibandingkan bagian forward 

(Gambar 4.4). Pada bagian forward sampel MG3 memiliki 

hasil yang kurang baik dikarenakan grafik elektroforegram 

tidak dapat terbaca dengan baik karena sinyal yang lemah. 

Selanjutnya hasil sekuensing dilakukan contig yaitu proses 

penggabungan antara sekuen forward dan reverse untuk 

menghasilkan satu set sekuen DNA. Berdasarkan hasil 

analisis pada grafik elektroforegram, dapat diketahui bahwa 

grafik yang baik (Gambar 4.3) akan menunjukkan satu 

puncak atau peak dengan jarak yang sama yang mewakili 

satu warna dan tidak terdapat banyak noise pada baseline. 
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Gambar 4.3 Hasil sekuensing yang baik pada arah forward 
sampel MT3; garis hijau untuk adenin (A); merah untuk 
timin (T); hitam untuk guanin (G); dan biru untuk sitosin (C) 
 

Berdasarkan hasil analisis DNA Barcode Syzygium 

samarangense (Blume) Merr. & L.M. Perry kultivar Madu 

Thailand dan Madu Deli Hijau diperoleh hasil contig yaitu 

satu set sekuen DNA yang disajikan pada Lampiran 3. Hasil 

contig kultivar Madu Thailand memiliki panjang sekuen 535 

bp, sedangkan kultivar Madu Deli Hijau memiliki panjang 

sekuen 492 bp. Sampel MG3 memiliki panjang sekuen yang 

lebih pendek dibandingkan sampel MT3 dikarenakan grafik 

elektroforegram hasil sekuensing pada bagian forward 

kurang baik (Gambar 4.4).  

 

Gambar 4.4 Hasil sekuensing yang kurang baik pada arah 
forward sampel MG3; garis hijau untuk adenin (A); merah 
untuk timin (T); hitam untuk guanin (G); dan biru untuk 
sitosin (C) 
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Komposisi nukleotida pada jambu semarang kultivar 

Madu Thailand dan Madu Deli Hijau mempunyai komposisi 

nukleotida yang berbeda. Akan tetapi, keduanya 

mempunyai komposisi Adenin (A) dan Timin (T) yang lebih 

banyak dibandingkan komposisi Sitosin (C) dan Guanin (G). 

Komposisi nukleotida sampel MT3 dan MG3 disajikan pada 

Tabel 4.2.  

Tabel 4.2 Komposisi Nukleotida Jambu Semarang Kultivar 

Madu Thailand (MT3) dan Madu Deli Hijau (MG3) 

No. Sampel Komposisi Nukleotida (%) Panjang 

Sekuen (bp) A T G C 

1. MT3 33,5 16,3 37,6 12,7 535 

2. MG3 33,7 16,7 38,0 11,6 492 

 

Sekuen sampel MT3 dan MG3 kemudian dilakukan 

proses BLAST untuk menyejajarkan dan membandingkan 

urutan kueri DNA sampel dengan urutan kueri DNA yang 

terdapat pada database NCBI. Pencarian sekuen 

pembanding DNA Barcode psbA-trnH S. samarangense 

kultivar Madu Thailand dan Madu Deli Hijau di Kab. Demak 

menggunakan metode Nucleotide Basic Local Alignment 

Search Tool (BLASTn). BLASTn digunakan untuk analisis 

berdasarkan algoritma alignment atau penyejajaran pada 
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sekuen nukleotida yang terdapat pada database NCBI. Hasil 

BLASTn disajikan pada Tabel lampiran 1.  

Sebanyak 12 sekuen dari 100 spesies dipilih untuk 

dilakukan alignment dan rekonstruksi pohon filogenetik. 

Spesies yang digunakan sebagai sekuen pembanding dipilih 

berdasarkan nilai expectation value (E. value), percent 

identity dan query cover paling tinggi yaitu mendekati 100% 

yang disajikan pada Tabel 4.3. Hasil alignment dengan 12 

sekuen pembanding dari database NCBI disajikan pada 

Gambar lampiran 2. 

Tabel 4.3 Daftar Sekuen Pembanding Berdasarkan Hasil 

BLASTn di NCBI 

Nama Spesies Nama Aksesi Percent 

Identity 

E. 

value 

Query 

Cover 

Syzygium 

samarangense 

NC 060627.1 99.80% 0.0 99% 

Syzygium jambos NC 052728.1 99.31% 9e-145 96% 

Syzygium grijsii NC 065156.1 99.31% 9e-145 96% 

Syzygium forestii NC 044106.1 99.31% 9e-145 96% 

Syzygium cumini NC 053327.1 99.28% 4e-138 98% 
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Nama Spesies Nama Aksesi Percent 

Identity 

E. 

value 

Query 

Cover 

Syzygium 

rehderianum 

NC 065261.1 93.81% 4e-113 99% 

Syzygium album NC 060587.1 96.22% 4e-128 99% 

Syzygium 

odoratum 

NC 059005.1 96.22% 4e-128 99% 

Syzygium  

acuminatissimum 

NC 053640.1 96.22% 4e-128 99% 

Syzygium 

nervosum 

NC 053907.1 96.62% 2e-132 99% 

Syzygium 

malaccense 

NC 052867.1 99.31% 9e-145 99% 

Syzygium 

aromaticum 

MN 746306.1 99,66% 2e-146 99% 

 

Berdasarkan analisis jarak genetik antara sekuen 

sampel dengan sekuen pembanding diperoleh nilai matriks 

jarak genetik yang disajikan pada Tabel 4.4. Jarak genetik 

merupakan metode untuk menentukan perhitungan 

kemiripan genetik antara jambu semarang kultivar Madu 

Thailand dan Madu Deli Hijau dengan spesies lain pada satu 

genus yang sama yaitu Syzygium.   
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Hasil perhitungan nilai matriks jarak genetik memiliki 

kemiripan pada jarak genetik antara 0,000-0,117. Nilai 

matriks jarak genetik tertinggi yaitu 0,117 ditunjukkan oleh 

jambu semarang kultivar Madu Deli Hijau dengan S. forestii 

dan jambu semarang kultivar Madu Deli Hijau dengan S. 

cumini. Spesies tersebut diasumsikan sebagai jenis yang 

berkerabat paling jauh.  

Sedangkan nilai matriks jarak genetik terendah 

ditunjukkan oleh jambu semarang kultivar Madu Thailand 

dengan jambu semarang kultivar Madu Deli Hijau, S. 

odoratum dengan S. acuminatissimum, dan S. forestii dengan 

S. cumini (0,000). Spesies tersebut diasumsikan sebagai 

jenis yang berkerabat paling dekat. Nilai matriks jarak 

genetik antara kultivar Madu Thailand dengan S. 

samarangense dari NCBI dan kultivar Madu Deli Hijau 

dengan S. samarangense dari NCBI yaitu 0,002. Sehingga 

kedua spesies tersebut juga dapat diasumsikan sebagai jenis 

yang berkerabat dekat. 

Hasil rekonstruksi pohon filogenetik memperkuat hasil 

analisis jarak genetik bahwa kultivar Madu Thailand 

membentuk satu klad dengan kultivar Madu Deli Hijau yang 

dapat dilihat pada Gambar 4.5. Berdasarkan hasil 

rekonstruksi pohon filogenetik tersebut, 14 jenis Syzygium 

membentuk kelompok dalam masing-masing klad 
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berdasarkan kemiripan sekuen nukleotida yang bersifat 

monofiletik. 

Nilai bootstrap pada sampel MT3 dan MG3 yaitu 100, 

artinya kedua spesies tersebut memiliki tingkat 

kepercayaan topologi hasil rekonstruksi pohon yang tinggi. 

Pohon filogenetik menunjukkan bahwa   sampel MT3 dan 

MG3 berada dalam satu klad yang sama. Pada klad utama 

antara S. samarangense dengan MT3 dan MG3 memiliki nilai 

bootstrap 100 (Gambar 4.5).  
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Tabel 4.4 Jarak genetik Sampel MT3 dan MG3 dengan spesies Syzygium lain dari NCBI 

    

Sampe
l MT3 

Sampe
l MG3 

S. 
samara 
ngense 

S. 
album 

S. odo-
ratum 

S. 
acumin 
atisimu
m 

S. 
nervo-
sum 

S. 
mala-
ccense 

S. 
jambo
s S. grijsii 

S. 
rehde-
rianu
m 

S. 
aroma
-ticum 

S. 
forres-
tii 

S. 
cumini 

Sampel MT3                             

Sampel MG3  0,000                           
S. samara-
ngense 0,002 0,002                         

S. album 0,050 0,055 0,037                       

S. odoratum 0,047 0,052 0,036 0,001                     
S. acumina-
tissimum 0,047 0,052 0,036 0,001 0,000                   

S. nervosum 0,024 0,026 0,019 0,035 0,033 0,033                 
S. 
malaccense 0,022 0,024 0,016 0,030 0,030 0,030 0,014               

S. jambos 0,027 0,029 0,019 0,026 0,025 0,025 0,017 0,011             

S. grijsii 0,029 0,032 0,020 0,026 0,025 0,025 0,017 0,011 0,001           
S. rehderi-
anum 0,030 0,032 0,020 0,032 0,031 0,031 0,026 0,026 0,023 0,023         
S. 
aromaticum 0,033 0,036 0,025 0,043 0,041 0,041 0,026 0,026 0,029 0,029 0,025       

S. forrestii 0,107 0,117 0,078 0,084 0,084 0,084 0,071 0,067 0,044 0,044 0,068 0,078     

S. cumini 0,107 0,117 0,078 0,084 0,084 0,084 0,071 0,067 0,044 0,044 0,068 0,078 0,000   
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Gambar 4.5 Rekonstruksi pohon filogenetik Syzygium 
samarangense kultivar Madu Thailand dan Madu Deli Hijau 
berdasarkan metode neighbor joining.  
 

Hasil penyejajaran kedua sampel jambu semarang 

antara kultivar Madu Thailand (MT3) dan Madu Deli Hijau 

(MG3) menggunakan DNA barcode psbA-trnH disajikan pada 

Gambar 4.6. Hasil tersebut menunjukkan bahwa kedua 

sampel tidak menunjukkan banyak variasi intraspesies. 
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Variasi nukleotida sampel MT3 dan sampel MG3 hanya 

terdapat pada titik 484 pada gen psbA-trnH. Pada titik 

tersebut, ditemukan adanya delesi atau hilangnya 

nukleotida T pada sekuen sampel MG3. 

 

Gambar 4.6 Hasil penyejajaran sekuens sampel jambu 
semarang kultivar Madu Thailand (MT3) dan Madu Deli 
Hijau (MG3) dengan S. samarangense aksesi NC_060627.1 
menggunakan MultAlin 
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B. Pembahasan 

1. Parameter Lingkungan Lahan Budidaya Jambu 

Semarang (Syzygium samarangense (Blume) Merr. 

& L.M. Perry) di Kab. Demak 

Lokasi penelitian dilaksanakan di lahan budidaya jambu 

semarang yang terdapat di Ds. Boyolali, Kec. Gajah, Kab. 

Demak. Parameter lingkungan diukur berdasarkan tiga titik 

yang berbeda dalam satu wilayah budidaya. Berdasarkan 

pengukuran ketinggian lokasi lahan budidaya jambu 

semarang, lokasi lahan budidaya ini termasuk ke dalam 

wilayah dataran rendah. Sesuai dengan teori oleh Istiawan 

& Kastono (2019), yang menyatakan bahwa wilayah dataran 

rendah berada dibawah 400 mdpl.  

Menurut  Daulay (2022),  hasil pengukuran parameter 

lingkungan pada lokasi lahan budidaya jambu semarang di 

Ds. Boyolali, Kec. Gajah, Kab. Demak sesuai dengan teori 

mengenai syarat tumbuh jambu semarang yaitu:  

a. Ketinggian tempat 0 - 500 mdpl  

b. pH tanah antara 5,5 – 7,5  

c. Curah hujan berjumlah sekitar 500 – 3.000 mm/tahun  

d. Intensitas cahaya antara 40 – 80 %   

e. Suhu udara berkisar antara 18 – 28 oC  

f. Kelembaban udara antara 50 - 80% 
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Menurut Fiqa et al., (2021) pertumbuhan dan 

perkembangan tanaman yang optimum dipengaruhi oleh 

lingkungan tempat tumbuhnya. Sehingga dapat dikatakan 

bahwa kondisi lingkungan sangat berpengaruh terhadap 

produktivitas tanaman budidaya jambu semarang. Suhu 

udara pada lokasi lahan budidaya jambu semarang cukup 

tinggi dibandingkan dengan syarat tumbuh yang disarankan 

oleh Daulay (2022) untuk pertumbuhan tanaman budidaya 

jambu semarang yang berkisar antara 18-28oC.  

Intensitas cahaya yang cukup tinggi pada lokasi lahan 

budidaya juga dapat mempengaruhi produktivitas tanaman 

budidaya jambu semarang karena cahaya yang mencapai 

dasar tanah dapat memicu pertumbuhan tanaman sehingga 

sangat dibutuhkan oleh tumbuhan untuk bertahan hidup 

(Fiqa et al., 2021). Selain itu, pengaruh yang cukup 

signifikan terhadap pertumbuhan dan perkembangan 

tanaman dipengaruhi oleh pH tanah (Fiqa et al., 2021). 

Menurut Karamina et al. (2018) tanaman yang mampu 

beradaptasi pada pH tanah yang bervariasi merupakan 

tanaman yang toleran. Hasil pengukuran pH tanah pada tiga 

titik sampel lokasi memiliki nilai yang sama yaitu bernilai 

netral sehingga berpengaruh positif terhadap pertumbuhan 

vegetatif tanaman.  
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2. Isolasi DNA Genom Jambu Semarang (Syzygium 

samarangense (Blume) Merr. & L.M. Perry) di Kab. 

Demak 

Terdapat lima kultivar jambu semarang yang ditemukan 

dari lahan budidaya di Ds. Boyolali, Kec. Gajah, dan Kab. 

Demak untuk diisolasi. Setiap kultivar diambil organ 

daunnya dengan ciri daun yang sudah dewasa dan 

merupakan daun yang sehat. Hal ini dikarenakan pada daun 

tua, kandungan polifenol dan polisakarida terutama pada 

tumbuhan suku Myrtaceae tinggi (Nurkhairani et al., 2017).  

Syzygium samarangense merupakan spesies tumbuhan 

yang termasuk ke dalam suku Myrtaceae. Nurkhairani et al. 

(2017) menyatakan bahwa secara umum tumbuhan yang 

termasuk ke dalam suku Myrtaceae memiliki kandungan 

senyawa alkaloid, flavonoid, resin, tannin, dan minyak atsiri 

polifenol. Kandungan polifenol yang tinggi dapat 

mengganggu proses isolasi DNA pada daun karena senyawa 

ini dapat mengikat DNA (Nurkhairani et al., 2017). 

DNA genom jambu semarang kultivar Delima, jambu 

Madu Deli Hijau, Madu Thailand, dan Madu Merah berhasil 

diisolasi. Keberhasilan isolasi DNA dipengaruhi oleh 

kualitas dan kuantitas jaringan tanaman yang digunakan 

dan teknik penghancuran pada jaringan (Nugroho et al., 

2019). Hasil isolasi DNA genom jambu semarang diuji secara 
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kulitatif menggunakan elektroforesis yang tersaji pada 

Gambar 4.1.  Ketebalan pita DNA yang terbentuk, 

mengindikasikan tinggi atau rendahnya konsentrasi DNA 

yang terdapat pada suatu sampel (Alfaruqi et al., 2021).  

Semakin tebal pita DNA maka semakin tinggi 

konsentrasi DNA yang diperoleh. Terbentuknya smear 

dapat dipengaruhi oleh beberapa hal.  Smear dapat 

disebabkan karena masih terdapatnya kontaminan seperti 

protein atau terbawanya sisa larutan pada proses isolasi 

(Iqbal et al., 2016).  Hasil degradasi atau kerusakan molekul 

DNA yang memiliki bobot bervariasi juga mempengaruhi 

terbentuknya smear. Kerusakan molekul dapat diakibatkan 

oleh terpotongnya molekul DNA saat ekstraksi sehingga 

DNA tidak utuh dan menjadi residu dalam bentuk smear 

(Uslan & Pharmawati, 2015).  

 

3. Amplifikasi DNA Barcode psbA-trnH Jambu 

Semarang Syzygium samarangense (Blume) Merr. & 

L.M. Perry Kultivar Madu Thailand dan Madu Deli 

Hijau di Kab. Demak 

Visualisasi hasil amplifikasi sampel Madu Thailand 

(MT3) dan Madu Deli Hijau (MG3) menunjukkan bahwa 

sampel kurang teramplifikasi dengan baik (Gambar 4.2). 

Sampel DNA yang teramplifikasi dengan baik dapat dilihat 
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dari amplikon yang terbentuk. Faktor-faktor yang 

mempengaruhi keberhasilan amplifikasi fragmen DNA, 

yaitu DNA template, primer, MgCl2, buffer PCR, waktu, suhu, 

dan jumlah siklus yang digunakan (Ludyasari et al., 2016). 

Terbentuknya multiband dapat disebabkan oleh suhu yang 

digunakan pada proses annealing belum optimal sehingga 

proses penempelan primer pada untai DNA belum spesifik 

(Ludyasari et al., 2016).  

Suhu optimum diperlukan untuk proses penempelan 

primer pada utas DNA. Penempelan primer bergantung 

pada terbukanya utas DNA pada proses denaturasi.  Suhu 

yang terlalu rendah pada proses denaturasi dapat 

menyebabkan utas DNA yang belum terbuka sehingga 

diperlukan suhu yang optimal. Suhu optimal juga diperlukan 

pada proses annealing karena suhu yang terlalu tinggi atau 

terlalu rendah dapat menyebabkan primer tidak menempel 

atau menempel pada sisi lain yang bukan sisi homolognya. 

Hal tersebut menyebabkan teramplifikasinya daerah-

daerah yang lain sehingga menghasilkan multiband (Fahlevi 

et al., 2017). 

Selain itu, munculnya multiband dapat disebabkan 

karena wilayah psbA-trnH pada kultivar Madu Thailand dan 

Madu Deli Hijau bervariasi sehingga primer psbA-trnH yang 

digunakan tidak hanya menempel dan mengamplifikasi 
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pada satu wilayah saja (Alfaruqi et al., 2021). Pita amplikon 

yang tipis dapat disebabkan oleh konsentrasi DNA yang 

digunakan sebagai template sangat sedikit. Hal tersebut 

dapat dilihat dari hasil isolasi DNA pada sampel MG3 

dimana pita DNA sangat tipis jika dibandingkan dengan 

sampel MT3.  Salah satu penyebab konsentrasi DNA 

template yang sedikit adalah DNA terdegradasi pada saat 

ekstraksi sehingga jumlah salinan DNA pada saat amplifikasi 

berkurang dan menyebabkan amplikon yang dihasilkan 

sedikit. Alfaruqi et al. (2021) menyatakan bahwa DNA 

template yang sedikit akan mempengaruhi proses 

visualisasi sehingga menyebabkan pita DNA tidak terlihat 

dengan jelas.  

 

4. Karakteristik Sekuens DNA Barcode psbA-trnH 

Jambu Semarang (Syzygium samarangense (Blume) 

Merr. & L.M. Perry) Kultivar Madu Thailand dan 

Madu Deli Hijau di Kab. Demak 

Grafik elektroforegram menjadi indikator baik atau 

tidaknya suatu sekuen. Noise dapat disebabkan oleh adanya 

multiple template sekuen akibat pengaruh primer yang 

digunakan (Naipospos et al. 2014). Terbentuknya secondary 

structure pada sekuen forward sampel MG3 menyebabkan 

berbagai anomali yang mengakibatkan pemanjangan rantai 



64 
 

 
 

yang tidak efisien sehingga sekuen nukleotida sulit dibaca 

berdasarkan grafik elektroforegramnya. Terminasi dini atau 

penurunan tajam dari sinyal pengurutan selama proses 

pengurutan (Anonim, 2023). 

Persentase komposisi nukleotida (Tabel 4.2) pada 

sekuen hasil contig sampel MT3 dan MG3 sesuai dengan 

komposisi sekuen psbA-trnH yang banyak mengandung 

nukleotida A yang tinggi (Degtjareva et al., 2012). Parameter 

identifikasi yang diperhatikan dalam analisis BLASTn yaitu 

percent identity, expectation value, dan query cover. Percent 

identity menunjukkan persentase kemiripan tertinggi dari 

suatu sekuen dengan subyek sekuen yang sama.  

Nilai query cover menunjukkan persentase nukleotida 

yang sama dengan sekuen yang ada pada GenBank. 

Sedangkan expectation value menunjukkan jumlah 

perbedaan alignment dengan skor yang sesuai dan 

diharapkan terdapat dalam GenBank. Semakin rendah nilai 

e. value, maka semakin rendah perbedaan sekuennya (Isda 

& Sofiyanti, 2019).  Nilai e. value dapat bernilai signifikan 

jika mencapai angka <0.05 (Frederick et al. 2003). Artinya, 

jika nilai dugaan bernilai nol (0) maka persejajaran sekuen 

sangat signifikan. 

Sekuen MT3 dan MG3 kemudian disejajarkan 

menggunakan program ClustalW pada aplikasi MEGA11 
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seperti yang tersaji pada Gambar lampiran 2. Program ini 

biasa digunakan untuk membuat multiple sequence 

alignment. Hasil penyejajaran menunjukkan tingkat 

homologi yang tinggi diantara sampel yang diamati. Pada 

hasil penyejajaran sampel MT3 dan MG3 dengan 12 sekuen 

pembanding muncul banyak gap atau celah (ditandai 

dengan garis putus-putus). Gap menunjukkan terjadinya 

proses mutasi baik insersi maupun delesi.  

 

5. Jarak Genetik Jambu Semarang (Syzygium 

samarangense (Blume) Merr. & L.M. Perry) Kultivar 

Madu Thailand dan Madu Deli Hijau di Kab. Demak 

Menggunakan DNA Barcode psbA-trnH  

Analisis jarak genetik antara sampel tumbuhan dengan 

genus syzygium lainnya dihitung menggunakan metode 

neighbor joining yang tersaji pada Tabel 4.4. Hubungan 

kekerabatan dekat antar dua organisme memiliki nilai jarak 

genetik yang nilainya sedikit atau kecil (Tallei et al. 2016). 

Seluruh sekuen memiliki nilai jarak genetik <1 artinya rata-

rata jarak genetik kecil sehingga berkerabat dekat.  Semakin 

besar nilai jarak genetik antara dua spesies maka semakin 

jauh jarak antar kedua spesies tersebut (Roslim & Fitriani, 

2021). 
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Jarak genetik antara kultivar Madu Thailand dan Madu 

Deli Hijau menandakan bahwa kemungkinan besar jambu 

semarang kultivar Madu Thailand dan Madu Deli Hijau 

dengan S. samarangense NC_060657.1 berkerabat dekat dan 

cenderung sebagai spesies yang sama atau merupakan 

subspesies. Penelitian oleh Irawan et al. (2016) pada 

tumbuhan pakoba dan jamblang juga memiliki nilai jarak 

genetik 0,002 dan mengasumsikan bahwa kedua organisme 

tersebut berkerabat dekat dan cenderung sebagai spesies 

yang sama (kultivar atau varietas).  

Jarak genetik antara kedua kultivar jambu semarang 

yaitu kultivar Madu Thailand dengan Madu Deli Hijau 

diasumsikan sebagai jenis yang berkerabat sangat dekat 

atau merupakan spesies yang sama.  Berdasarkan hasil 

tersebut, maka kemampuan penanda genetik psbA-trnH 

untuk memisahkan kultivar jambu semarang dalam hal ini 

sangat rendah.  Hasil ini didukung oleh hasil rekonstruksi 

pohon filogenetik yang dapat dilihat pada Gambar 4.4. 
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6. Rekonstruksi Pohon Filogenetik Jambu Semarang 

(Syzygium samarangense (Blume) Merr. & L.M. 

Perry) Kultivar Madu Thailand dan Madu Deli Hijau 

di Kab. Demak Menggunakan DNA Barcode psbA-

trnH  

Rekonstruksi pohon filogenetik dilakukan 

menggunakan metode Neighbor-Joining, bootstrap 

replications 1000 kali, dan algoritma Tamura-3 parameter 

dengan distribusi gamma 5.00. Metode dan model ini 

digunakan berdasarkan program model pada aplikasi 

MEGA11 yang merekomendasikan metode dan model 

tersebut untuk diaplikasikan dalam merekontruksi pohon 

filogenetik seluruh sekuen. Selain itu, rekonstruksi 

berdasarkan metode neighbor-joining didasarkan pada 

jarak evolusi yang terjadi diantara spesies (Darmawan & 

Fitmawati, 2020). Berdasarkan distribusi gamma, tingkat 

substitusi seringkali bervariasi dari satu titik ke titik yang 

lain dalam suatu urutan. Bentuk distribusi ditentukan oleh 

nilai yang disebut dengan parameter gamma atau parameter 

bentuk. Tingkat evolusi juga dimodelkan oleh distribusi 

gamma (Tamura & Kumar, 1992).  

Hasil dari rekonstruksi pohon filogenetik tersebut 

menunjukkan bahwa seluruh sekuen mengelompok dalam 

bentuk klad. Nilai bootstrap merupakan sebuah nilai untuk 
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kepercayaan suatu cabang. Semakin kecil nilai bootstrap 

maka semakin rendah tingkat kepercayaan topologi hasil 

rekonstruksi pohon tersebut (Syahputra et al., 2017). Maka 

nilai bootstrap yang baik dapat dikatakan sebagai nilai yang 

mendekati 100. Berdasarkan nilai bootstrap pada jambu 

semarang kultivar Madu Thailand dan Madu Deli Hijau maka 

peluang terjadinya perubahan susunan pada klad sangat 

rendah. Oleh karena itu, topologi hasil rekonstruksi pohon 

filogenetik pada jambu semarang kultivar Madu Thailand 

dan Madu Deli Hijau memiliki tingkat kepercayaan yang 

tinggi.  

 

7. Variasi Genetik Jambu Semarang (Syzygium 

samarangense (Blume) Merr. & L.M. Perry) Kultivar 

Madu Thailand dan Madu Deli Hijau di Kab. Demak 

Menggunakan DNA Barcode psbA-trnH  

Variasi intraspesifik atau variasi diantara kelompok 

pada jambu semarang (S. samarangense) kultivar Madu 

Thailand dan Madu Deli Hijau di wilayah psbA-trnH 

intergenic spacer bersifat kekal atau conserved. Akan tetapi, 

variasi interspesifik atau variasi diantara kelompok lainnya 

(genus Syzygium) pada jambu semarang (S. samarangense) 

kultivar Madu Thailand dan Madu Deli Hijau di wilayah 

psbA-trnH bersifat beragam atau variable (Gambar lampiran 
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2.). Variasi intraspesifik yang terjadi disebabkan karena 

adanya delesi atau hilangnya nukleotida.  

Variasi yang terjadi pada situs tersebut disebabkan oleh 

adanya mutasi (Hasibuan et al., 2017). Mutasi merupakan 

suatu perubahan materi genetik yang menyebabkan 

terjadinya keragaman genetik akibat adanya perubahan 

pada tingkat DNA, kromosom, atau genom (Herison et al., 

2008). Penelitian sebelumnya yang dilakukan oleh Liu Meizi 

(2012) menemukan delesi di wilayah intergenic spacer gen 

psbA-trnH yang selanjutnya digunakan untuk 

mengautentikasi tanaman rempah dan obat. Uncu (2020) 

menyatakan bahwa delesi merupakan mutasi struktural 

pada wilayah intergenic spacer gen psbA-trnH yang 

digunakan sebagai alat untuk membedakan taksa. Mutasi 

struktural merupakan mutasi yang mempengaruhi DNA 

akibat perubahan kandungan pada nukleotida gen. Delesi 

merupakan salah satu contoh mutasi struktural akibat 

hilangnya sebagian DNA (Toha et al., 2015). 

Berdasarkan organisasi gen yang disajikan pada Gambar 

lampiran 3. variasi intraspesifik pada situs 484 berada di 

wilayah gen psbA. Keidentikan suatu spesies dipengaruhi 

oleh variasi yang kecil dan dapat berpengaruh terhadap 

susunan asam amino yang mengkodekan protein (Hasibuan 

et al., 2017). Variasi genetik yang tinggi mempengaruhi 



70 
 

 
 

suatu spesies dalam beradaptasi dan akan menghasilkan 

sifat yang tahan terhadap lingkungan ekstrim (Siregar & 

Olivia, 2012). 

Variasi interspesies berdasarkan hasil multiple sequence 

alignment (Gambar lampiran 2) menunjukkan bahwa 

keragaman genetik pada jambu semarang kultivar Madu 

Thailand dan Madu Deli Hijau dengan 12 sekuen Syzygium 

pembanding lebih tinggi dibandingkan dengan keragaman 

genetic dalam populasi. Berdasarkan hasil tersebut, maka 

gen psbA-trnH merupakan wilayah yang terkonservasi pada 

jambu semarang (S. samarangense) kultivar Madu Thailand 

dan Madu Deli Hijau sehingga tidak mampu membedakan 

kedua kultivar tersebut. Akan tetapi, gen psbA-trnH dapat 

membedakan jambu semarang (S. samarangense) kultivar 

Madu Thailand dan Madu Deli Hijau dengan genus lain. 
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C. Keterbatasan Penelitian 

Penelitian ini dapat menjadi bahan pertimbangan bagi 

penelitian selanjutnya agar didapatkan hasil penelitian yang 

lebih baik karena memiliki beberapa keterbatasan antara 

lain: 

1. Kit yang digunakan untuk isolasi kurang baik sehingga 

membutuhkan waktu yang lama untuk mengisolasi DNA 

tumbuhan. 

2. Suhu yang digunakan dalam proses amplifikasi belum 

spesifik ditandai dengan adanya multiband pada hasil 

visualisasi amplifikasi PCR. 

3. Sekuen pembanding dari database NCBI tidak sesuai 

dengan sekuen sampel jambu semarang kultivar Madu 

Thailand dan Madu Deli Hijau pada penelitian ini. 

4. Lemahnya sinyal pada sekuen sampel jambu semarang 

kultivar Madu Deli Hijau (MG3) dari arah forward 

menyebabkan peneliti kehilangan data. 
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BAB V 

SIMPULAN DAN SARAN 

A. Simpulan 

Berdasarkan analisis hasil penelitian yang telah 

dilakukan, dapat disimpulkan bahwa: 

1. Sekuen DNA pada sekuen psbA-trnH dari jambu 

semarang (Syzygium samarangense (Blume) Merr. & 

L.M. Perry) kultivar Madu Thailand dan Madu Deli 

Hijau berturut-turut memiliki panjang 535 bp dan 492 

bp. Komposisi nukleotida Adenin (A) dan Timin (T) 

pada kedua kultivar lebih banyak dibandingkan 

komposisi Sitosin (C) dan Guanin (G). 

2. Berdasarkan analisis jarak genetik, hubungan 

kekerabatan antara jambu semarang (Syzygium 

samarangense (Blume) Merr. & L.M. Perry) dari Kab. 

Demak kultivar Madu Thailand dan Madu Deli Hijau 

berkerabat sangat dekat atau merupakan spesies yang 

sama karena memiliki nilai matriks jarak genetik 

0,000.  

3. DNA Barcoding menggunakan DNA Barcode psbA-trnH 

tidak dapat digunakan untuk mengautentikasi 

kultivar jambu semarang (Syzygium samarangense 

(Blume) Merr. & L.M. Perry) dari Kab. Demak. 

Kemampuan DNA Barcode psbA-trnH untuk 
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memisahkan kultivar jambu semarang (S. 

samarangense) dalam hal ini sangat rendah. 

 

B. Saran 

Saran yang dapat diberikan peneliti untuk penelitian 

selanjutnya, antara lain: 

1. Sampel yang digunakan dalam penelitian sangat 

terbatas karena KIT yang digunakan kurang baik 

sehingga penulis menyarankan penggunaan KIT isolasi 

yang lebih baik seperti KIT TIANGEN sehingga waktu 

yang dibutuhkan lebih cepat untuk mengisolasi DNA 

tumbuhan dan hasil isolasi DNA dapat menghasilkan 

amplikon yang lebih baik. 

2. Optimasi pada proses amplifikasi menggunakan suhu 

yang lebih spesifik untuk digunakan dalam proses 

amplifikasi terutama pada fase annealing. 

3. Primer psbA-trnH yang digunakan pada sekuen 

pembanding dari database NCBI diperiksa terlebih 

dahulu sehingga akan menghasilkan sekuen yang sesuai 

dengan sekuen sampel jambu semarang yang diteliti. 

4. Identifikasi variasi genetik dari jambu semarang 

kultivar Madu Thailand dan Madu Deli Hijau dianalisis 

menggunakan kombinasi DNA barcode, seperti 

kombinasi antara ITS dan psbA-trnH. 
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LAMPIRAN 

Lampiran 1. Sekuen Syzygium samarangense Madu 

Thailand Hasil Sekuensing 

>1st_BASE_4686946_MT3_F 

NNNNNNNNGGCTCTCCGCCCTACTATTACTAGTATTTATATTTA

TTTTTATTCCATTTTATTTTCAAATAATATTTGATAAATAATAT

TTGATTTAAAATCAAAAAATAAAAAAAAAATTCATAATGGAAAA

TATCTCATTTCGATTGTTAATTTTTAGGATTTTTTTATCTTACTT

ATGAGATAGAAGAAGCAGAAAATTCTAACCTTTCTAAGGAAAAA

AAAAGTATGATACGCAATCATAAACCAATCCCTAAGACTAGAAA

ACTTTTTCTTATGTTCAAGTAAAGAAAAACATATGTAAAGAAAA

GAGCAATAAATAAAGGAACAATAACCAATTTATTATTCTATTAA

GAGTGTTGGTTATTGCTCCTTTACTTTCCTTTCCAATCAAAAACT

CGCCTACACTTATACTAAGACCAAAGTCTTATCCATTTGTAGATG

GAGCTTCGACAGCAGCTAGGTCTAGAGGGAAGTTATGAGCATTA

CGTTCATGCATAAAAA 

>1st_BASE_4686947_MT3_R 

NNNNNNANACTAGCTGCTGTCGAAGCTCCATCTACAAATGGATA

AGACTTTGGTCTTAGTATAAGTGTAGGCGAGTTTTTGATTGGAA

AGGAAAGTAAAGGAGCAATAACCAACACTCTTAATAGAATAATA

AATTGGTTATTGTTCCTTTATTTATTGCTCTTTTCTTTACATATG

TTTTTCTTTACTTGAACATAAGAAAAAGTTTTCTAGTCTTAGGG

ATTGGTTTATGATTGCGTATCATACTTTTTTTTTCCTTAGAAAGG

TTAGAATTTTCTGCTTCTTCTATCTCATAAGTAAGATAAAAAAA
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TGTTAAAAATTAACAATCGAAATGAGATATTTTCCATTATGAAT

TTTTTTTTTATTTTTTGATTTTAAATCAAATATTATTTATCAAAT

ATTATTTGAAAATAAAATGGAATAAAAATAAATATAAATACTAG

TAATAGTAGGGGCGGATGTAGCCAAGTGGATCAAGGCAGTGGAT

TGTGAATCCACCTATGCGCGA 

 

Lampiran 2. Sekuen Syzygium samarangense Madu Deli 

Hijau Hasil Sekuensing 

>1st_BASE_4686948_MG3_F 

AAGTTTGCTGCTTTCTAGAGTCGTCTTGGCTACTCCGCCCCTACT

ATTACTAGTATTTATATTTATTTTTATTCCATTTTATTTTCAAAT

AATATTTGATAAATAATATTTGATTTAAAATCAAAAAATAAAAA

AAAAATTCATAATGGAAAATATCTCATTTCGATTGTTAATTTTT

AGGATTTTTTTATCTTACTTATGAGATAGAAGAAGCAGAAAATT

CTAACCTTTCTAAGGAAAAAAAAAGTATGATACGCAATCATAAA

CCAATCCCTAAAACTAGAAAACTTTTTCTTATGTTCAAGTAAAGA

AAAACATATGTAAAGAAAAGAGCAATAAATAAAGGAACAATAAC

CAATTTATTATTCTATTAAAAGGGTTGGTTATTGCTCCTTTACTT

TCCTTTCCAATCAAAAACTCGCCTACACTTATACTAAAACCAAAG

TCTTTTCCATTTGTAGATGGAGCTTCG 

>1st_BASE_4686949_MG3_R 

NNNNNACCTANCTGCTGTCGANCTCCATCTACAAATGGATAAGA

CTTTGGTCTTAGTATAAGTGTAGGCGAGTTTTTGATTGGAAAGG

AAAGTAAAGGAGCAATAACCAACACTCTTAATAGAATAATAAAT
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TGGTTATTGTTCCTTTATTTATTGCTCTTTTCTTTACATATGTTT

TTCTTTACTTGAACATAAGAAAAAGTTTTCTAGTCTTAGGGATT

GGTTTATGATTGCGTATCATACTTTTTTTTTCCTTAGAAAGGTTA

GAATTTTCTGCTTCTTCTATCTCATAAGTAAGATAAAAAAATGT

TAAAAATTAACAATCGAAATGAGATATTTTCCATTATGAATTTT

TTTTTTATTTTTTGATTTTAAATCAAATATTATTTATCAAATAT

TATTTGAAAATAAAATGGAATAAAAATAAATATAAATACTAGTA

ATAATAGGGGCGGATGTAGCCAAGTGGATCAAGGCAGTGGATTG

TGAATCCACCATGCGCGAATGTATACTTTATTCTTTGATAGGACT

TAATGTGTGTNNTCGC 

 

Lampiran 3. Sekuen Syzygium samarangense Hasil Contig 

>Sekuen S. Samarangense MT3 Hasil Contig 

GCGCATGGTGGATTCACAATCCACTGCCTTGATCCACTTGGCTAC

ATCCGCCCCTACTATTACTAGTATTTATATTTATTTTTATTCCAT

TTTATTTTCAAATAATATTTGATAAATAATATTTGATTTAAAAT

CAAAAAATAAAAAAAAAATTCATAATGGAAAATATCTCATTTCG

ATTGTTAATTTTTAACATTTTTTTATCTTACTTATGAGATAGAA

GAAGCAGAAAATTCTAACCTTTCTAAGGAAAAAAAAAGTATGAT

ACGCAATCATAAACCAATCCCTAAGACTAGAAAACTTTTTCTTAT

GTTCAAGTAAAGAAAAACATATGTAAAGAAAAGAGCAATAAATA

AAGGAACAATAACCAATTTATTATTCTATTAAGAGTGTTGGTTA

TTGCTCCTTTACTTTCCTTTCCAATCAAAAACTCGCCTACACTTA

TACTAAGACCAAAGTCTTATCCATTTGTAGATGGAGCTTCGACAG
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CAGCTAGGTCTAGAGGGAAGTTATGAGCATTACGTTCATGCATA

AA 

>Sekuen S. Samarangense MG3 Hasil Contig 

CGCGCATGGTGGATTCACAATCCACTGCCTTGATCCACTTGGCTA

CATCCGCCCCTACTATTACTAGTATTTATATTTATTTTTATTCCA

TTTTATTTTCAAATAATATTTGATAAATAATATTTGATTTAAAA

TCAAAAAATAAAAAAAAAATTCATAATGGAAAATATCTCATTTC

GATTGTTAATTTTTAACATTTTTTTATCTTACTTATGAGATAGA

AGAAGCAGAAAATTCTAACCTTTCTAAGGAAAAAAAAAGTATGA

TACGCAATCATAAACCAATCCCTAAGACTAGAAAACTTTTTCTTA

TGTTCAAGTAAAGAAAAACATATGTAAAGAAAAGAGCAATAAAT

AAAGGAACAATAACCAATTTATTATTCTATTAAGAGTGTTGGTT

ATTGCTCCTTTACTTTCCTTTCCAATCAAAAACTCGCCTACACTT

ATACTAAGACCAAAGTCTTATCCATTTGTAGATGGAGCTCGACAG

CAG 
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TABEL LAMPIRAN 

Tabel Lampiran 1. Hasil BLASTn di NCBI 

No. Nama Ilmiah Jumlah (Sekuen) 

1. Syzigium samarangense 3 

2. Syzygium aqueum 3 

3. Syzygium cumini 8 

4. Syzygium aromaticum 12 

5. Syzygium grijsii 2 

6. Syzygium malaccense 4 

7. Syzygium jambos 9 

8. Syzygium foxworthianum 1 

9. Syzygium forrestii 2 

10. Syzygium oleosum 1 

11. Syzygium rowlandii 2 

12. Syzygium nemorale 2 

13. Syzygium buxifolium 5 

14. Syzygium hylophilum 1 

15. Syzygium nervosum 1 

16. Syzygium levinei 3 

17. Syzygium cleyerifolium 3 

18. Syzygium odoratum 1 

19. Syzygium acuminatissimum 1 

20. Syzygium cymosum 1 

21. Syzygium australe 1 
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22. Syzygium maire 1 

23. Syzygium zeylanicum 1 

24. Syzygium alatum 1 

25. Xantostemon chrysantus 1 

26. Lophostemon confertus 3 

27. Syzygium hancei 3 

28. Syzygium championii 1 

29. Eugenia virens 1 

30. Syzygium rehderianum 5 

31. Campomanesia xanthocarpa 1 

32. Syzygium variolosum 1 

33. Syzygium sandakanense 1 

34. Syzygium longipes 1 

35. Myrcia eriopus 1 

36. Myrcia splendens 1 

37. Myrcia variabilis 1 

38. Myrcia amethystina 1 

39. Lophomyrtus obcordata 1 

40. Myrtus communis 2 

41. Syzygium creaghii 1 

42. Syzygium sp.  4 

Total 100 
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GAMBAR LAMPIRAN 

Gambar lampiran 1. Elektroforegram Sekuen Syzygium 

samarangense Madu Thailand dan Madu Deli Hijau 

MT3 Forward (atas) dan Reverse (bawah) 

 

MG3 Forward (atas) dan Reverse (bawah) 
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Gambar lampiran 2. Hasil Multiple Alignment Sequence S. 

samarangense 
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Gambar Lampiran 3. Organisasi Gen psbA-trnH Sekuen 

Jambu Semarang S. samarangense Kultivar Madu Thailand 

dan Madu Deli Hijau  
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Gambar lampiran 4. Dokumentasi Penelitian 

    

    

     

    
Keterangan: (a) Pengambilan sampel;(b)Preparasi alat dan 
bahan isolasi DNA; (c) Proses penghancuran sampel; (d) 
Penimbangan sampel; (e) Proses homogenisasi sampel; (f) 
Proses pemanasan sampel (g) Proses pendinginan sampel; (h) 
Proses pemindahan sampel ke microtube baru; (i) Proses 
sentrifugasi; (j) Proses elektroforesis; (k) Proses visualisasi 
hasil isolasi dan PCR; (l) proses pengiriman amplikon ke 1st 
BASE DNA Sequencing, Malaysia  

a b c 

d e f 

g h i 

j k l 
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