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ABSTRAK 
 
Syzygium merupakan genus yang sangat beragam dalam famili 
Myrtaceae yang terdiri dari sekitar 1.200-1.800 spesies. Di 
Kebun Raya Bogor terdapat dua spesies Syzygium asal Papua 
yang belum teridentifikasi jenisnya. Identifikasi spesies koleksi 
di KRB penting dilakukan, mengingat fungsinya sebagai 
lembaga konservasi. Penelitian ini bertujuan untuk 
mengidentifikasi dua jenis Syzygium asal Papua koleksi Kebun 
Raya Bogor hingga tingkat spesies dengan pendekatan 
molekuler dan pendekatan morfologi. Penelitian ini dilakukan 
dari bulan Januari hingga Desember 2024. Tahapan penelitian 
terdiri dari pengambilan sampel, isolasi DNA, amplifikasi, 
elektroforesis, karakterisasi morfologi, pengambilan gambar 
herbarium kering Syzygium asal Papua koleksi BO, dan analisis 
data. Analisis data molekuler dilakukan dengan menganalisis 
profil sekuen matK dan ITS serta pembuatan pohon filogenetik 
menggunakan metode Neighbor-Joining (NJ) dengan Tamura 3-
parameter (matK) dan Tamura-Nei + Gamma (ITS). Analisis 
data morfologi dilakukan dengan merekonstruksi fenogram 
dan analisis PCA dengan software PAST 4.06. Hasil pohon 
filogenetik matK menunjukkan Syzygium sp. (V.B.153) 
termasuk genus Syzygium dan berkerabat dekat dengan S. 
pachycladum dengan nilai bootstrap 91. Pohon filogenetik 
region ITS menempatkan Syzygium sp. (V.B.153) dalam 
subgenus Syzygium. Pohon filogenetik matK dan ITS 
menunjukkan Syzygium sp. (V.C.122) termasuk genus 
Decaspermum. Karakterisasi morfologi menunjukkan 
kemiripan karakter antara Syzygium (V.B.153) dengan S. 
pachycladum terutama dengan adanya tunas pada ujung daun. 
Syzygium sp. (V.C.122) memiliki kemiripan morfologi dengan D. 
humile, D. gracilentum dan D. fruticosum. 
 
Kata kunci: Decaspermum, identifikasi molekuler, karakterisasi 
morfologi, Syzygium, Syzygium pachycladum
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ABSTRACT 
 
Syzygium is a very diverse genus in the Myrtaceae family 
consisting of about 1,200-1,800 species. At Bogor Botanic Garden 
there are two species of Syzygium from Papua that have not been 
identified. Identification of species collection in KRB is important, 
considering its function as a conservation institution. This study 
aims to identify two species of Syzygium from Papua in the Bogor 
Botanical Garden collection to the species level using molecular 
and morphological approaches. This research was conducted 
from January to December 2024. The research stages consisted 
of sampling, DNA isolation, amplification, electrophoresis, 
morphological characterization, taking pictures of dried 
herbarium of Syzygium from Papua collection of BO and data 
analysis. Molecular data analysis was carried out by analyzing 
matK and ITS sequence profiles and making phylogenetic trees 
using the Neighbor-Joining (NJ) method with Tamura 3-
parameter (matK) and Tamura-Nei + Gamma (ITS). 
Morphological data analysis was carried out by reconstructing 
phenograms and PCA analysis with PAST 4.06 software. The 
matK phylogenetic tree results show Syzygium sp. (V.B.153) 
belongs to the genus Syzygium and is closely related to S. 
pachycladum with a bootstrap value of 91. The ITS region 
phylogenetic tree places Syzygium sp. (V.B.153) in the subgenus 
Syzygium. The matK and ITS phylogenetic trees show Syzygium 
sp. (V.C.122) belongs to the genus Decaspermum. Morphological 
characterization shows the similarity of characters between 
Syzygium (V.B.153) and S. pachycladum, especially with the 
presence of buds at the ends of the leaves. Syzygium sp. (V.C.122) 
has morphological similarities with D. humile, D. gracilentum 
and D. fruticosum. 
 
Keywords: Decaspermum, molecular identification, 
morphological characterization, Syzygium, Syzygium 
pachycladum 
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BAB I  

PENDAHULUAN 

 

A. Latar Belakang Masalah 

Indonesia terletak di kawasan Asia Tenggara dan 

merupakan negara megabiodiversitas yang memiliki 

keanekaragaman hayati terbesar kedua di dunia setelah 

Brazil (Bappenas, 2016). Syarat bagi sebuah negara agar 

dapat disebut negara megabiodiversitas adalah 

kepemilikan kekayaan spesies endemik yang tinggi, 

keberagaman ekosistem yang luas, serta memiliki 

infrastruktur data biodiversitas yang kuat dan transparan 

(Canhos et al., 2015). Keberagaman tumbuhan tropis 

memiliki peran vital dalam menjaga keseimbangan 

ekosistem serta menyediakan sumber daya alam bagi 

kebutuhan pangan, obat-obatan, dan industri lainnya. 

Salah satu famili tumbuhan yang memiliki keragaman 

tinggi adalah famili Myrtaceae yang terdiri dari beberapa 

genus, salah satunya yaitu genus Syzygium (Wagner et al., 

2022). 

Genus Syzygium merupakan takson yang sangat 

beragam, terdapat 1.200 – 1.800 spesies yang terdistribusi 

secara luas di wilayah tropis dan subtropis (Mudiana, 

2016; Martiansyah, 2021). Syzygium banyak ditemukan di 
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kawasan Indonesia Tengah dan Timur, terutama di wilayah 

Maluku dan Papua. Terdapat 195 spesies Syzygium di 

kawasan Papua (Govaerts et al., 2017). Anggota genus 

Syzygium umumnya berupa pohon, daunnya berhadapan 

dan berbentuk elips hingga oblong, serta aroma khas mirip 

jambu saat diremas (Mudiana, 2016). Genus Syzygium 

menunjukkan keragaman yang tinggi dalam hal kultivar, 

komposisi metabolit, dan potensi bioaktivitas 

(Mukaromah, 2020). Syzygium merupakan sumber 

senyawa metabolit sekunder yang kaya, termasuk 

flavonoid, alkaloid, tanin, dan terpenoid. Senyawa-senyawa 

ini memiliki potensi besar dalam pengembangan obat-

obatan alami, khususnya untuk mengatasi peradangan, 

nyeri, dan infeksi jamur (Kumajas et al., 2018).  

Meningkatnya ancaman kerusakan habitat dan 

eksploitasi berlebih menyebabkan pentingnya 

melestarikan dan mengidentifikasi spesies tumbuhan (Fay 

& Chase, 2020). International Union for Conservation of 

Nature Red List menempatkan 1 spesies Syzygium dalam 

kategori punah yaitu Syzygium humblotii. Sebanyak 104 

spesies Syzygium berada dalam kategori terancam kritis, 

142 spesies terancam punah dan 102 spesies berada dalam 

kategori rentan (IUCN, 2024).  
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Kebun Raya Bogor merupakan kawasan konservasi 

tumbuhan secara ex-situ dan memiliki banyak kekayaan 

sumber daya genetik berupa keanekaragaman tumbuhan 

(Kebun Raya Bogor, 2024). Terdapat banyak tumbuhan 

koleksi maupun tumbuhan non koleksi yang tumbuh di 

Kebun Raya Bogor salah satunya yaitu Syzygium. Namun, 

belum semua anggota genus Syzygium teridentifikasi 

jenisnya, salah satunya yaitu dua jenis Syzygium yang 

berasal dari Papua. Penyebabnya yaitu karena tumbuhan 

koleksi Syzygium asal Papua yang ditanam di Kebun Raya 

Bogor pada awalnya masih berupa bibit dan hingga kini 

tumbuhan tersebut belum pernah berbunga dan berbuah. 

Klasifikasi genus Syzygium merupakan tantangan yang 

kompleks karena Syzygium memiliki sedikit ciri morfologi 

yang secara konsisten mengategorikannya ke dalam 

kelompok spesies tertentu. Tumpang tindih nama 

Syzygium dengan Eugenia juga mendukung hal ini (Craven 

& Biffin dalam Irawan et al., 2016). Selain itu, jumlah data 

taksonomi dan morfologi yang terbatas menyebabkan 

banyak spesies dalam genus ini belum tercatat atau 

teridentifikasi dengan baik (Ashton, 2018). Identifikasi 

spesies yang baik diperlukan untuk menilai dan memahami 

keanekaragaman hayati dan mendukung langkah 

konservasi (Ku rzel et al., 2022). Data hasil identifikasi 
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dapat digunakan untuk berbagai tujuan konservasi, mulai 

dari pemantauan populasi hingga evaluasi efektivitas 

rencana pengelolaan (Austen et al., 2016; Sutherland et al., 

2015). 

Identifikasi pada tumbuhan dapat dilakukan melalui 

pendekatan morfologi seperti pengamatan langsung pada 

spesimen segar ataupun pada spesimen herbarium (Zahro, 

2016). Karakter vegetatif dan generatif tumbuhan dapat 

diamati untuk pengamatan morfologi (Martinez et al., 

2023). Herbarium merupakan koleksi spesimen tumbuhan 

kering yang disusun secara taksonomi, berfungsi sebagai 

referensi untuk identifikasi tumbuhan berdasarkan ciri-ciri 

morfologinya (Susilo, 2015). Herbarium Bogoriense 

memiliki koleksi tumbuhan terlengkap dan tertua di Asia 

Tenggara. Herbarium Bogoriense memiliki lebih dari 2 juta 

spesimen yang dikumpulkan (Kemensetneg RI, 2018). 

Pendekatan morfologi lebih efektif ketika tumbuhan 

berada pada fase reproduktif dan adanya variasi individu 

dalam satu spesies seringkali menjadi tantangan dalam 

identifikasi yang akurat (Virgilio et al. dalam Rahayu & 

Jannah, 2019). Untuk mengatasi hal ini, pendekatan 

molekuler khususnya DNA barcoding sangat diperlukan 

(Yang et al., 2018; Saddhe & Kumar, 2018). Pendekatan 

molekuler tidak hanya meningkatkan akurasi identifikasi 
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spesies, tetapi juga memberikan wawasan yang lebih 

mendalam tentang hubungan evolusi antarspesies 

(Nurfadilah et al., 2017).  

Gen matK sering digunakan dalam identifikasi spesies 

karena merupakan gen standar untuk penentuan barcode 

DNA tanaman (Combik et al., 2015; Mokoagow et al., 2015; 

Irawan et al., 2016; Chen et al., 2020; Li et al., 2022). Gen 

matK dikenal sebagai salah satu gen yang paling variabel 

diantara gen kloroplas lainnya. Variasi yang cukup tinggi ini 

memungkinkan identifikasi spesies dengan baik, terutama 

pada tingkat genus dan spesies (Dong et al., 2015). Selain 

itu, urutan gen matK yang konservatif dalam kelompok 

tertentu mempermudah proses amplifikasi, yang sangat 

penting dalam studi taksonomi tumbuhan (Hollingsworth 

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

juga menyarankan penggunaan gen matK dalam 

identifikasi Syzygium. 

Gen ITS (Internal Transcribed Spacer) banyak 

digunakan dalam identifikasi spesies (Buys et al., 2016; 

Yulisma et al., 2018; Eberhardt, 2019; Chen et al., 2020; 

Chen et al., 2023). Gen ini memiliki tingkat evolusi yang 

cepat dan variasi nukleotida yang tinggi, terutama pada 

tingkat spesies. Gen ITS efektif untuk membedakan spesies 

yang berkerabat dekat atau spesies yang sulit dibedakan 
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secara morfologi (Yang et al., 2020). Gen ITS telah terbukti 

memberikan data filogenetik yang kuat di berbagai 

kelompok tumbuhan, terutama karena primer 

universalnya yang mudah digunakan untuk berbagai 

spesies (Eberhardt, 2019).  

Dua jenis Syzygium asal Papua koleksi Kebun Raya 

Bogor belum pernah diidentifikasi hingga tingkat jenis 

dikarenakan tumbuhan ini belum pernah berbunga dan 

berbuah. Penggunaan tunggal metode morfologi atau 

molekuler saja tidaklah cukup untuk identifikasi dua jenis 

Syzygium asal Papua koleksi Kebun Raya Bogor secara 

akurat. Oleh karena itu, perlu dilakukan identifikasi pada 

dua jenis Syzygium asal Papua koleksi Kebun Raya Bogor 

dengan melibatkan pendekatan gabungan antara 

karakterisasi morfologi pada spesimen segar dan 

herbarium kering Syzygium teridentifikasi koleksi 

Herbarium Bogoriense serta pendekatan molekuler 

dengan DNA barcoding pada region matK dan ITS. 

Diharapkan dengan digunakannya pendekatan ini dapat 

mengidentifikasi Syzygium hingga tingkat spesies. 
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B. Rumusan Masalah 

1. Bagaimana profil sekuen matK dan ITS pada dua jenis 

Syzygium asal Papua koleksi Kebun Raya Bogor? 

2. Bagaimana hubungan kekerabatan filogenetik dua 

jenis Syzygium asal Papua koleksi Kebun Raya Bogor 

berdasarkan karakter molekuler DNA barcoding? 

3. Bagaimana karakter morfologi dan hubungan 

kekerabatan fenetik dua jenis Syzygium asal Papua 

koleksi Kebun Raya Bogor dibandingkan dengan 

herbarium kering Syzygium asal Papua koleksi 

Herbarium Bogoriense? 

4. Bagaimana kejelasan identitas spesies dapat 

berkontribusi pada upaya konservasi spesies melalui 

proses identifikasi? 

 

C. Tujuan Penelitian 

1. Menganalisis profil sekuen matK dan ITS pada dua jenis 

Syzygium asal Papua koleksi Kebun Raya Bogor. 

2. Mendeskripsikan hubungan kekerabatan filogenetik 

sebagai acuan identifikasi dua jenis Syzygium asal 

Papua koleksi Kebun Raya Bogor. 

3. Mendeskripsikan karakter morfologi dan hubungan 

kekerabatan fenetik dua jenis Syzygium asal Papua 

koleksi Kebun Raya Bogor dibandingkan dengan 
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herbarium kering Syzygium asal Papua koleksi 

Herbarium Bogoriense. 

4. Menjelaskan kontribusi kejelasan identitas spesies 

pada upaya konservasi spesies melalui proses 

identifikasi. 

 

D. Manfaat Penelitian 

A. Manfaat Teoritis 

a. Memberikan informasi profil sekuen ITS dan matK 

pada dua jenis Syzygium asal Papua koleksi Kebun 

Raya Bogor.  

b. Memberikan informasi hubungan filogenetik dan 

fenetik dua jenis Syzygium asal Papua yang bisa 

digunakan untuk penelitian selanjutnya. 

c. Memberikan informasi karakter morfologi dua 

jenis Syzygium asal Papua yang dapat digunakan 

sebagai pembeda antar jenis.  

d. Memberikan informasi mengenai kejelasan 

identitas spesies dapat berkontribusi pada upaya 

konservasi keanekaragaman hayati. 

B. Manfaat Praktis 

a. Bagi Penulis  

Memperdalam pengetahuan terutama dalam 

bidang botani, molekuler, dan bioinformatika serta 
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meningkatkan keterampilan karakterisasi spesies 

dan keterampilan laboratorium. 

b. Bagi Masyarakat  

Memberikan informasi terkait penamaan 

tumbuhan agar tidak terjadi ketidaktepatan 

pemanfaatan tumbuhan Syzygium dan berbagi 

pengetahuan terkait status konservasi Syzygium 

untuk mendorong masyarakat dalam upaya 

pelestariannya. 

c. Bagi Universitas dan Program Studi Biologi 

Sebagai upaya kontribusi untuk merealisasikan visi 

misi Universitas Islam Negeri Walisongo sebagai 

universitas islam riset terdepan. Mendukung visi 

misi program studi biologi dalam pengembangan 

pengelolaan sumber daya hayati tropis 

berkelanjutan yang berlandaskan kesatuan ilmu 

pengetahuan untuk kemanusiaan dan peradaban. 

d. Bagi Kebun Raya Bogor  

Sebagai upaya karakterisasi dan konservasi 

tumbuhan secara molekuler dan morfologi untuk 

mendapatkan informasi akurat.



 
 

10 
 

BAB II  

LANDASAN PUSTAKA 

 

A. Tinjauan Pustaka 

1. Profil Kebun Raya Bogor 

Kebun Raya Bogor merupakan salah satu kebun 

raya tertua di wilayah Asia Tenggara dan merupakan 

pusat penelitian botani di Indonesia. Berdiri sejak 

tahun 1816, Kebun Raya Bogor menjadi rumah bagi 

lebih dari 15.000 spesies tanaman dari berbagai 

belahan dunia, yang menjadikannya sebagai salah satu 

pusat keanekaragaman hayati yang paling penting di 

Asia Tenggara (Prasetyo et al., 2017). Kebun Raya 

Bogor memiliki koleksi tanaman tropis dan dibangun 

dengan sistematis sesuai penamaan famili tumbuhan. 

Selain koleksi tanaman yang sudah teridentifikasi, 

Kebun Raya Bogor juga menjadi tempat penemuan 

spesies-spesies baru yang belum diketahui jenisnya. 

Penelitian terus menerus dilakukan untuk 

mengidentifikasi spesies-spesies ini. Misalnya, dalam 

beberapa tahun terakhir, para peneliti telah 

menemukan beberapa spesies baru dari kelompok 

anggrek dan palem yang sebelumnya belum 

terdeskripsi secara ilmiah (Mulyaningsih et al., 2020).  
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Gambar 2.1 Kebun Raya Bogor (Sumber: Dokumentasi 
Penelitian, 2024) 

Kebun Raya Bogor memiliki peran penting dalam 

konservasi tumbuhan. Selain sebagai pusat penelitian, 

Kebun Raya Bogor juga bertindak sebagai bank genetik 

bagi tanaman-tanaman langka dan terancam punah. 

Salah satu upaya konservasi yang dilakukan adalah 

konservasi ex-situ, yaitu mengonservasi spesies di luar 

habitat aslinya dengan cara menanamnya di Kebun 

Raya (Kusmana, 2016).  

Kebun Raya Bogor juga berkolaborasi dengan 

berbagai lembaga internasional dalam upaya 

konservasi global dan penelitian biodiversitas. 

Kerjasama ini melibatkan pertukaran informasi, 

spesimen, serta dukungan teknologi dan sumber daya 

manusia. Hal ini memperkuat posisi Kebun Raya Bogor 

sebagai pusat penelitian dan konservasi tumbuhan di 

kawasan Asia-Pasifik (Hidayat et al., 2018). 
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2. Genus Syzygium 

a. Karakteristik 

Genus Syzygium memiliki memiliki daun yang 

sempit, tangkai daun yang pendek, dan ranting 

yang lentur, serta daun yang berdesakan di ujung 

ranting (Soh et al., 2017). Habitusnya berupa 

pohon, daunnya tersusun berhadapan dan jika 

diremas mengeluarkan bau yang khas jambu/kelat 

(Mudiana, 2016). Daun berbentuk oblong-elliptic 

hingga lanset dengan ukuran yang cukup beragam, 

umumnya berkisar antara 6-30 cm dan lebarnya 

antara 4-15 cm (Mukaromah, 2020; Rahma et al., 

2023). Permukaan adaxial (atas) daun umumnya 

berwarna hijau tua, sementara permukaan abaxial 

(bawah) cenderung lebih pucat dengan warna hijau 

muda. Panjang petiole (tangkai daun) berkisar 

anatara 0,5-1 cm (Ismail et al., 2019). Pertulangan 

daun menyirip dan memiliki intramarginal vein, 

bunganya memiliki banyak benang sari, perhiasan 

bunganya cepat gugur, tipe perbungaannya panicle, 

muncul diketiak daun agak diujung ranting atau 

pada ketiak daun yang telah gugur, bunga dan 

buahnya memiliki tangkai yang pendek bahkan 
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sesile, buah bertipe berry, berbentuk bulat, genta 

ataupun lonjong (Mudiana, 2016).  

b. Habitat 

Syzygium dapat tumbuh di berbagai tipe 

habitat. Umumnya, Syzygium tumbuh di hutan 

hujan, namun dapat tumbuh dengan baik di hampir 

semua vegetasi seperti hutan bambu, rawa gambut, 

padang rumput, dataran rendah, savana, hutan 

pegunungan dan vegetasi semak. Beberapa spesies 

dapat tumbuh di habitat ekstrim seperti batu kapur 

dan ultrabasa (Mudiana, 2016). Contohnya S. 

aqueum dan S. polyanthum yang tumbuh di dataran 

rendah, S. cumini yang tumbuh di pekarangan dan 

lahan kering, S. acuminatissimum yang tumbuh di 

rawa gambut serta S. pychantum yang tumbuh di 

lereng gunung (Rosannah et al., 2015; Mudiana, 

2017; Partomihardjo et al., 2020; Nabu et al., 2024). 

c. Persebaran 

Myrtaceae merupakan famili yang memiliki 

banyak spesies dan banyak variasi genus. Syzygium, 

Psidium, dan Eugenia adalah genus yang paling 

banyak ditanam dalam keluarga Myrtaceae. 

Syzygium adalah salah satu genus terbesar dan 

keragaman tinggi dalam famili Myrtaceae yang 
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terdiri dari sekitar 1.200-1.800 spesies. Tercatat 

lebih dari 300 jenis Syzygium tersebar di Indonesia. 

Tercatat 1.200 jenis Syzygium yang tersebar luas di 

Asia Selatan, Asia Tenggara, Australia, dan New 

Caledonia. Di Afrika, Malagasi dan wilayah barat 

daya Kepulauan Pasifik, Hawaii, dan di Selandia 

Baru juga ditemukan beberapa jenis Syzygium 

(Mudiana, 2016). 

Keanekaragaman genus Syzygium cukup 

banyak di luar pulau Jawa, salah satunya di 

kawasan Papuasia tercatat 195 spesies Syzygium 

(Govaerts et al., 2017). Dalam International Plant 

Names Index, tercatat 1.596 nama jenis Syzygium 

(IPNI, 2024). Di Kebun Raya Bogor terdapat 44 

spesies Syzygium yang tersebar pada beberapa vak 

(Martiansyah, 2020). 

d. Manfaat 

Syzygium merupakan genus yang kaya akan 

manfaat. Beberapa Syzygium menghasilkan buah 

yang dapat dikonsumsi seperti jambu air (S. 

aqueum), jambu semarang (S. samarangense), 

jambu apel atau jambu bol (S. malaccensis), jambu 

mawar (S. jambos) dan duwet (S. cumini). Dalam 

bidang kuliner contohnya yaitu cengkih (S. 
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aromaticum)  dan salam (S. polyanthum) (Ahmad et 

al., 2016; Mudiana, 2016). 

Secara umum genus Syzygium mengandung 

metabolit sekunder berupa flavonoid, alkaloid, 

tanin dan terpenoid yang digunakan di dalam dunia 

pengobatan antara lain untuk anti radang, penahan 

rasa sakit dan anti jamur (Kumajas et al., 2018). 

Minyak esensial S. aromaticum (CEO) secara 

tradisional digunakan dalam pengobatan luka 

bakar dan luka, dan sebagai pereda nyeri dalam 

perawatan gigi serta mengobati infeksi gigi dan 

sakit gigi (Batiha et al., 2020). 

3. Identifikasi Spesies 

a. Identifikasi Berdasarkan Molekuler 

Identifikasi spesies tumbuhan secara 

molekuler telah berkembang pesat dalam beberapa 

dekade terakhir sebagai solusi atas keterbatasan 

metode morfologi yang sering kali rentan terhadap 

variabilitas lingkungan. Teknik molekuler 

memungkinkan para peneliti untuk mengakses 

informasi genetik yang tersembunyi, yang 

memberikan pendekatan lebih akurat dalam 

membedakan spesies. Terdapat beberapa teknik 

molekuler yang digunakan untuk identifikasi 
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spesies tumbuhan diantaranya RFLP (Restriction 

Fragment Length Polymorphism), AFLP (Amplified 

Fragment Length Polymorphism), SSR (Simple 

Sequence Repeats), NGS (Next-Generation 

Sequencing) dan DNA barcoding (Mishra & Singh, 

2020; Brown & Watson, 2021; Zhang & Liu, 2021; 

Roberts & Green, 2022). 

Diantara berbagai teknik molekuler, DNA 

barcoding adalah metode yang paling umum 

digunakan. DNA barcoding merupakan metode 

identifikasi spesies menggunakan potongan DNA 

pendek yang disebut barcode DNA (Mokoagow et 

al., 2015). DNA barcoding menggunakan nukleotida 

berbeda yang terletak di lokus gen tertentu yang 

dapat dengan mudah digandakan dan dibedakan 

dari spesies lain dengan menentukan perbedaan 

antara makhluk hidup (Maloukh et al., 2017). DNA 

bersifat stabil dan dapat ditemukan di semua 

jaringan (Tnah et al., 2019). 

DNA barcoding dikenalkan pertama kali pada 

kalangan ilmuwan oleh Hebert dari Guelph 

University, di Kanada. Awal mula ide dasar 

pemanfaatan DNA barcode adalah untuk analisis 

variabilitas marka molekuler terstandar, dapat 
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memungkinkan untuk membedakan identitas 

taksa hingga tingkat spesies. Metode ini didasarkan 

pada asumsi bahwa variasi genetik di antara 

spesies melebihi variasi di dalam spesies. Analisis 

DNA barcode yang ideal mencerminkan distribusi 

variabilitas intraspesies dan interspesies, 

memberikan peluang yang sangat cepat dan akurat 

sebagai marker untuk identifikasi berbagai variasi 

taksa dan mengungkapkan beberapa kelompok 

hewan yang belum diketahui tingkat taksonominya 

(Rahayu & Nugroho, 2016). 

DNA barcoding banyak digunakan dalam 

bidang biologi seperti ekologi, biomedis, 

epidemiologi, evolusi, konservasi, dan bioindustri. 

DNA barcoding telah lama menjadi alat yang 

dikenal untuk mengidentifikasi makhluk hidup 

secara akurat bahkan ketika kondisi fisik spesies 

tidak sempurna, mengidentifikasi spesies yang 

tidak diketahui (Letsiou et al., 2024), mengetahui 

kualitas air, mengidentifikasi serbuk sari yang 

dikumpulkan dari penyerbuk, melakukan 

monitoring terhadap penjualan hewan dan 

tumbuhan langka serta dilindungi, mengetahui 
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spesies tanaman obat, serta memeriksa produk 

kesehatan herbal (Lo & Shaw, 2018). 

DNA barcode dapat dikatakan ideal apabila 

memiliki sekuens pendek dengan panjang berkisar 

antara 400-800 pb yang telah terstandarisasi 

secara internasional guna mengidentifikasi seluruh 

organisme hidup. Daerah gen yang digunakan 

harus memiliki informasi filogenetik yang cukup 

untuk menempatkan spesies yang tidak diketahui 

dalam kelompok taksonomi yang sesuai. Selain itu, 

wilayah gen harus sangat kuat dan dapat dengan 

mudah digandakan dan sekuensing dengan mudah 

(Hebert et al. dalam Rahayu & Jannah, 2019; 

Letsiou et al., 2024). 

Karakteristik DNA barcode yaitu sekuen DNA 

bersifat ortolog, memiliki variablitas yang cukup 

untuk membedakan antar spesies, dan dapat 

menunjukkan variabilitas rendah dalam individu 

yang termasuk spesies yang sama. Pemilihan jenis 

DNA barcode dalam studi taksonomi harus 

memperhatikan beberapa hal yaitu harus ada 

dalam semua taksa yang dibandingkan, memiliki 

pengetahuan tentang gen atau wilayah genom 

lainnya untuk mengembangkan primer, tingkat 
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evolusi gen harus sesuai dengan tingkat takson 

yang diteliti, mudah dilakukan alignment, dan 

bersifat homolog (Kress et al. dalam Rahayu & 

Jannah, 2019; Virgilio dalam Rahayu & Jannah, 

2019). DNA barcode dapat diperoleh dari inti 

(nDNA), kloroplas (cpDNA) dan mitokondria 

(mtDNA). Masing-masing sekuen DNA barcode 

memiliki karakteristik yang spesifik.  DNA barcode 

inti (nDNA) antara lain ITS, 18S, 26S, adh; 

sedangkan DNA barcode klroplas antara lain rbcL, 

ndhF, atpB, matK, rpl16 (Kress et al. dalam Rahayu 

& Jannah, 2019).  

 

Gambar 2.2 Sumber DNA Barcode (Sumber: Kress 
& Erickson dalam Rahayu & Jannah, 2017) 
Region barcode yang sering digunakan pada 

tumbuhan dan berprospek pada barcoding salah 

satunya adalah gen maturase K dan Internal 

Transcribed Spacer. Gen matK (maturase K) yang 
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terdapat dalam kloroplas, digunakan secara luas 

dalam studi DNA barcoding pada tumbuhan karena 

divergensinya yang cukup tinggi di antara spesies 

(Li et al., 2022). Gen matK memiliki karakteristik 

panjang sekuennya sekitar 1500 pb. Gen matK 

digunakan secara efektif untuk mempelajari dan 

membangun hubungan filogenetik baik secara 

intraspesifik maupun interspesifik diantara 

tumbuhan berbunga, angiosperm, bryophyte, 

lycophyte, gymnosperm, dan monilophyte 

(Amandita et al., 2019; Simpson dalam Rahayu & 

Jannah, 2019). Gen matK memiliki laju substitusi 

yang tinggi, serta variasi kadar asam nukleat yang 

luas untuk digunakan dalam proses identifikasi 

tanaman pada tingkat famili hingga spesies. Proses 

identifikasi spesies menggunakan gen matK 

menunjukkan hasil amplifikasi yang tinggi yaitu 

sebesar 85% dan sekuensing sebesar 69% 

sehingga sangat direkomendasikan untuk 

penggunaan proses amplifikasi beragam jenis 

tanaman (Kress et al. dalam Rahayu & Jannah, 

2019). 

Organisme eukariotik mempunyai dua daerah 

ITS yaitu ITS-1 terletak di antara 18S gen dan 5.8S 
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gen, dan ITS-2 terletak di antara 5.8S dan 28S gen. 

Ketiga gen inti tersebut mempunyai tingkat 

konservasi yang sangat tinggi (Yeng et al. dalam 

Rahayu & Jannah, 2019). ITS pada daerah 18s-28s 

r-DNA nuclear menjadi fokus utama untuk 

digunakan pada rekontruksi filogenetik. Gen ITS 

memiliki variasi antarspesies yang cukup 

signifikan, namun tetap terkonservasi di tingkat 

yang cukup tinggi, sehingga memungkinkan untuk 

membedakan spesies bahkan dalam famili 

tumbuhan berbunga yang kompleks (Chen et al., 

2023).  

Gen ITS sering digunakan dalam menganalisis 

filogenetika molekuler karena ITS memiliki 

karakteristik unggul dengan memiliki panjang 

kurang lebih 700 pb dan memiliki salinan yang 

banyak di genom inti. Selain itu, ITS juga memiliki 

tingkat keberhasilan yang tinggi dalam amplifikasi 

PCR, sekuensing dua arah (forward dan reverse) 

dan tingkat variasi yang tinggi bahkan di antara 

spesies yang berkaitan erat. Gen ITS dinilai sebagai 

DNA barcoding yang menyajikan variabel atau 

karakter lebih tinggi. Sekuen ITS menunjukkan 

diskriminasi spesies yang tinggi sehingga dapat 
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digunakan untuk penelitian spesies baru 

(Letchuman, 2018; Hariri et al., 2021). 

DNA sekuensing merupakan metode analitik 

yang difungsikan untuk membaca informasi 

genetik dari sekuen DNA (Rosenberg, 2017). DNA 

sekuensing pertama kali dikembangkan oleh 

Frederick Sanger beserta timnya. Kemudian 

dikembangkan lagi oleh Maxam dan Gilbert dengan 

melakukan pendegradasian fragmen DNA secara 

kimiawi (Pierce, 2016). Pada akhirnya, model 

sekuensing DNA Sanger yang banyak digunakan 

karena memiliki beberapa kelebihan seperti lebih 

mudah dalam pengaplikasiannya serta teknisnya 

lebih cepat (Graham & Hill dalam Rahayu & Jannah, 

2019). Sekuensing DNA model Sanger didasarkan 

pada proses replikasi. Metode ini menggunakan 

substrat khusus untuk melakukan sintesis DNA. 

DNA biasanya disintesis dari deoxyribonucleotide 

triphosphate (dNTPs), namun pada metode ini, 

DNA disintesis menggunakan 

dideoxyribonucleoside triphosphate (ddNTP) 

(Pierce, 2016). 
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b. Identifikasi Berdasarkan  Morfologi 

Identifikasi berdasarkan karakter morfologi 

mengacu pada karakter fisik tumbuhan untuk 

mengelompokkan dan mengidentifikasi spesies. 

Metode ini mencakup pengamatan terhadap 

karakter generatif dan karakter vegetatif yang 

berbeda pada setiap spesies. Karakter generatif 

berkaitan dengan bagian reproduksi pada 

tumbuhan seperti bunga, buah, dan biji. Karakter 

ini seringkali dianggap lebih spesifik dan stabil 

sehingga menjadi alat utama dalam identifikasi. 

Struktur bunga, bentuk buah, dan pola biji efektif 

digunakan sebagai karakter pembeda antara 

spesies yang karakter vegetatifnya serupa 

(Martinez et al., 2023). 

 Namun, dalam proses identifikasi spesies tidak 

bisa hanya mengandalkan karakter generatif saja. 

Hal ini dikarenakan karakter generatif memiliki 

keterbatasan praktis, terutama ketika tumbuhan 

belum memasuki fase reproduktif. Dalam kondisi 

ini, karakter vegetatif seperti bentuk daun, batang, 

dan akar lebih sering digunakan karena lebih 

mudah diamati sepanjang tahun. Meskipun 

demikian, karakter vegetatif cenderung 
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dipengaruhi oleh faktor lingkungan, seperti cahaya, 

kelembapan, dan kondisi tanah, yang dapat 

menyebabkan variasi morfologi pada tumbuhan 

yang sama. Variabilitas vegetatif ini dapat 

menyebabkan kesulitan dalam proses identifikasi 

jika tidak dikombinasikan dengan karakteristik lain 

yang lebih stabil (Johnson & Thomas, 2022).  

Dalam praktiknya, identifikasi spesies 

tumbuhan melalui morfologi juga sering kali 

dikaitkan dengan penggunaan spesimen 

herbarium kering. Herbarium merupakan teknik 

penyimpanan spesimen tumbuhan kering untuk 

tujuan dokumentasi dan penelitian taksonomi. 

Spesimen herbarium kering memungkinkan 

spesimen untuk disimpan dalam jangka waktu 

yang lama, sehingga memberikan kesempatan bagi 

peneliti untuk melakukan perbandingan 

antarspesimen di masa depan. Spesimen 

herbarium kering memainkan peran penting dalam 

melestarikan keanekaragaman tumbuhan serta 

mendukung penelitian taksonomi jangka panjang 

(Brown & Williams, 2020).  

Namun, penggunaan herbarium kering dalam 

identifikasi juga memiliki kelemahan. Seiring 
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berjalannya waktu, spesimen yang dikeringkan 

dapat mengalami degradasi, terutama pada bagian-

bagian yang lebih rapuh seperti bunga atau daun 

halus, yang dapat menyebabkan hilangnya detail 

morfologi penting. Spesimen yang dikeringkan 

dapat kehilangan karakteristik visualnya yang 

krusial setelah beberapa tahun penyimpanan, 

sehingga membatasi keefektifannya sebagai alat 

identifikasi yang andal (Kim & Park, 2021). 

4. Identifikasi Tumbuhan dalam Al-Qur’an 

Al-Qur’an, sebagai kitab suci umat Islam, tidak 

hanya membahas akidah, ibadah, akhlak, hukum, dan 

sejarah, tetapi juga mencakup prinsip-prinsip ilmu 

pengetahuan dan teknologi. Tumbuhan sering disebut 

dalam Al-Qur’an, baik dari segi penciptaan, manfaat, 

maupun keistimewaannya. Salah satu ayat yang relevan 

dengan identifikasi tumbuhan adalah Q.S. Al-An’am [6] 

99 yang berbunyi: 

نَا مَاۤء َ  السَّمَاۤءَِ مِنََ انَ زَلََ الَّذِي َ  وَهُوََ رَج  ءَ  كُل َِ نبََاتََ بِهَ  فَاخَ  شَي   

نَا رَج  ا مِن هَُ فَاخَ  رِجَُ خَضِر  ترََاكِب اَ  حَبًّا مِن هَُ نُّخ  لَِ وَمِنََ مُّ عِهَا مِنَ  النَّخ  قنِ وَانَ  طَل   

جَنّٰتَ  داَنيَِة َ نَ  وَّ نَابَ  مِ  نََ اعَ  ي توُ  الزَّ انََ وَّ مَّ ا وَالرُّ تبَِه  غَي رََ مُش  ا مُتشََابِه َ  وَّ انُ ظُرُو    

اِنََّ وَينَ عِهَ  اثَ مَرََ اِذَ ا ثمََرِه  َ الِٰى يٰتَ  ذٰلِكُمَ  فيَِ  ۗ  مَ  لََٰ نََ لِ قَو  مِنُو  يُّؤ   

“Dialah yang menurunkan air dari langit lalu 

dengannya Kami menumbuhkan segala macam 

tumbuhan. Maka, darinya Kami mengeluarkan tanaman 
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yang menghijau. Darinya Kami mengeluarkan butir 

yang bertumpuk (banyak). Dari mayang kurma 

(mengurai) tangkai-tangkai yang menjuntai. (Kami 

menumbuhkan) kebun-kebun anggur. (Kami 

menumbuhkan pula) zaitun dan delima yang serupa dan 

yang tidak serupa. Perhatikanlah buahnya pada waktu 

berbuah dan menjadi masak. Sesungguhnya pada yang 

demikian itu benar-benar terdapat tanda-tanda 

(kekuasaan Allah) bagi kaum yang beriman.” (Qur’an 

Kemenag RI). 

Tafsir Thanthawi Jawhari menjelaskan bahwa 

Allah SWT menurunkan hujan dari langit, yang 

kemudian memicu pertumbuhan berbagai jenis 

tanaman. Dari tanaman ini, dihasilkan klorofil yang 

menjadi awal dari pertumbuhan tangkai pohon yang 

menghasilkan bulir, seperti padi, gandum, serta buah-

buahan seperti kurma, anggur, zaitun, dan delima. Allah 

mengajak manusia untuk memperhatikan 

keanekaragaman bentuk, warna, rasa, serta siklus 

musim dan morfologi tanaman. Al-Baidhawi 

menambahkan bahwa perbedaan dan kesamaan di 

antara tanaman tersebut adalah tanda kekuasaan 

Allah, agar manusia dapat merenunginya (Husni, 

2017).  
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B. Kajian Penelitian yang Relevan 

        Tabel 2.1 Kajian Penelitian yang Relevan 

No. Judul/Penulis/Jurnal/
Tahun 

Metode Hasil Gap Penelitian 

1. Notes on Syzygium 
(Myrtaceae) in Papua 
New Guinea/Barry J 
Conn and Kipiro DQ 
Damas/Telopea/2015 
(Barry & Conn, 2015) 

Metode yang digunakan 
dalam penelitian ini 
melibatkan pengumpulan 
dan studi spesimen dari 
genus Syzygium di Papua 
New Guinea. Penelitian 
ini dilakukan selama 
sebelas tahun dan 
mencakup pengumpulan 
spesimen yang 
morfologisnya berbeda 
dari taksa yang telah 
dijelaskan sebelumnya. 
Selain itu, evaluasi 
koleksi tambahan 
diperlukan untuk 
memahami variasi 
morfologis dalam setiap 
spesies baru yang 
dijelaskan. 

Studi ini menemukan empat 
spesies baru dari genus 
Syzygium di Papua New 
Guinea: S. lababiense, S. 
kuiense, S. cravenii, dan S. 
pterotum. S. lababiense, yang 
ditemukan di Provinsi Morobe, 
adalah pohon kecil hingga 30 
meter tinggi dengan 
infloresensi terminal, sumbu 
halus, dan buah ungu. S. 
kuiense, yang juga ditemukan 
di Provinsi Moro. S. cravenii 
ditemukan di Provinsi West 
Sepik, dengan kulit kayu kasar 
yang mengelupas. Selain itu, 
penelitian ini mengkaji 
kembali S. platycarpum, yang 
belum dikumpulkan sejak 
tahun 1919. 

Kurangnya koleksi 
spesimen 
menyebabkan 
identifikasi banyak 
spesies Syzygium di 
Papua New Guinea 
menjadi sulit dan 
menghambat 
pemahaman tentang 
keragaman dan 
distribusinya. Spesies 
baru seperti S. 
lababiense, S. kuiense, 
S. cravenii, dan S. 
pterotum masih belum 
diketahui status 
konservasinya. Selain 
itu, informasi tentang 
spesies yang sudah 
dikenal, seperti S. 
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        Tabel 2.1 Kajian Penelitian yang Relevan 

No. Judul/Penulis/Jurnal/
Tahun 

Metode Hasil Gap Penelitian 

platycarpum, sangat 
terbatas karena 
spesies ini belum 
ditemukan sejak 
tahun 1919 di Papua 
New Guinea dan tahun 
1926 di Papua 
Indonesia. Selain itu, 
variasi dalam spesies 
baru mungkin 
menantang karena 
keterbatasan dalam 
identifikasi 
morfologis. Akibatnya, 
pengumpulan data 
lebih lanjut sangat 
penting untuk 
meningkatkan 
pemahaman 
taksonomi. 



29 
 

 

        Tabel 2.1 Kajian Penelitian yang Relevan 

No. Judul/Penulis/Jurnal/
Tahun 

Metode Hasil Gap Penelitian 

2. Estimating the 
Effectiveness of Species 
Identification by 
Sequencing of Two 
Chloroplast DNA Loci 
(matK and rbcL) in 
Selected Groups of 
Polish Flora/M. Combik, 
Z. Mirek/DNA 
Barcodes/2015 
(Combik & Mirek, 2015) 

Metode yang digunakan 
dalam penelitian ini 
adalah metode PCR 
langsung dengan 
menggunakan kit Phire 
Plant Direct PCR untuk 
mendapatkan template 
DNA dari sampel kering. 
Selain itu, analisis sekuen 
dilakukan dengan 
menggunakan perangkat 
lunak BioEdit dan MEGA 
untuk membangun pohon 
filogenetik.  

rbcL memiliki tingkat 
keberhasilan amplifikasi 
100%, sementara matK 
memiliki tingkat keberhasilan 
64%, menghasilkan 87 
fragmen yang cocok untuk 
pengurutan. Pendekatan 
barcoding berhasil 
mengidentifikasi 64% dari 
spesies, terutama dalam 
kelompok Vaccinium, 
Dryopteris, dan Symphytum. 
Substitusi nukleotida unik di 
lokus matK memungkinkan 
diferensiasi spesies yang jelas, 
sementara rbcL memberikan 
kemampuan identifikasi 
tambahan. 

Penelitian ini pada 
berfokus pada dua 
lokus kloroplas (matK 
dan rbcL), 
penambahan lokus 
genetik tambahan 
seperti ITS dapat 
meningkatkan 
keakuratan 
identifikasi spesies 
dan meningkatkan 
hasil filogenetik.  
 

3. Analisis Sekuens dan 
Filogenetik Beberapa 
Tumbuhan Syzygium di 

Ekstraksi DNA Axyprep 
Multisource Genomic DNA 
miniprep kit (Axygen), 

Analisis variasi sekuen 
menunjukkan adanya 
perbedaan satu nukleotida 

Penelitian ini hanya 
menggunakan gen 
matK. Hasil filogenetik 
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        Tabel 2.1 Kajian Penelitian yang Relevan 

No. Judul/Penulis/Jurnal/
Tahun 

Metode Hasil Gap Penelitian 

Sulawesi Utara 
Berdasarkan Gen matK/ 
Presticilla D. Irawan, 
Trina E. Tallei, dan 
Beivy J. Kolondam/ 
Jurnal Ilmiah 
Sains/2016 
(Irawan et al., 2016) 

Amplifikasi gen matK 
dengan metode PCR dan 
sekuensing. Data sekuens 
dirakit dan diedit dengan 
Genious v 5.6, dilakukan 
BLAST, dan penjajaran 
sekuen dengan Multalin 
v.5.4.1 

antara tumbuhan pakoba dan 
jamblang, serta perbedaan 5-6 
nukleotida antara bombongan 
dengan jamblang dan pakoba. 
Selain itu, variasi juga 
ditunjukan antara sekuens 
sampel tumbuhan Syzygium 
dengan sekuens kerabat yang 
diperoleh dari basis data 
GenBank yaitu adanya 
perbedaan 2-3 nukleotida 
dengan spesies kerabat 
terdekat dan perbedaan 5-6 
nukleotida dengan spesies 
kerabat terjauh. Hasil 
perhitungan jarak genetik 
menggunakan Kimura-2- 
parameter menunjukkan nilai 
jarak interspesies kecil, yaitu 
0.000-0.011. 

dapat tidak selalu 
akurat jika hanya 
menggunakan satu 
penanda molekuler, 
gen matK. Akibatnya, 
penanda genetik 
tambahan diperlukan, 
seperti gen ITS. Selain 
itu, penelitian ini tidak 
memanfaatkan 
analisis morfologi, 
yang dapat 
memberikan hasil 
yang lebih mendalam 
jika digunakan 
bersama dengan data 
molekuler. 
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        Tabel 2.1 Kajian Penelitian yang Relevan 

No. Judul/Penulis/Jurnal/
Tahun 

Metode Hasil Gap Penelitian 

4. Preparing for the 
Invasion: Efficacy of 
DNA Barcoding to 
Discern the Host Range 
of Myrtle Rust (Puccinia 
psidii) among species of 
Myrtaceae/M. H. Buys, 
H. J. Flint, E. M. Miller, H. 
Yao, A. R. Caird and R. J. 
Ganley/Forestry/2016 
(Buys et al., 2016) 

Pengumpulan sampel 
takson, ekstraksi DNA, 
dan analisis sekuens. 
Pengumpulan sampel 
dilakukan dengan 
berkonsultasi pada 
beberapa database 
herbarium dan 
mempertimbangkan 
spesies yang rentan 
terhadap penyakit. 
Ekstraksi DNA dilakukan 
menggunakan 
NucleoSpin Plant II DNA 
extraction Kit dengan 
modifikasi tertentu. 
Analisis sekuens 
dilakukan dengan 
menggunakan dua 
protokol PCR yang 
berbeda untuk loci matK 

Studi ini menunjukkan bahwa 
teknik DNA barcoding sangat 
efektif dalam mengidentifikasi 
spesies Myrtaceae di Selandia 
Baru, dengan penekanan pada 
tiga lokus genetik: ITS, ETS, 
dan matK. Lokus ITS memiliki 
tingkat keberhasilan 
identifikasi tertinggi sebesar 
90,4%, menjadikannya lebih 
andal untuk mengidentifikasi 
spesies dibandingkan dengan 
ETS dan matK. Sementara itu, 
ITS dan ETS memiliki jarak 
interspesifik yang sebanding, 
yang menunjukkan bahwa 
mereka memiliki variasi 
intraspesifik yang lebih Selain 
itu, penelitian ini 
menghasilkan perpustakaan 
referensi barcode DNA untuk 

Meskipun lokus ITS 
sangat baik untuk 
mengidentifikasi 
spesies, ada tumpang 
tindih antara variasi 
genetik intra- dan 
interspesifik yang 
dapat mempengaruhi 
akurasi barcoding, 
yang menunjukkan 
bahwa penelitian 
lebih lanjut 
diperlukan untuk 
memahami dinamika 
genetik pada spesies 
tersebut. 
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        Tabel 2.1 Kajian Penelitian yang Relevan 

No. Judul/Penulis/Jurnal/
Tahun 

Metode Hasil Gap Penelitian 

dan ITS, serta ETS untuk 
subset taksa tertentu. 

membantu identifikasi cepat 
dan perlindungan spesies asli 
dan tanaman ekonomi yang 
penting. Meskipun ITS dan ETS 
lebih efektif, kombinasi ITS 
dan matK dapat membuat 
identifikasi lebih akurat. Hasil 
ini sangat membantu 
biosekuriti dan penelitian 
botani, terutama dalam 
menangani penyakit seperti 
myrtle rust (Puccinia psidii). 

5.  Syzygium jiewhoei 
(Myrtaceae), a New 
Endemic Tree from 
Western New Guinea, 
Indonesia/ G.G. 
Hambali, S. Sunarti, Y.W. 
Low/ Gardens Bulletin 
Singapore/2017 
(Hambali et al., 2017) 

Metode yang digunakan 
mencakup tinjauan  
semua spesies Syzygium 
Papua Nugini 
berdasarkan spesimen 
herbarium yang 
diawetkan di berbagai 
herbarium (BO, K, dan 
SING). Metode taksonomi 

Hasil penelitian ini 
mendeskripsikan spesies baru, 
S. jiewhoei, dari Papua Nugini 
Barat, Indonesia. Spesies ini 
berkerabat dekat dengan 
Syzygium recurvovenosum 
tetapi menunjukkan 
karakteristik morfologi 
vegetatif dan reproduksi yang 

Meskipun telah 
dilakukan berbagai 
upaya oleh berbagai 
lembaga botani, 
banyak spesies dalam 
genus Syzygium masih 
belum dipelajari dan 
didokumentasikan 
secara memadai, 
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        Tabel 2.1 Kajian Penelitian yang Relevan 

No. Judul/Penulis/Jurnal/
Tahun 

Metode Hasil Gap Penelitian 

herbarium konvensional 
diterapkan, dan semua 
pengukuran diambil dari 
spesimen herbarium 
kering. Selain itu, 
dokumentasi foto juga 
disediakan dari spesimen 
hidup yang tumbuh 
dalam koleksi kebun Mr 
Tan Jiew Hoe’s di 
Singapura 

berbeda. Penelitian ini 
memberikan tinjauan 
komprehensif terhadap semua 
spesies Syzygium Papua Nugini 
berdasarkan spesimen 
herbarium, yang berkontribusi 
terhadap pemahaman 
keanekaragaman dalam genus 
ini di wilayah tersebut. 

sehingga 
menimbulkan 
tantangan dalam 
identifikasi karena 
karakter diagnostik 
morfologi yang tidak 
memadai. Hal ini 
mengakibatkan 
akumulasi yang 
signifikan dari materi 
yang tidak 
teridentifikasi di 
herbarium, yang 
mengindikasikan 
perlunya eksplorasi 
lebih lanjut dan 
pekerjaan taksonomi 
di flora Papua Nugini. 

6. Two New Species 
of Syzygium (Myrtaceae
) from North and West 

Pengamatan terhadap 
spesimen yang disimpan 
di herbarium Herbarium 

Penelitian ini berhasil 
mendeskripsikan dua spesies 
baru dari genus Syzygium   

Penelitian ini berfokus 
pada deskripsi 
morfologi tanpa 
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        Tabel 2.1 Kajian Penelitian yang Relevan 

No. Judul/Penulis/Jurnal/
Tahun 

Metode Hasil Gap Penelitian 

Sumatra/Pudji Widodo, 
Eve Lucas/Kew 
Bulletin/2018 
(Widodo & Lucas, 2018) 

Bogoriense, Indonesia, 
Royal Botanic Gardens, 
Kew, Inggris dan 
Herbarium di Leiden 
University, Belanda 
termasuk spesimen dari 
Sumatra dan daerah 
sekitarnya. Penelitian ini 
juga mencakup revisi 
taksonomi berdasarkan 
pendekatan geografis 
untuk spesies yang 
terjadi di area 
biogeografis yang 
berbeda, seperti Sumatra 

1. Syzygium 
namosialangense 

Dikenal dari Bukit Lawang, 
Sumatra Utara, dan 
diklasifikasikan sebagai rentan 
(Vulnerable) karena 
distribusinya yang terbatas 
dan ancaman dari kegiatan 
pertanian dan penebangan. 
2. Syzygium padangense 
Ditemukan di selatan Padang, 
Sumatra Barat, juga 
diklasifikasikan sebagai 
Rentan (Vulnerable) dengan 
tantangan konservasi yang 
serupa. 
Kedua spesies ini menambah 
keanekaragaman hayati 
Sumatra yang saat ini 
terancam oleh aktivitas 
manusia.  

dukungan data 
molekuler dapat 
membuat 
pengidentifikasian 
spesies kurang akurat. 
Ini juga dapat 
mengurangi 
hubungan filogenetik 
dengan spesies lain 
dalam genus.  
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No. Judul/Penulis/Jurnal/
Tahun 

Metode Hasil Gap Penelitian 

7. Syzygium tinombalum 
(Myrtaceae), a New 
Species from Central 
Sulawesi Indonesia/ 
Siti Sunarti. 
REINWARDTIA /2020 
(Sunarti, 2020) 

Salah satu koleksi yang 
belum dinamai dan 
disebutkan sebelumnya, 
dimana memiliki bunga 
yang mirip dengan 
hypanthium dari genus 
Syzygium, dikoleksi dari 
Kebun Raya Bogor. Data 
morfologi dan data 
lapangan (seperti bunga 
dan warna buah, serta 
ukuran) dicatat dan 
diidentifikasi.  

Syzygium tinombalum Sunarti 
spec. nov. adalah jenis baru 
dari Sulawesi Tengah. 
Syzygium balgooyi dan S. 
schumannianum dianggap 
paling dekat hubungannya 
dengan Syzygium tinombalum.  

Pada penelitian ini, 
deskripsi spesies baru 
ini terutama 
didasarkan pada 
karakter morfologi 
tanpa dukungan 
analisis molekuler, 
yang penting untuk 
memperkuat 
keakuratan 
identifikasi spesies 
baru dan memetakan 
hubungan 
filogenetiknya dengan 
spesies lain dalam 
genus Syzygium.  

8. DNA Barcode of matK 
Combined with ITS 
Effectively 
Distinguishes the 
Medical Plant Stephania 

Analisis morfologi 
meliputi karakteristik 
fisik tanaman seperti 
bentuk daun, warna daun, 
dan struktur batang 

Hasil dari penelitian ini 
menunjukkan bahwa 
kombinasi analisis morfologi 
dan metode DNA barcoding 
berhasil mengidentifikasi 

Meskipun ada 
beberapa penelitian 
tentang genus 
Stephania, masih 
terdapat kekurangan 
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No. Judul/Penulis/Jurnal/
Tahun 

Metode Hasil Gap Penelitian 

brachyandra Diels 
Collected in Laocai, 
Vietnam/Nhan Thi 
Thanh Pham, Dung 
Phuong Le, Khanh Thi 
Ngoc Pham, Xaykham 
Thipphavong, dan Mau 
Hoang Chu/Journal of 
Applied Biology & 
Biotechnology (Pham et 
al., 2021). 

dianalisis untuk 
membedakan spesies. 
Metode DNA barcoding 
dengan dua gen, yaitu 
matK dan ITS, untuk 
analisis genetik. Proses 
ini melibatkan 
amplifikasi DNA 
menggunakan PCR, 
diikuti dengan analisis 
sekuens untuk 
memastikan identifikasi 
spesies yang akurat. 

Stephania brachyandra dengan 
tingkat kesamaan yang tinggi. 
Gen matK menunjukkan 
kesamaan 99,37%, sedangkan 
wilayah ITS menunjukkan 
kesamaan 98,97% dengan 
spesies tersebut. Analisis 
morfologi juga mengonfirmasi 
karakteristik fisik yang khas 
dari S. brachyandra, termasuk 
bentuk dan warna daun, serta 
struktur batang dan akar 
tuberous. 

data genetik yang 
memadai untuk 
spesies-spesies 
tertentu, termasuk 
Stephania 
brachyandra. 
Penelitian ini terfokus 
pada satu spesies, 
yaitu Stephania 
brachyandra 

9. Filling Gaps of 
Reference DNA 
Barcodes in Syzygium 
from Rainforest 
Fragments in Sumatra/ 
Ridha Wati, Fabian 
Brambach, Iskandar Z. 
Siregar, Fitri Yola 

Metode yang digunakan 
dalam penelitian ini 
meliputi pengumpulan 
sampel di 32 plot 
inventaris pohon, 
masing-masing seluas 
0,25 ha, di Bukit Duabelas 
National Park dan 

Penggunaan tiga penanda 
DNA, matK, rbcL, dan ITS, 
sangat efektif dalam 
mengidentifikasi spesies 
Myrtaceae yang ditemukan di 
Sumatra. Marker ITS memiliki 
tingkat polimorfisme dan daya 
diskriminasi tertinggi, mampu 

Kesenjangan 
barcoding tidak selalu 
efektif untuk 
diferensiasi spesies 
meskipun terdapat 
perbedaan besar 
dalam jarak genetik 
intra- dan 
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Amandita, R. W. / Tree 
Genetics & Genomes/ 
2022 
(Wati et al., 2022) 

Harapan Rainforest di 
provinsi Jambi, Sumatra, 
Indonesia. Dalam setiap 
plot, individu pohon 
dengan diameter di atas 
10 cm diidentifikasi 
sebagai morfospecies, 
dan spesimen 
dikumpulkan untuk 
identifikasi morfologi di 
herbarium. Analisis 
bioinformatika dilakukan 
untuk mendukung 
identifikasi spesies 
menggunakan data dari 
marker genetik matK, 
rbcL, dan ITS. 

membedakan 78% spesies, 
sementara rbcL memiliki daya 
diskriminasi terendah (63%). 
Kombinasi ketiga marker 
memiliki tingkat keberhasilan 
identifikasi lebih dari 95%. ITS 
juga menunjukkan variabilitas 
tertinggi di antara sampel, 
sedangkan rbcL dan matK 
lebih efektif untuk atribusi 
pada tingkat genus. Selain itu, 
hasil penelitian menunjukkan 
bahwa kesesuaian antara 
identifikasi morfologi dan 
molekuler pada tingkat genus 
lebih tinggi daripada pada 
tingkat spesies. Selain itu, 
perbedaan spesies didukung 
oleh jarak barcoding yang 
signifikan dalam jarak genetik 
intra- dan interspesifik. 

interspesifik. Ini 
terutama benar 
karena database 
seperti GenBank tidak 
memiliki urutan 
referensi. Kedua, 
hanya sepertiga 
sampel yang berhasil 
diidentifikasi dengan 
benar pada tingkat 
spesies karena 
keterbatasan 
database referensi. 
Selain itu, marker DNA 
seperti ITS memiliki 
polimorfisme 
tertinggi, tetapi 
marker lain seperti 
rbcL memiliki daya 
diskriminasi yang 
lebih rendah, yang 
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        Tabel 2.1 Kajian Penelitian yang Relevan 

No. Judul/Penulis/Jurnal/
Tahun 

Metode Hasil Gap Penelitian 

Karena keterbatasan referensi 
di database seperti GenBank, 
penelitian ini menemukan 
bahwa hanya sepertiga sampel 
yang diidentifikasi secara 
akurat pada tingkat spesies. 

membatasi 
efektivitasnya. 
Terakhir, kesesuaian 
antara identifikasi 
morfologi dan 
molekuler lebih baik 
pada tingkat genus 
daripada spesies, yang 
menunjukkan 
kesulitan dalam 
mengidentifikasi 
spesies yang lebih 
rinci.  
 

10. Morphological 
Character of Clove 
“Raja” (Syzygium 
aromaticum L.), 
Endemic to Maluku, 
Indonesia/Anna 
Yuliana Wattimena, Asri 

Penelitian dilakukan di 
lokasi sebaran cengkeh 
“Raja” di Desa Mamala, 
Provinsi Maluku. 
Deskriptor yang 
digunakan mengacu pada 
Tropical Fruit 

Hasil Hierarchical Cluster 
Analysis (HCA) terhadap 30 
sampel tanaman berdasarkan 
54 karakter morfologi 
diperoleh dua kelompok 
aksesi dengan koefisien 
ketidakmiripan sebesar 41%.  

Penelitian ini hanya 
menggunakan metode 
morfologi dan tidak 
memasukkan analisis 
molekuler, meskipun 
analisis molekuler 
dapat memperkuat 
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        Tabel 2.1 Kajian Penelitian yang Relevan 

No. Judul/Penulis/Jurnal/
Tahun 

Metode Hasil Gap Penelitian 

Subkhan Mahulette, 
Marlita Herlin 
Makaruku, Muhammad 
Fajri Aditthia Lating/ 
Journal of Tropical Crop 
Science/2023 
(Wattimena et al., 2023) 

Descriptors, dengan 
beberapa modifikasi. 
Cengkeh “Raja” yang 
dikarakterisasi 
merupakan milik petani 
dan terdiri dari 30 aksesi 
cengkeh yang telah 
berumur lebih dari dua 
puluh tahun. Variabel 
karakterisasi meliputi 
karakter pohon, batang, 
cabang, daun, bunga, 
buah, dan biji. 

Hasil Principle Component 
Analysis (PCA) mendapatkan 
keragaman total sebesar 
70,5% dimana kelompok 
pertama terdiri dari aksesi 
cengkeh “Raja” kelompok I 
yang memiliki karakter yang 
teridentifikasi berupa luas 
daun, panjang daun, lebar 
daun, dan bentuk ujung daun; 
sedangkan kelompok kedua 
aksesi cengkeh “Raja” 
kelompok II berupa karakter 
lingkar batang, panjang 
tangkai daun, panjang bunga, 
panjang buah, lebar buah, dan 
berat buah.  Karakteristik 
aksesi cengkeh “Raja” 
kelompok II memiliki karakter 
morfologi yang khas berupa 
bentuk tajuk, permukaan atas 

hasil identifikasi dan 
menemukan variasi 
genetik dalam spesies. 
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daun, permukaan bawah daun, 
ketebalan daun, tekstur daun, 
warna daun tua, warna pucuk, 
warna ujung daun, aroma 
daun, rasa daun, kepedasan 
daun, panjang tangkai bunga, 
dan warna biji. 
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 Kebaruan penelitian ini terletak pada sampel yaitu dua 

jenis Syzygium koleksi Kebun Raya Bogor yang berasal dari 

Papua dengan nomor koleksi V.B.153 dan V.C.122. Sampel 

yang digunakan belum pernah sekalipun diidentifikasi 

hingga tingkat jenis sehingga perlu diidentifikasi agar data 

tumbuhan jelas dan data yang diperoleh dapat digunakan 

sebagai dasar untuk penelitian selanjutnya. Kebaruan 

lainnya terletak pada metode yang digunakan, yaitu 

penggabungan proses identifikasi secara molekuler 

menggunakan dua region yaitu ITS dan matK serta 

pendekatan morfologi yang melibatkan pengamatan pada 

sampel segar dan spesimen herbarium teridentifikasi 

untuk memperkuat identifikasi spesies secara akurat 

sehingga didapatkan kelengkapan data tumbuhan dan 

diharapkan identifikasi sampel berhasil dilakukan hingga 

tingkat jenis.  

 

C. Kerangka Berpikir 

Identifikasi spesies dapat menyajikan data penting 

yang mendukung konservasi keanekaragaman hayati. 

Identifikasi spesies dapat dilakukan menggunakan 

pendekatan molekuler ataupun morfologi. Pengetahuan 

yang komprehensif tentang identifikasi spesies tanaman 

berdasarkan karakter molekuler dan morfologi diperlukan 
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untuk tujuan ini. Identifikasi dua jenis Syzygium asal Papua 

koleksi Kebun Raya Bogor dilakukan melalui pendekatan 

molekuler DNA barcoding gen matK dan ITS. Karakterisasi 

morfologi dilakukan pada dua jenis Syzygium asal Papua 

dan 30 spesimen herbarium kering Syzygium asal Papua 

koleksi Herbarium Bogoriense sebagai pembanding 

karakter morfologi.  

 

 

 

 

 

 

Dua Jenis Syzygium Asal Papua 

Pengamatan 30 
Spesimen Herbarium 

Kering BO 

DNA Barcoding 2 spesimen 
koleksi menggunakan 
Gen matK dan ITS 

Identifikasi Spesies 

Analisis Filogenetik (MEGA11) 

Analisis Fenetik (PAST) 

Pengamatan 2 
Spesimen Segar 
Koleksi KRB 

Pendekatan Morfologi 

Data Morfologi Data Sekuen 

Analisis Homologi (BLAST NCBI) 

Fenogram 

Belum Teridentifikasi Jenisnya 

PCA 

Kladogram 

Pendekatan Molekuler 

Gambar 2.3 Bagan Alir Penelitian 
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BAB III  

METODE PENELITIAN 

 

A. Jenis dan Pendekatan Penelitian  

Jenis penelitian ini adalah penelitian kualitatif 

menggunakan pendekatan molekuler menggunakan DNA 

barcoding pada region matK dan ITS serta pendekatan 

morfologi dengan pengamatan karakter morfologi pada 

spesimen segar dan herbarium kering untuk identifikasi 

jenis spesies koleksi yang diamati. 

 

B. Tempat dan Waktu Penelitian 

Pengambilan sampel dilakukan di Kebun Raya Bogor 

pada vak V.B.153 dan V.C.122. Proses identifikasi secara 

molekuler dan morfologi dilakukan di Pusat Riset Botani 

Terapan, Laboratorium Terpadu Kebun Raya Bogor, Badan 

Riset dan Inovasi Nasional, Bogor, Jawa Barat pada bulan 

Januari 2024 – Oktober 2024. Pengambilan data spesimen 

herbarium kering Syzygium asal Papua teridentifikasi 

dilakukan di Herbarium Bogoriense. Analisis data 

dilakukan pada bulan Agustus 2024 - Desember 2024 di 

Laboratorium Biologi, Fakultas Sains dan Teknologi, UIN 

Walisongo Semarang.  
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Gambar 3.1 Lokasi Penelitian. a. Peta Kebun Raya Bogor, b. 
Peta Indonesia, c. Peta Jawa Barat 

(Sumber: Peta Rupa Bumi Indonesia, 2023) 
 

C. Sumber Data 

Sumber data dalam penelitian menjadi bagian penting 

dalam proses penelitian. Sumber data yang digunakan 

dalam penelitian ini adalah data primer dan sekunder. Data 

primer diperoleh secara langsung melalui hasil sekuensing 

DNA dua jenis Syzygium koleksi hidup, pengamatan 

morfologi koleksi hidup dua jenis Syzygium di KRB, dan 

spesimen herbarium kering Syzygium teridentifikasi yang 

berasal dari Papua koleksi Herbarium Bogoriense. Data 

a. 

b. 

c. 
A&B 
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sekunder yaitu mengenai identifikasi tumbuhan melalui 

pendekatan molekuler dan morfologi yang diperoleh dari 

sumber pustaka seperti artikel ilmiah, buku identifikasi, 

dan website ilmiah. 

 

D. Metode dan Instrumen Pengumpulan Data 

1. Alat dan Bahan 

a. Karakterisasi Molekuler: DNA Barcoding 

Alat yang digunakan diantaranya yaitu tube 

ukuran 2 ml dan 1,5 ml, rak tube, tip (warna biru, 

kuning, dan putih), mikropipet eppendorf [hitam 

(0,1-2,5 µl), abu-abu (0,5-10 µl), kuning (2-20 µl), 

kuning (10-100 µl), biru (100-1000 µl)], spatula, 

gunting, mortar dan pestle, vortex (VWR-Digital 

Vortex Mixer), heatblock (VWR-Digital Heatblock), 

HulaMixer (Invitrogen), centrifuge (Gyrozen Mini), 

PCR-Thermal Cycler (Max), spindown (EMS-

myfuge), neraca analitik (Precisa-XT 220A), gelas 

ukur 100 ml (Pyrex), erlenmeyer 125 ml (Pyrex), 

microwave (SHARP), elektroforesis-Mupid Exu 

(Advance), gel tray (cetakan elektroforesis), UV 

tray, gel doc (BIO-RAD EZ Imager), parafilm, kulkas 

dan freezer (LG). 
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Bahan yang digunakan diantaranya yaitu, daun 

Syzygium asal Papua koleksi hidup di Kebun Raya 

Bogor vak V.B.137 dan V.C.122, pasir silika, Buffer 

KIT-Geneaid (GP1 Buffer, RNAse A, GP2 Buffer, GP3 

Buffer, W1 Buffer, Wash Buffer, Elution Buffer), 

primer ITS (forward dan reverse), primer matK 

(forward dan reverse), PCR Mix (MyTaq HS Red 

Mix), Water Double-Distilled Water (ddH2O), 

agarose, buffer Tris-acetate EDTA (TAE) 1×, Gel Red 

TM Nucleid Acid (pewarna gel), elektroforesis 

buffer TAE, dan DNA ladder 1 kb. 

b. Karakterisasi Morfologi 

Alat yang digunakan diantaranya yaitu kamera, 

buku The Kew Plant Glossary: an Illustrated 

Dictionary of Plant (Beentje, 2010), RHS colour 

chart 6th edition (RHS, 2019), penggaris 30 cm, dan 

digital caliper  150 mm. 

Bahan yang digunakan diantaranya yaitu dua 

individu koleksi hidup Syzygium asal Papua koleksi 

Kebun Raya Bogor vak V.B.137 dan V.C.122, serta 30 

jenis spesimen herbarium kering Syzygium 

teridentifikasi yang berasal dari Papua koleksi 

Herbarium Bogoriense. 
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2. Instrumen Pengumpulan Data 

Bagian daun, ranting, dan batang dikarakterisasi 

morfologinya secara kuantitatif dan kualitatif pada dua 

jenis Syzygium asal Papua koleksi Kebun Raya Bogor 

(Harris & Harris 2001; Simpson, 2019). Pengamatan 

dilakukan secara langsung, dimulai dengan mengukur 

diameter ranting, panjang, dan lebar daun dengan 

penggaris dan digital caliper. RHS Colour Chart juga 

digunakan untuk melihat warna daun. Dua jenis 

Syzygium koleksi Kebun Raya Bogor dan 30 spesimen 

herbarium kering di Herbarium Bogoriense (BO) 

dikarakterisasi morfologi dalam penelitian ini. Data 

morfologi disajikan dalam bentuk tabel dan deskriptif 

berdasarkan hasil pengamatan morfologi di Kebun 

Raya Bogor dan Herbarium Bogoriense berdasarkan 

buku The Kew Plant Glossary: an Illustrated Dictionary 

of Plant (Beentje, 2010).  

Karakterisasi morfologi menggunakan lembar 

observasi seperti pada (Tabel 3.1) dimana karakter 

yang dipilih bersumber dari buku The Kew Plant 

Glossary: an Illustrated Dictionary of Plant (Beentje, 

2010) dan artikel penelitian Syzygium tinombalum 

(Myrtaceae), a New Species from Central Sulawesi 

Indonesia (Sunarti, 2020). Tidak semua karakter yang 
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disebutkan dalam sumber-sumber tersebut digunakan. 

Pemilihan karakter dilakukan berdasarkan relevansi 

dengan tujuan penelitian, ketersediaan data, dan 

kemampuan karakter untuk memberikan informasi 

yang relevan. 

Tabel 3.1 Karakter Morfologi Dua Jenis Syzygium Asal 

Papua Koleksi Kebun Raya Bogor 

No. Karakter Syzygium sp. 
(V.B.153) 

Syzygium sp. 
(V.C.122) 

1. Ukuran  
(P & L) 

  

2. Warna daun 
muda (adaxial) 

  

3. Warna daun 
muda (abaxial) 

  

4. Warna daun 
dewasa 
(adaxial) 

  

5. Warna daun 
dewasa 
(abaxial) 

  

6. Bentuk daun   
7. Ujung daun   
8. Pangkal daun   
9. Tepi daun   

10. Secondary vein 
(pairs) 

  

11. Intramaginal 
vein 

  

12. Venasi   
13. Perlekatan 

daun 
  

14. Panjang petiole   
15. Tata letak daun   
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No. Karakter Syzygium sp. 
(V.B.153) 

Syzygium sp. 
(V.C.122) 

16. Permukaan 
daun 

  

17. Tipe daun   
18. Kelengkapan 

daun 
  

19. Tunas pada 
ujung daun 

  

20. Diameter 
ranting 

  

21. Bentuk ranting   
22. Warna ranting   
23. Jenis batang   
24. Permukaan 

batang 
  

25. Habitus   

 

Tabel 3.2 Karakter Morfologi Herbarium Kering 

Syzygium Asal Papua Koleksi Herbarium Bogoriense 

No. Karakter Jenis Syzygium 
1 s/d 30 jenis 

1. Bentuk daun   
2. Ujung daun   
3. Pangkal daun   
4. Tepi daun   
5. Venasi   
6. Perlekatan daun   
7. Tata letak daun   
8. Tipe daun   
9. Tunas pada ujung 

daun 
  

10. Bentuk ranting   
11. Permukaan 

ranting 
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3. Tahapan Penelitian 

a) Pengambilan Sampel 

Pengambilan sampel spesimen segar Syzygium 

asal Papua dilakukan di Kebun Raya Bogor pada 

vak V.B.153 dan V.C.122. Terdapat 2 spesies hidup 

Syzygium asal Papua yang terdokumentasi dalam 

bentuk gambar dan diambil daun beserta ranting 

untuk pengamatan karakter morfologi. Selain itu, 

diambil daun dari kedua spesies hidup Syzygium 

asal Papua pada vak V.B.153 dan V.C.122 untuk 

isolasi DNA dan dilanjutkan hingga tahap 

sekuensing. Dipilih daun muda yang tidak 

berpenyakit karena daun muda memiliki sel yang 

lebih aktif membelah, yang menghasilkan 

kandungan DNA yang lebih tinggi dan kualitas DNA 

yang lebih baik untuk diisolasi serta untuk 

memudahkan saat proses penggerusan dan minim 

metabolit sekunder (Barta et. al., 2017). Kemudian 

daun dibersihkan dari kotoran dan disimpan dalam 

ziploc bag yang sudah diberi nama kode vak. 

Pengambilan gambar morfologi spesimen 

herbarium kering Syzygium teridentifikasi asal 

Papua dilakukan di Herbarium Bogoriense. 
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Terdapat 30 spesies herbarium Syzygium asal 

Papua yang terdokumentasi dalam bentuk gambar. 

Tabel 3.3 Spesimen Herbarium Syzygium Asal 

Papua Koleksi Herbarium Bogoriense  

No. Spesies Asal 

1. Syzygium pallens Merr. & Perry  Papua 

2. Syzygium subalatum (Ridley) Merr. & 
Perry  

Papua 

3. Syzygium subcorymbosum Merr. & 
Perry  

Papua 

4. Syzygium polyantha (L.K. Schum)  Papua 

5. Syzygium rosaceum Diels  Papua 

6. Syzygium versteegii (Lauterb.) Merr. 
& Perry  

Papua 

7. Syzygium nutans (K. Schum.) Merr. & 
Perry  

Papua 

8. Syzygium buettnerianum (K. Schum.) 
Niedenzu  

Papua 

9. Syzygium roemeri (Lauterb.) Merr. & 
Perry  

Papua 

10. Syzygium pycnanthum Merr. & Perry Papua 

11. Syzygium cf. nemorale Merr. & Perry  Papua 

12. Syzygium naiadum (Diels) Merr. & 
Perry  

Papua 

13. Syzygium roseum Merr. & Perry  Papua 

14. Syzygium pseudoformosum (King) 
Merr. & Perry 

Papua 

15. Syzygium subcozymbosium Merr & 
Perry 

Papua 

16. Syzygium polyanthum (Wight) Walp. Papua 

17. Syzygium ponapense Diels Papua 

18. Syzygium polysticta Diels Papua 
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No. Spesies Asal 

19. Syzygium pergamaceum (Greves) 
Merr. & Perry 

Papua 

20. Syzygium plumeum (Ridley) Merr. & 
Perry 

Papua 

21. Syzygium schumannianum 
(Niedenzu) Diels 

Papua 

22. Syzygium samarangense (BI) Merr. & 
Perry 

Papua 

23. Syzygium saliciforme Merr. & Perry Papua 

24. Syzygium salicina Diels Papua 

25. Syzygium salicinum (Ridley) Merr. & 
Perry 

Papua 

26. Syzygium coalitum (Greves) Hartley 
& Perry 

Papua 

27. Syzygium claviflorum (Roxb) A. M. 
Cowan & Cowan 

Papua 

28. Syzygium platicarpa Diels Papua 

29. Syzygium phaeostictum Merr. & Perry Papua 

30. Syzygium pteropodum (Lauterb & K. 
Schum) 

Papua 

 
b) Isolasi DNA 

1. Penggerusan Sampel 

Terlebih dahulu dilakukan sterilisasi pada 

gunting dengan cara gunting dibasahi dengan 

alkohol kemudian dilap dengan tissue. 

Kemudian, diambil bagian daun dari koleksi 

hidup Syzygium sp. asal Papua di Kebun Raya 

Bogor vak V.B.137 dan V.C122 lalu digunting 

kecil-kecil tanpa mengenai tulang daunnya. 
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Setelah itu, daun dimasukkan ke dalam mortar 

dan ditambahkan pasir silika sebanyak 1 

sendok spatula. Kemudian sampel digerus 

menggunakan pastle sesuai arah jarum jam. 

Sampel yang telah halus, kemudian diambil 0,1 

g dan dimasukkan ke dalam tube ukuran 1,5 ml. 

Bila masih terdapat sisa sampel dapat di 

masukkan ke dalam tube 2 ml baru untuk 

dijadikan stok, kemudian diberikan label pada 

masing-masing sampel. 

2. Isolasi DNA Metode Kit Genomic DNA Mini Kit 

(Plant) Geneaid 

Daun Syzygium yang telah dimasukkan ke 

dalam microtube 1,5 ml tadi, kemudian 

ditambahkan 400 µl GP1 Buffer dan 5 µl RNAse, 

lalu divortex hingga homogen. Kemudian 

dilakukan inkubasi selama 10 menit didalam 

heatblock yang telah diatur suhunya menjadi 

60°C. Selama masa inkubasi berlangsung, 

dilakukan inverting setiap 5 menit sekali, tidak 

lupa elution buffer diinkubasi juga untuk 

digunakan di tahap akhir. Setelah itu, 

ditambahkan 100 µl GP2 Buffer, kemudian 

divortex. Setelah itu, diinkubasi dalam lemari es 
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selama 3 menit. Diletakkan filter column ke 

dalam collection tube ukuran 2ml dan larutan 

tadi dimasukkan ke dalam filter column. 

Kemudian disentrifugasi selama 1 menit 

menggunakan kecepatan 13.000 rpm. Setelah 

itu, filtrat yang ada di filter column dibuang dan 

supernatan yang ada dalam collection tube, 

dimasukkan ke dalam microcentrifuge tube 

ukuran 1,5 ml.  

Kemudian ditambahkan 1,5 kali volume 

GP3 Buffer lalu divortex. Setelah itu, diletakkan 

GD column ke dalam collection tube ukuran 2ml. 

Supernatan diambil 700 µl dan dipindahkan ke 

dalam GD column. Setelah itu, disentrifugasi 

selama 2 menit dengan kecepatan 13.000 rpm. 

Larutan yang ada dalam collection tube (flow-

through) kemudian dibuang, dan GD Column 

diletakkan lagi pada collection tube dan 

dimasukkan sisa dari supernatan tadi ke dalam 

GD Column lalu disentrifugasi selama 2 menit 

menggunakan kecepatan 13.000 rpm. Setelah 

itu, larutan yang ada dalam collection tube 

dibuang dan GD Column diletakkan dalam 

collection tube. 
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Sebanyak 400 µl W1 Buffer ditambahkan ke 

dalam GD Column. Kemudian disentrifugasi 

selama 1 menit menggunakan kecepatan 

13.000 rpm. Setelah itu, larutan yang ada dalam 

collection tube dibuang dan GD Column 

dimasukkan kembali ke dalam collection tube, 

kemudian ditambahkan 600 µl Wash buffer ke 

dalam GD Column. Setelah itu, disentrifugasi 

selama 1 menit dengan kecepatan 13.000 rpm. 

Dan larutan yang ada dalam collection tube 

dibuang dan GD Column diletakkkan ke dalam 

collection tube. Setelah itu, disentrifugasi lagi 

selama 3 menit untuk mengeringkan column 

matrix. 

GD Column kemudian dimasukkan ke dalam 

microtube ukuran 1,5 ml yang baru. Setelah itu, 

ditambahkan 100 µl elution buffer yang tadi 

telah dipanaskan dalam heatblock, dan 

didiamkan selama 3-5 menit agar saling 

mengikat. Setelah itu disentrifugasi selama 1 

meni dengan kecepatan 13.000 rpm. Setelah 

hasil didapatkan, kemudian disimpan dalam 

lemari es (Geneaid, 2024). 
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c) Amplifikasi DNA 

Proses amplifikasi DNA diawali dengan 

membuat komposisi mix PCR yang terdiri dari PCR 

PreMix, ddH2O, dan primer (forward dan reverse). 

Komposisi PCR yang telah disiapkan kemudian 

dimasukkan ke dalam microtube ukuran 0,2 mL 

yang sebelumnya sudah diberi kode sampel. 

Dimasukkan DNA template sebanyak 1 µl pada 

microtube sesuai dengan kode sampelnya. Setelah 

itu, spindown PCR mix selama 5 detik. Komposisi 

mix PCR yang telah homogen, kemudian diletakkan 

pada mesin thermal cycler. Komposisi PCR yang 

digunakan dapat dilihat pada Tabel 3.4 dan 3.5. 

Tabel 3.4 Komposisi PCR untuk Perbanyakan 

Sampel dengan Primer matK 

No. Komponen Volume reagen (µl) 
1. PCR PreMix (MyTaq 

HS Red Mix, 2x) 
25 µl 

2. ddH2O 16 µl 
3. DNA template 5 µl 
4. Primer matK 

(Forward & Reverse) 

Masing-masing 2 µl 

Jumlah Total 50 µl 

 

 

 



57 
 

 
 

Tabel 3.5 Komposisi PCR untuk Perbanyakan 

Sampel dengan Primer ITS 

No. Komponen Volume reagen (µl) 
1. PCR PreMix (MyTaq 

HS Red Mix, 2x) 
25 µl 

2. ddH2O 16 µl 
3. DNA template 5 µl 
4. Primer ITS 

(Forward & 
Reverse) 

Masing-masing 2 µl 

Jumlah Total 50 µl 

 

Amplifikasi menggunakan gen matK dimulai 

dengan denaturasi awal pada suhu 94°C selama 3 

menit, kemudian dilanjutkan dengan 35 siklus, 

yaitu denaturasi selama 45 detik menggunakan 

suhu 94°C, annealing dengan suhu 51°C selama 1 

menit, kemudian ekstensi selama 1 menit pada 

suhu 72°C. Kemudian dilanjutkan dengan post-

ekstensi selama 7 menit pada suhu 72°. Amplifikasi 

gen matK dilakukan dengan menggunakan 2 

pasangan primer yakni sekuen primer matK 

forward (Kim3_F) 5’-CGT-ACA-GTA-CTT-TTG-TGT-

GTT-TAC-GAG-3’ dan primer matK reverse (Kim1_R) 

5’-ACC-CAG-TCC-ATC-TGG-AAA-TCT-TGG-TTC-3’ 

(Kim, 2010). 
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Amplifikasi menggunakan gen ITS dimulai 

dengan denaturasi awal pada suhu 94°C selama 3 

menit, kemudian dilanjutkan dengan 35 siklus, 

yaitu denaturasi selama 1 menit menggunakan 

suhu 94°C, annealing dengan suhu 58°C selama 1 

menit, kemudian ekstensi selama 2 menit pada 

suhu 72°C. Kemudian dilanjutkan dengan post-

ekstensi selama 5 menit pada suhu 72°. Amplifikasi 

gen ITS dilakukan dengan menggunakan 2 

pasangan primer yakni sekuen primer ITS forward 

(ITS1_17SE) 5’-ACG-AAT-TCA-TGG-TCC-GGT-GAA-

GTG-TTC-G-3’ dan primer ITS reverse (ITS2_26SE) 

5’-TAG-AAT-TCC-CCG-TTC-GCT-CGC-CGT-TAC-3’ 

(Sun et al.., 1994). 

d) Visualisasi DNA 

Sebanyak 0,8 gram bubuk agarose ditimbang 

dan dimasukkan ke dalam erlenmeyer ukuran 125 

ml. Kemudian ditambahkan 80 ml TAE 1× ke dalam 

erlenmeyer. Mulut tabung erlenmeyer ditutup 

menggunakan aluminium foil dan diatasnya diberi 

lubang kecil, setelah itu larutan dihomogenkan. 

Selanjutnya dimasukkan ke dalam microwave 

selama 2 menit, setelah itu didiamkan selama 1 

menit. Kemudian ditambahkan GelRed sebanyak 1 
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µl kemudian dihomogenkan namun jangan sampai 

ada  gelembung. Setelah itu, larutan agarose 

dituangkan ke dalam cetakan elektroforesis yang 

telah dipasang sisir elektroforesis. Kemudian 

didiamkan selama 25 menit pada suhu ruang 

hingga agarose mengeras.  

Setelah itu, sisir elektroforesis dilepaskan dan 

gel agarose dikeluarkan dari cetakan 

elektroforesis. Kemudian gel agarose dimasukkan 

ke dalam chamber elektroforesis yang sudah 

diberikan buffer TAE 1×. Reagen dari PCR 

kemudian dimasukkan ke dalam lubang sumuran 

sebanyak 5 µl dan DNA ladder 1 kb sebanyak 1 µl 

diletakkan diujung kiri sebagai marker.  

Running elektroforesis dilakukan selama 30 

menit dengan tegangan 100 volt. Setelah selesai 

elektroforesis, gel diangkat dan diletakkan ke 

dalam UV tray untuk divisualisasi menggunakan 

Gel-Doc tipe BIO-RAD EZ Imager. Dalam komputer 

yang telah disambungkan Gel-Doc akan terlihat pita 

yang terbentuk atau visualisasi DNA setelah 5 

menit. 
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e) DNA Sekuensing 

Pengerjaan DNA sekuensing dalam penelitian 

ini dilakukan oleh jasa Laboratorium First Base (1st 

Base) Singapura. 

f) Pengamatan Morfologi 

Pengamatan morfologi, terutama pada organ 

vegetatif seperti daun, ranting, dan batang, 

dilakukan menggunakan bantuan buku referensi 

The Kew Plant Glossary: an Illustrated Dictionary of 

Plant (Beentje, 2010). Dua spesimen hidup 

Syzygium asal Papua koleksi Kebun Raya Bogor 

dibandingkan karakter morfologinya dengan 30 

spesimen herbarium kering Syzygium asal Papua 

koleksi Herbarium Bogoriense. Adapun karakter 

yang diamati yaitu karakter morfologi bagian daun, 

ranting, dan batang berdasarkan lembar observasi 

pada Tabel 3.1 dan Tabel 3.2 (Beentje, 2010; 

Sunarti, 2020). Karakter morfologi bagian bunga 

dan buah tidak diamati dikarenakan pada saat 

pengamatan, dua jenis Syzygium asal Papua di 

Kebun Raya Bogor sedang tidak berbunga dan 

berbuah.  

Pengamatan karakter morfologi warna daun 

dilakukan dengan mencocokkan bagian daun 
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adaxial dan abaxial dengan RHS colour chart sixth 

edition (RHS, 2019). Dilakukan juga pengukuran 

panjang dan lebar daun. Panjang daun diukur mulai 

dari ujung daun hingga pangkal daun 

menggunakan penggaris 30 cm dan diulangi 

sebanyak 5 kali pengukuran (Gambar 3.2). Lebar 

daun diukur pada bagian tengah daun dari tepi 

kanan ke tepi kiri menggunakan penggaris 30 cm 

dan diulangi sebanyak 5 kali pengukuran (Gambar 

3.2). Diameter ranting diukur pada bagian ranting 

setelah tangkai daun (petiole) menggunakan digital 

caliper 150 mm (Gambar 3.3). 

 

Gambar 3.2 Pengukuran Panjang Daun (Merah) 
dan Lebar Daun (Kuning) Menggunakan Penggaris 

30 cm (Sumber: Dokumentasi Penelitian, 2024)  
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Gambar 3.3 Pengukuran Ranting Menggunakan 
Digital Caliper 150 mm (Sumber: Dokumentasi 

Penelitian, 2024) 
 

E. Analisis Data 

1. Analisis Data Molekuler 

Sekuen DNA yang telah diperoleh dalam bentuk 

Kromatogram berupa grafik hasil pembacaan basa 

nukleotida dalam format .ab1, dilakukan pensejajaran 

(alignment) dan pengeditan menggunakan software 

MEGA11 (Tamura et al., 2021). Analisis homologi 

menggunakan BLAST di NCBI (National Center for 

Biotechnology Information), yang membandingkan 

sekuen dengan data yang tersedia di GenBank NCBI. 

Langkah ini berfungsi untuk mengkonfirmasi spesies, 

membandingkan sekuen target dengan database 

referensi untuk menemukan kemiripan sekuens dan 

memastikan bahwa identifikasi spesies tepat.  
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Analisis filogenetik bertujuan untuk melihat 

hubungan kekerabatan antara sampel Syzygium sp. vak 

V.B.137 dan V.C.122 dengan sekuen pembanding yang 

diunduh dari GenBank. Analisis filogenetik pada region 

matK dilakukan berdasarkan metode Neighbor-Joining 

(NJ) dengan model substitusi Tamura 3-parameter dan 

pada region ITS menggunakan metode Neighbor-

Joining (NJ) dengan model Tamura-Nei + Gamma. 

Rekonstruksi pohon filogenetik (kladogram) bertujuan 

untuk mengetahui adanya perbedaan genetik antar 

individu dengan menggunakan menggunakan software 

MEGA11 dengan nilai bootstrap 1000x (Tamura et al., 

2021). 

2. Analisis Data Morfologi 

Analisis data morfologi dilakukan untuk 

menemukan pola variasi di antara spesies yang diteliti. 

Analisis fenetik dalam penelitian ini berfokus pada 

karakter morfologi kualitatif sebagai upaya 

meminimalisir bias akibat perbedaan kondisi 

lingkungan antara Kebun Raya Bogor dan Papua. 

Karakter kualitatif dinilai lebih reliabel dalam analisis 

fenetik ketika terdapat perbedaan kondisi lingkungan 

yang signifikan sedangkan karakter kuantitatif seperti 
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panjang dan lebar daun sangat dipengaruhi oleh faktor 

lingkungan (Ferita et al., 2015). 

Data yang digunakan diperoleh dari hasil 

karakterisasi morfologi dengan bantuan lembar 

observasi yang berisi karakter morfologi, seperti 

warna daun, bentuk daun serta karakter terkait lainnya 

(Söderström et al., 2016). Sebelum dianalisis, data 

karakteristik morfologi yang telah diperoleh kemudian 

diskoring dalam bentuk angka pada Ms. Excell lalu 

direkapitulasikan menjadi tabulasi data.  

Data tersebut kemudian dimasukkan ke dalam 

software PAST (Paleontological Statistics) versi 4.06, 

untuk analisis komponen utama dan klaster (Hammer 

et al., 2001). Analisis Komponen Utama (PCA) 

merupakan teknik statistik yang digunakan untuk 

mereduksi dimensi data multivariat tanpa kehilangan 

informasi esensial dari dataset asli. PCA sering 

digunakan untuk mengidentifikasi karakter yang 

paling berpengaruh dalam mendefinisikan keunikan 

suatu kelompok tanaman (Astuti & Adiwijaya, 2019).  

Dendrogram fenetik (fenogram) menggambarkan 

hubungan spesies berdasarkan kesamaan morfologi. 

Dalam PAST, fenogram dibuat dengan menggunakan 

koefisien pencocokan sederhana dan metode UPGMA 
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(Unweighted Pair Group Method Arithmetic) pada 

indeks disimilaritas Euclidean yang dapat 

menunjukkan hubungan fenetik antara spesimen 

tersebut (Hammer et al., 2001; Karuniawan et al., 

2017). Dendrogram yang dihasilkan memberikan 

visualisasi yang jelas tentang hubungan evolusi antar 

spesies. Hasil dari analisis PCA dan dendrogram fenetik 

memberikan gambaran menyeluruh tentang variasi 

morfologi spesies yang diteliti.  

 

F. Alur Kerja 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Pengambilan Sampel 

Karakterisasi morfologi 
1. 30 spesimen 

herbarium BO 
2. 2 spesimen koleksi 

KRB 

Karakterisasi Molekuler 
1. Isolasi DNA 
2. Verifikasi DNA hasil isolasi 
3. Elektroforesis 
4. Visualisasi DNA 
5. Perbanyakan sampel menggunakan 

sekuen ITS dan matK 

Analisis Data 
1. Deskripsi morfologi 
2. PCA 
3. Rekonstruksi 

fenogram 

Analisis Data 
1. Sekuensing DNA 1st BASE 
2. Pembacaan data sekuensing 
3. BLAST data NCBI 
4. Multiple Sequence Aligment  
5. Rekontruksi pohon filogenetik 

Identifikasi spesies secara molekuler dan morfologi 

Gambar 3.4 Alur Kerja 
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BAB IV  

HASIL DAN PEMBAHASAN 

 

A. Analisis Profil Sekuen matK dan ITS pada Dua Jenis 

Syzygium Asal Papua Koleksi Kebun Raya Bogor 

Proses identifikasi secara molekuler diawali dengan 

isolasi DNA dari dua jenis Syzygium asal Papua koleksi 

Kebun Raya Bogor pada vak V.B.153 dan V.C.122. Analisis 

profil sekuen matK dan ITS dapat dilakukan setelah proses 

sekuensing, PCR, elektroforesis dan isolasi DNA. Data 

dianalisis menggunakan program BLAST NCBI dan 

software MEGA11. 

1. Isolasi dan Amplifikasi DNA Dua Jenis Syzygium 

Asal Papua Koleksi Kebun Raya Bogor 

Isolasi DNA dilakukan dengan protokol kit Genomic 

DNA Mini Kit (Plant). Setelah diperoleh isolat DNA, 

dilanjutkan ke tahap amplifikasi DNA menggunakan 

teknik Polymerase Chain Reaction. Pada tahap ini, 

masing-masing sampel diamplifikasi menggunakan 

dua jenis primer yaitu primer matK dan primer ITS 

kemudian divisualisasikan melalui elektroforesis gel 

agarose. Kedua sampel ini masing-masing berhasil 

diamplifikasi menggunakan primer matK dan ITS 

ditunjukkan dengan diperolehnya pita DNA setelah 
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divisualisasi (Gambar 4.1 & Gambar 4.2). Pita DNA yang 

dihasilkan sudah sesuai dengan target yaitu berkisar 

antara 750 pb hingga 1000 pb untuk wilayah matK dan 

ITS. 

 
Gambar 4.1 Visualisasi DNA Dua Jenis Syzygium Asal 
Papua Menggunakan Primer matK, DNA ladder 1Kb 

 
Gambar 4.2 Visualisasi DNA Dua Jenis Syzygium Asal 

Papua Menggunakan Primer ITS, DNA ladder 1Kb 

V.B.153 

V.C.122 V.B.153 

V.C.122 
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Hasil elektroforesis dua jenis Syzygium asal Papua 

menggunakan primer matK pada Syzygium sp. 

(V.B.153) menunjukkan pita DNA tunggal yang tebal 

dan jelas. Pada Syzygium sp. (V.C.122) menunjukkan 

pita DNA tunggal yang tebal dan jelas. Pita DNA yang 

tebal menandakan kualitas DNA yang baik dan cukup 

murni sehingga dapat digunakan untuk analisis lebih 

lanjut. Temuan ini sejalan dengan penelitian 

sebelumnya yang berhasil mengamplifikasi region 

matK pada berbagai spesies Syzygium seperti pakoba 

(Syzygium sp.) dan S. cumini (Irawan et al., 2016). 

Ukuran fragmen DNA hasil amplifikasi kedua jenis 

Syzygium asal Papua berkisar antara 750 pb hingga 

1000 pb. 

Hasil elektroforesis dua jenis Syzygium asal Papua 

menggunakan primer ITS pada Syzygium sp. (V.B.153) 

diperoleh pita DNA tunggal yang cukup tebal dan jelas. 

Pada Syzygium sp. (V.C.122) menunjukkan pita DNA 

tunggal yang tebal dan jelas. Pita DNA yang tebal 

menandakan kualitas DNA yang baik sehingga dapat 

digunakan untuk analisis lebih lanjut. Temuan ini 

sejalan dengan penelitian sebelumnya yang berhasil 

mengamplifikasi region ITS pada berbagai spesies 

Syzygium seperti S. acuminatissimum, S. fastigiatum, S. 
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minimum, S. cf. filiforme, S. cf. scalarinerve, S. grande, S. 

chloranthum, S. cf. nervosum, S. lineatum, S. claviflorum, 

S. cymosum, S. laxiflorum, S. racemosum, S. cf. aemulum, 

S. urceolatum ssp. palembanicum (Buys et al., 2016; 

Yulisma et al., 2018; Wati et al., 2022). Ukuran fragmen 

DNA hasil amplifikasi kedua jenis Syzygium asal Papua 

berkisar antara 750 pb hingga 1000 pb.  

2. Analisis Profil Sekuen Region matK 

2.1 Kromatogram Sekuen Dua Jenis Syzygium Asal 

Papua 

Hasil analisis sekuensing dua jenis Syzygium 

asal Papua diperoleh dalam bentuk digital dengan 

format .ab1. File ini berisikan dua jenis data 

sekuensing, yaitu sekuensing forward dan reverse. 

Data tersebut dijadikan dalam bentuk grafik 

kromatogram yang menunjukkan urutan basa 

nitrogen penyusunan DNA. Setiap jenis basa 

nitrogen (adenin, timin, guanin, dan sitosin) 

direpresentasikan oleh warna yang berbeda pada 

grafik, yaitu hijau untuk adenin, merah untuk timin, 

biru untuk sitosin, dan hitam untuk guanin 

(Mawaddah et al., 2022). 
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Hasil sekuensing pada dua jenis Syzygium asal 

Papua menghasilkan kromatogram yang 

menunjukkan kualitas data yang baik, ditandai 

dengan puncak-puncak yang jelas dan terpisah 

dapat dilihat pada Gambar 4.3. Panjang sekuen 

yang diperoleh untuk Syzygium sp. (V.B.153) dari 

pembacaan arah forward dan reverse masing-

masing adalah 850 pb dan 850 pb. Panjang sekuen 

yang diperoleh untuk Syzygium sp. (V.C.122) dari 

pembacaan arah forward dan reverse masing-

masing adalah 860 pb dan 870 pb. Kromatogram 

Syzygium sp. (V.B.153) tersaji pada Gambar 4.3 dan 

4.4. Kromatogram Syzygium sp. (V.C.122) tersaji 

pada Gambar 4.5 dan 4.6. 

 

Gambar 4.3 Kromatogram Syzygium sp. 
(V.B.153) Forward Region matK. Kotak kuning 

menunjukkan bagian puncak yang jelas dan 
terpisah 
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Gambar 4.4 Kromatogram Syzygium sp. (V.B.153) 
Reverse Region matK 

 

 

Gambar 4.5 Kromatogram Syzygium sp. (V.C.122) 
Forward Region matK 
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Gambar 4.6 Kromatogram Syzygium sp. (V.C.122) 
Reverse Region matK. Kotak kuning menunjukkan 

grafik yang tumpeng tindih 
 

Grafik kromatogram menunjukkan kualitas 

data yang baik, namun masih terdapat sedikit 

grafik yang tumpang tindih pada ujung awal pada 

sekuen (Gambar 4.6). Meskipun demikian, hal ini 

tidak secara signifikan mengganggu analisis data 

selanjutnya (Taariwuan et al., 2021).  

2.2 Homologi Spesies dengan Analisis BLAST 

Analisis BLAST menunjukkan bahwa urutan 

nukleotida pada sampel Syzygium sp. (V.B.153) 

memiliki homologi dengan 6 genus yaitu Syzygium, 

Eugenia, Acmena, Waterhousea, Anetholea dan 

Kania (Lampiran 3). Sampel Syzygium sp. (V.C.122) 

memiliki homologi dengan 27 genus yaitu 

Decaspermum, Archirhodomyrtus, Neomyrtus, 
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Rhodomyrtus, Plinia, Myrcia, Myrtastrum, 

Uromyrtus, Calyptranthes, Psidium, Campomanesia, 

Myrceugenia, Ugni, Pimenta, Blepharocalyx, Acca, 

Myrciaria, Myrtella, Myrcianthes, Amomyrtus, 

Eugenia, Myrtus, Luma, Lenwebbia, Acmena, 

Syzygium, dan Lophomyrtus (Lampiran 4). 

Analisis BLASTn terhadap Syzygium sp. 

(V.B.153) dan Syzygium sp. (V.C.122) masing-

masing menghasilkan 100 sekuen referensi 

(Lampiran 3 & 4). Hasil BLAST Syzygium sp. 

(V.B.153) dipilih sebanyak 11 sekuen referensi dan 

Syzygium sp. (V.C.122) dipilih 9 sekuen referensi 

untuk dianalisis lebih lanjut. Kriteria pemilihan 

didasarkan pada percent identity, e-value, dan 

query cover. Hasil BLASTn Syzygium sp. (V.B.153) 

dan Syzygium sp. (V.C.122) yang dipilih untuk 

analisis lebih lanjut tersaji pada Tabel 4.1 dan 4.2. 

Tabel 4.1 Hasil Analisis Homologi Sekuen DNA 

Syzygium sp. (V.B.153) Region matK terhadap 

Sekuen DNA Referensi pada BLAST NCBI 

(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov)  

No. Nama Spesies 
yang Terpilih 

Query 
Cover 

E-
value 

Percent 
Identity 

Accession 
Number 

1. Syzygium 
pachycladum 

100% 0,0 99,88% NC_084389.1 

2. Syzygium grande 100% 0,0 99,88% PP893287.1 

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/
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No. Nama Spesies 
yang Terpilih 

Query 
Cover 

E-
value 

Percent 
Identity 

Accession 
Number 

3. Syzygium 
megacarpum 

100% 0,0 99,88% NC_082027.1 

4. Syzygium sayeri 100% 0,0 99,88% NC_084392.1 

5. Syzygium 
syzygoides 

100% 0,0 99,88% PP975770.1 

6. Syzygium 
sandwicense 

100% 0,0 99,88% DQ088606.1 

7. Syzygium cinereum 100% 0,0 99,77% PP145305.1 
8. Syzygium alatum 100% 0,0 99,77% NC_084380.1 
9. Syzygium australe 100% 0,0 99,77% AF368221.2 

10. Syzygium 
samarangense 

100% 0,0 99,77% DQ088605.1 

11. Syzygium alatum 100% 0,0 99,77% OM752365.1 

 

Tabel 4.2 Hasil Analisis Homologi Sekuen DNA 

Syzygium sp. (V.C.122) Region matK terhadap Sekuen 

DNA Referensi pada BLAST NCBI 

(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov) 

No. Nama Spesies yang 
Terpilih 

Query 
Cover 

E-
value 

Percent 
Identity 

Accession 
Number 

1. Decaspermum 
humile 

97% 0,0 99,53% AY521534.1 

2. Syzygium 
pachycladum 

97% 0,0 97,42% C_084389.1 

3. Syzygium grande 97% 0,0 97,42% PP893287.1 
4. Syzygium 

megacarpum 
97% 0,0 97,42% NC_082027.1 

5. Syzygium sayeri 97% 0,0 97,42% NC_084392.1 
6. Syzygium syzygoides 97% 0,0 97,42% PP975770.1 
7. Syzygium 

sandwicense 
97% 0,0 97,42% DQ088606.1 

8. Syzygium cinereum 97% 0,0 97,31% PP145305.1 
9. Syzygium alatum 97% 0,0 97,31% NC_084380.1 

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/
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Analisis perbandingan urutan nukleotida 

menggunakan BLASTn menunjukkan bahwa 

sampel Syzygium sp. (V.B.153) S. pachycladum 

memiliki homologi tertinggi dengan S. 

pachycladum. Hal ini ditunjukkan dengan nilai 

percent identity 99,88%, nilai e-value 0,0 dan query 

cover 100%. Hasil ini mengindikasikan adanya 

hubungan kekerabatan yang dekat antara kedua 

spesies tersebut. Analisis perbandingan urutan 

nukleotida menggunakan BLASTn menunjukkan 

bahwa sampel Syzygium sp. (V.C.122) memiliki 

homologi tertinggi dengan D. humile. Hal ini 

ditunjukkan dengan nilai percent identity sebesar 

99,53%, nilai e-value 0,0 dan query cover sebesar 

97%. Hasil ini mengindikasikan adanya hubungan 

kekerabatan yang dekat antara kedua spesies 

tersebut.  

Nilai e-value menunjukkan seberapa mirip 

query sequence dengan sequence reference yang ada 

dalam database. Semakin rendah e-value, atau 

semakin mendekati 0,0 artinya semakin tinggi 

tingkat kemiripan kedua sekuen tersebut. Percent 

identity menunjukkan seberapa banyak bagian 

yang sama persis antara kedua sekuen yang telah 
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diselaraskan. Angka ini menunjukkan persentase 

kecocokan antara kedua sekuen tersebut. Query 

cover menunjukkan seberapa banyak dari query 

sequence yang berhasil dibandingkan dengan 

urutan lain di database. Seringkali, hanya sebagian 

dari query sequence yang bisa dibandingkan. 

Semakin besar bagian query sequence yang berhasil 

dibandingkan, semakin baik hasilnya. Semakin 

tinggi (%) query cover dan semakin rendah e-value 

menunjukkan kecocokan antara query sequence 

dengan sequence reference di databse semakin 

tinggi (Newell et al., 2013; Mukhopadhay et al., 

2018; Pollock & Berge, 2018; Tindi et al., 2019). 

2.3 Pensejajaran Sekuen Myrtaceae Region matK 

Data sekuen yang diperoleh kemudian disusun 

ulang menjadi urutan lengkap dan disejajarkan 

(alignment) menggunakan software MEGA11 

dengan metode ClustalW. Pensejajaran dilakukan 

untuk melihat persamaan antara sekuen Syzygium 

sp. (V.B.153) dan Syzygium sp. (V.C.122) dengan 18 

sekuen pembanding yang diperoleh dari hasil 

BLAST yang dipilih dan 1 outgroup yaitu Psidium 

guajava. Hasil alignment dapat dilihat pada 

Lampiran 7. 
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Alignment seringkali digunakan untuk 

rekonstruksi sejarah evolusioner dari leluhur 

bersama. Ketidaksesuaian (mismatch) 

mengindikasikan adanya peristiwa mutasi, 

sementara insersi atau delesi ditunjukkan oleh 

adanya kesenjangan (gap). Hasil alignment 

menunjukkan adanya gap pada sekuen yang dapat 

dilihat pada Lampiran 7. Munculnya gap tersebut 

dikarenakan adanya conserved dan variable pada 

daerah matK (Darmayanti, dalam Zahro, 2023).  

Hasil alignment 20 sekuen menunjukkan 

terdapat conserved 783 dan variable 70 yang tersaji 

pada Lampiran 9 dan Lampiran 10. Hasil ini 

berbeda dengan Dong et al. (2015) yang 

menyatakan bahwa gen matK dikenal sebagai salah 

satu gen yang paling variable diantara gen 

kloroplas lainnya. Namun, hasil ini sejalan dengan 

pernyataan Hollingsworth et al. (2016) bahwa ada 

urutan gen matK yang konservatif dalam kelompok 

tertentu dan mempermudah proses amplifikasi 

(Hollingsworth et al., 2016). 
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2.4 Komposisi Nukleotida Myrtaceae Region matK 

Analisis lebih lanjut dilakukan untuk 

menentukan komposisi nukleotida pada sekuen 

yang dianalisis. Analisis komposisi nukleotida 

bertujuan untuk menemukan persamaan genetik 

dan mendukung kekerabatan suatu spesies melalui 

laju mutasi dan evolusi (Zahro, 2023).   

Komposisi nukleotida pada Syzygium sp.  

(V.B.153) terdiri dari timin (T) sebesar 36,5%, 

sitosin (C) sebesar 18,4%, adenin (A) sebesar 

30,0%, dan guanin (G) sebesar 15,1%. Komposisi 

nukleotida pada Syzygium sp.  (V.C.122) terdiri dari 

timin (T) sebesar 36,6%, sitosin (C) sebesar 18,3%, 

adenin (A) sebesar 30,1%, dan guanin (G) sebesar 

15,0%.  

Komposisi nukleotida pada Syzygium sp. 

(V.B.153) dan Syzygium sp. (V.C.122) didominasi 

oleh basa timin dan adenin sedangkan komposisi 

basa sitosin dan guanin rendah. Komposisi 

nukleotida pada 20 sekuen didominasi oleh timin 

(T) dengan rata-rata 36,6% dan adenin (A) 30,0%.  

Genom dengan kandungan guanin dan sitosin 

yang lebih tinggi menunjukkan peningkatan laju 

mutasi (Niu et al., 2017). Rendahnya persentase 
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basa guanin dan sitosin mengindikasikan sifat 

primitif suatu spesies (Hapsari, 2015). Data 

lengkap mengenai komposisi basa nitrogen 

disajikan pada Tabel 4.3. 

Tabel 4.3 Hasil Analisis Komposisi Nukleotida 

Myrtaceae pada Region matK dengan Software 

MEGA11 

No. Nama Spesies T (U) C A G Total 
1. Syzygium sp. 

(VB.153) 
36,5  18,4  30,0  15,1    853 

2. Syzygium sp. 
(VC.122)                  

36,6   18,3   30,1   15,0    853 

3. S. pachycladum 36,5   18,3   30,1  15,1    853 
4. S. grande 36,5   18,5   30,0  15,0  853 
5. S. megacarpum       36,5   18,5   30,0   15,0   853 
6. S. sayeri           36,6   18,3   30,0   15,1    853 
7. S. syzygioides      36,5   18,3   30,1   15,1  853 
8. S. sandwicense       36,3   18,4   30,0   15,2    853 
9. S. cinereum          36,3   18,3   30,1   15,2  853  

10. S. alatum           36,3   18,3   30,1   15,2    853 
11. S. australe          36,7   18,2   30,0   15,1    853 
12. S. samarangense      36,6   18,4   30,1   14,9   853 
13. S. alatum            36,3   18,3   30,1   15,2    853 
14. D. parviflorum     37,3   18,0   29,7   15,0  740 
15. D. humile          36,6   18,1   30,1   15,2    853 
16. D. humile         36,7   17,9   30,2   15,2    705 
17. D. gracilentum     36,6   18,5   29,9   15,0    793 
18. X. youngii        36,5   17,7   29,9   16,0   713 
19. X. chrysanthus    37,0   17,6   30,3   15,1    852 
20. P. guajava 36,7 17,8 29,5 16,0 757 

 Rata-rata 36,6 18,2 30,0 15,2 825,1 

 

 



80 
 

 
 

2.5 Jarak Genetik 

Jarak genetik dihitung menggunakan metode 

pairwise distance pada software MEGA11. Hasil 

perhitungan jarak genetik sekuen matK disajikan 

pada Tabel 4.4.  Hasil analisis menunjukkan bahwa 

Syzygium sp. (V.B.153) memiliki jarak genetik yang 

dekat dengan S. pachycladum, S. grande, S. 

megacarpum, S. sayeri, S. syzygoides, S. sandwicense 

sebesar 0,0012. Sedangkan Syzygium sp. (V.C.122) 

memiliki jarak genetik yang dekat dengan D. humile 

sebesar 0,0043. 

Jarak genetik merupakan matrik yang 

digunakan untuk mengukur tingkat perbedaan 

genetik anatara dua organisme. Tingkat 

kekerabatan antara spesies dapat diukur melalui 

analisis jarak genetik. Semakin kecil nilai jarak 

genetik yang diperoleh maka semakin dekat 

hubungan antara dua organisme tersebut (Tallei et 

al., 2016). Berdasarkan hasil perhitungan jarak 

genetik, Syzygium sp. (V.B.153) berkerabat dekat 

dengan S. pachycladum, S. grande, S. megacarpum, 

S. sayeri, S. syzygoides, S. sandwicense sedangkan 

Syzygium sp. (V.C.122) berkerabat dekat dengan D. 

humile.
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Tabel 4.4 Jarak Genetik Myrtaceae pada Region matK dengan Software MEGA11 

Spesies 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 
Syzygium sp. (VB.153)             
Syzygium_sp. (VC.122) 0,0251            
S. pachycladum 0,0012 0,0263           
S. grande 0,0012 0,0263 0,0023          
S. megacarpum 0,0012 0,0263 0,0023 0,0000         
S. sayeri 0,0012 0,0263 0,0023 0,0023 0,0023        
S. syzygioides 0,0012 0,0263 0,0023 0,0023 0,0023 0,0023       
S. sandwicense 0,0012 0,0263 0,0023 0,0023 0,0023 0,0023 0,0023      
S. cinereum 0,0023 0,0275 0,0035 0,0035 0,0035 0,0035 0,0035 0,0035     
S. alatum 0,0023 0,0275 0,0035 0,0035 0,0035 0,0035 0,0035 0,0035 0,0047    
S. australe 0,0024 0,0276 0,0035 0,0035 0,0035 0,0035 0,0035 0,0035 0,0047 0,0047   
S. samarangense 0,0023 0,0275 0,0035 0,0035 0,0035 0,0035 0,0035 0,0035 0,0047 0,0047 0,0047  
S. alatum 0,0023 0,0275 0,0035 0,0035 0,0035 0,0035 0,0035 0,0035 0,0047 0,0000 0,0047 0,0047 
D. parviflorum 0,0262 0,0068 0,0262 0,0276 0,0276 0,0276 0,0276 0,0262 0,0290 0,0290 0,0291 0,0290 
D. humile 0,0203 0,0047 0,0215 0,0215 0,0215 0,0215 0,0215 0,0215 0,0227 0,0227 0,0227 0,0227 
D. humile 0,0246 0,0043 0,0246 0,0261 0,0261 0,0261 0,0261 0,0246 0,0275 0,0275 0,0276 0,0275 
D. gracilentum 0,0270 0,0089 0,0284 0,0284 0,0284 0,0284 0,0284 0,0284 0,0297 0,0297 0,0297 0,0297 
X. youngii 0,0286 0,0494 0,0286 0,0301 0,0301 0,0301 0,0301 0,0301 0,0315 0,0315 0,0316 0,0316 
X. chrysanthus 0,0191 0,0362 0,0203 0,0203 0,0203 0,0203 0,0203 0,0203 0,0215 0,0215 0,0215 0,0215 
P. guajava 0,0339 0,0215 0,0352 0,0352 0,0352 0,0353 0,0352 0,0352 0,0366 0,0366 0,0367 0,0367 

Keterangan: kotak merah menandakan jarak genetik spesies terdekat dengan Syzygium sp. (V.B.153) 
          kotak biru menandakan jarak genetik spesies terdekat dengan Syzygium sp. (V.C.122) 
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Tabel 4.4 Lanjutan Jarak Genetik Myrtaceae pada Region matK dengan Software MEGA11 

Spesies 13 14 15 16 17 18 19 20 
S. alatum         
D. parviflorum 0,0290        
D. humile 0,0227 0,0027       
D. humile 0,0275 0,0014 0,0000      
D. gracilentum 0,0297 0,0068 0,0051 0,0043     
X. youngii 0,0315 0,0473 0,0449 0,0465 0,0479    
X. chrysanthus 0,0215 0,0376 0,0313 0,0365 0,0377 0,0170   
P. guajava 0,0366 0,0198 0,0174 0,0187 0,0228 0,0585 0,0465  
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3. Analisis Profil Sekuen Region ITS 

2.1 Kromatogram Sekuen Dua Jenis Syzygium sp. 

Asal Papua 

Hasil sekuensing dua jenis Syzygium asal Papua 

koleksi Kebun Raya Bogor diperoleh dalam bentuk 

digital dengan format .ab1. File ini berisikan dua 

jenis data sekuensing, yaitu sekuensing forward 

dan reverse. Data tersebut dijadikan dalam bentuk 

grafik kromatogram yang menunjukkan urutan 

basa nitrogen penyusunan DNA. Setiap jenis basa 

nitrogen direpresentasikan oleh warna yang 

berbeda pada grafik, yaitu hijau untuk adenin, 

merah untuk timin, biru untuk sitosin, dan hitam 

untuk guanin (Mawaddah et al., 2022). 

Hasil sekuensing pada dua jenis Syzygium asal 

Papua menghasilkan kromatogram yang 

menunjukkan kualitas data yang baik, ditandai 

dengan puncak-puncak yang jelas dan terpisah 

dapat dilihat pada Gambar 4.7. Panjang sekuen 

yang diperoleh untuk Syzygium sp. (V.B.153) dari 

pembacaan arah forward dan reverse masing-

masing adalah 840 pb dan 850 pb. Panjang sekuen 

yang diperoleh untuk Syzygium sp. (V.C.122) dari 

pembacaan arah forward dan reverse masing-
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masing adalah 850 pb dan 840 pb. Kromatogram 

sekuen Syzygium sp. (V.B.153) tersaji pada Gambar 

4.7 dan 4.8 dan kromatogram sekuen Syzygium sp. 

(V.C.122) tersaji pada Gambar 4.9 dan 4.10. 

 

Gambar 4.7 Kromatogram Syzygium sp. (V.B.153) 
Forward Region ITS. Kotak kuning menunjukkan 

bagian puncak yang jelas dan terpisah 

 

Gambar 4.8 Kromatogram Syzygium sp. (V.B.153) 
Reverse Region ITS 
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Gambar 4.9 Kromatogram Syzygium sp. (V.C.122) 
Forward Region ITS 

  

Gambar 4.10 Kromatogram Syzygium sp. (V.C.122) 
Reverse Region ITS 

2.2 Homologi Spesies dengan Analisis BLAST 

Homologi spesies dilakukan menggunakan 

BLAST (Basic Local Tool Alignment Search Tool) di 

website NCBI dengan tipe BLAST nukleotida 

(BLASTn). Hasil analisis BLASTn menunjukkan 

bahwa urutan nukleotida pada sampel Syzygium sp. 
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(V.B.153) memiliki homologi dengan 17 genus, 

diantaranya yaitu Syzygium, Acca, Lenwebbia, Ugni, 

Badula, Campomanesia, Myrcia, Myrcianthes, 

Myrtus, Austromyrtus, Anetholea, Marlierea, 

Acmena, Calyptranthes, Xanthomyrtus, Marlierea, 

dan Eugenia (Lampiran 5). Sampel Syzygium sp. 

(V.C.122) memiliki homologi dengan 15 genus, 

diantaranya yaitu Ugni, Myrcia, Acca, Lenwebbia, 

Campomanesia, Eugenia, Rhodomyrtus, 

Myrcianthes, Myrtus, Calyptranthes, Marlierea, 

Lithomyrtus, Hottea, Psidium, dan Austromyrtus 

(Lampiran 6). 

Analisis BLASTn terhadap Syzygium sp. 

(V.B.153) dan Syzygium sp. (V.C.122) masing-

masing menghasilkan 100 sekuen referensi 

(Lampiran 5 & 6). Dari 100 sekuen referensi, pada 

Syzygium sp. (V.B.153) dipilih sebanyak 11 sekuen 

referensi dan pada Syzygium sp. (V.C.122) dipilih 10 

sekuen referensi untuk dianalisis lebih lanjut. 

Kriteria pemilihan sekuen referensi didasarkan 

pada percent identity, e-value, dan query cover. 

Hasil BLASTn Syzygium sp. (V.B.153) dan Syzygium 

sp. (V.C.122) yang dipilih untuk analisis lebih lanjut 

tersaji pada Tabel 4.5 dan 4.6 
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Tabel 4.5 Hasil Analisis Homologi Sekuen DNA 

Syzygium sp. (V.B.153) Region ITS terhadap Sekuen 

DNA Referensi pada BLAST NCBI 

(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov) 

No. Nama Spesies 
yang Terpilih 

Query 
Cover 

E-
value 

Percent 
Identity 

Accession 
Number 

1. Syzygium alatum 93% 0,0 97,07% OM218686.1 
2. Syzygium jambos 85% 0,0 98,20% KC815991.1 
3. Syzygium jambos 83% 0,0 98,58% AM234135.1 
4. Syzygium aqueum 86% 0,0 97,12% OR644132.1 

5. Syzygium 
samarangense 

86% 0,0 96,84% OP897499.1 

6. Syzygium aqueum 84& 0,0 97,89% OR644618.1 
7. Syzygium 

samarangense 
85% 0,0 97,50% KC815990.1 

8. Syzygium 
samarangense 

85% 0,0 97,09% OR644616.1 

9. Syzygium longipes 84% 0,0 97,74% FJ972835.1 
10. Syzygium australe 81% 0,0 98,68% KM064931.1 
11. Syzygium 

paniculatum 
80% 0,0 98,66% KM064993.1 

           

Tabel 4.6 Hasil Analisis Homologi Sekuen DNA 

Syzygium sp. (V.C.122) Region ITS terhadap Sekuen 

DNA Referensi pada BLAST NCBI 

(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov) 

No. Nama Spesies 
yang Terpilih 

Query 
Cover 

E-
value 

Percent 
Identity 

Accession 
Number 

1. Myrcia 
subverticilliaris 

98% 0,0 93,98% JN091244.1 

2. Myrcia guianensis 98% 0,0 98,20% JN091224.1 
3. Eugenia 

pyriformis 
99% 0,0 93,78% KJ187639.1 

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/


88 
 

 
 

No. Nama Spesies 
yang Terpilih 

Query 
Cover 

E-
value 

Percent 
Identity 

Accession 
Number 

4. Myrcia vestita 98% 0,0 93,99% JN091249.1 

5. Myrcia pubescens 98% 0,0 93,83% JN091234.1 

6. Myrcia rufipes 98% 0,0 93,26% JN091239.1 
7. Myrcia spectabilis 98% 0,0 93,27% JN091241.1 
8. Eugenia 

neoglomerata 
99% 0,0 93,06% KJ187626.1 

9. Eugenia patens 99% 0,0 93,07% KJ187633.1 
10. Eugenia arenosa 99% 0,0 92,99% KJ187605.1 

 
Analisis perbandingan urutan nukleotida pada 

region ITS menggunakan BLASTn menunjukkan 

bahwa sampel Syzygium sp. (V.B.153) memiliki 

homologi tertinggi dengan S. alatum. Hal ini 

ditunjukkan dengan nilai percent identity 97,07%, 

nilai e-value 0,0 dan query cover 93%. Hasil ini 

mengindikasikan adanya hubungan kekerabatan 

yang dekat antara kedua spesies tersebut. Analisis 

perbandingan urutan nukleotida menunjukkan 

bahwa sampel Syzygium sp. (V.C.122) M. 

subverticilliaris memiliki homologi tertinggi 

dengan M. subverticilliaris. Hal ini ditunjukkan 

dengan nilai percent identity 93,98%, nilai e-value 

0,0 dan query cover 98%. Hasil ini mengindikasikan 

adanya hubungan kekerabatan yang dekat antara 

kedua spesies tersebut.  
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Nilai e-value menunjukkan seberapa mirip 

query sequence dengan sequence reference yang ada 

dalam database. Semakin rendah e-value, atau 

semakin mendekati 0,0 artinya semakin tinggi 

tingkat kemiripan kedua sekuen tersebut. Percent 

identity menunjukkan seberapa banyak bagian 

yang sama persis antara kedua sekuen yang telah 

diselaraskan. Angka ini menunjukkan persentase 

kecocokan antara kedua sekuen tersebut. Query 

cover menunjukkan seberapa banyak dari query 

sequence yang berhasil dibandingkan dengan 

urutan lain di database. Seringkali, hanya sebagian 

dari query sequence yang bisa dibandingkan. 

Semakin besar bagian query sequence yang berhasil 

dibandingkan, semakin baik hasilnya. Semakin 

tinggi (%) query cover dan semakin rendah e-value 

menunjukkan kecocokan antara query sequence 

dengan sequence reference di databse semakin 

tinggi (Newell et al., 2013; Mukhopadhay et al., 

2018; Pollock & Berge, 2018; Tindi et al., 2019). 

2.3 Pensejajaran Sekuen Myrtaceae Region ITS 

Data sekuen yang diperoleh kemudian disusun 

ulang menjadi urutan lengkap dan disejajarkan 

(alignment) menggunakan software MEGA11 
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dengan metode ClustalW. Pensejajaran dilakukan 

untuk melihat persamaan antara sekuen Syzygium 

sp. (V.B.153) dan Syzygium sp. (V.C.122) dengan 20 

sekuen pembanding yang diperoleh dari hasil 

BLAST yang dipilih dan 1 outgroup yaitu Psidium 

guajava. Hasil alignment dapat dilihat pada 

Lampiran 8. 

Alignment seringkali digunakan untuk 

rekonstruksi sejarah evolusioner dari leluhur 

bersama. Ketidaksesuaian (mismatch) 

mengindikasikan adanya peristiwa mutasi, 

sementara insersi atau delesi ditunjukkan oleh 

adanya kesenjangan (gap). Hasil alignment 

menunjukkan adanya gap pada sekuen (Lampiran 

8). Munculnya gap tersebut dikarenakan adanya 

conserved dan variable pada daerah ITS 

(Darmayanti, dalam Zahro, 2023).  

Hasil alignment 33 sekuen menunjukkan 

terdapat conserved 533 dan variable 231 yang 

tersaji pada Lampiran 11 dan Lampiran 12. Hasil 

ini sesuai dengan Yeng et al. dalam Rahayu & 

Jannah (2019) yang menyatakan bahwa ITS 

mempunyai tingkat conserve yang sangat tinggi 

Yeng et al. dalam Rahayu & Jannah, 2019. Gen ITS 
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memiliki variasi antarspesies yang cukup 

signifikan, namun tetap terkonservasi di tingkat 

yang cukup tinggi, sehingga memungkinkan untuk 

membedakan spesies bahkan dalam famili 

tumbuhan berbunga yang kompleks (Chen et al., 

2023). 

2.4 Komposisi Nukleotida Myrtaceae Region ITS 

Data sekuen yang diperoleh kemudian disusun 

ulang menjadi urutan lengkap dan disejajarkan 

menggunakan software MEGA11. Analisis lebih 

lanjut dilakukan untuk menentukan komposisi 

nukleotida pada sekuen yang dianalisis. Analisis 

komposisi nukleotida bertujuan untuk 

menemukan persamaan genetik dan mendukung 

kekerabatan suatu spesies (Zahro, 2023).  

Komposisi nukleotida pada Syzygium sp.  

(V.B.153) terdiri dari timin (T) sebesar 20,9%, 

sitosin (C) sebesar 27,4%, adenin (A) sebesar 

23,7%, dan guanin (G) sebesar 28,1%. Komposisi 

nukleotida pada Syzygium sp.  (V.C.122) terdiri dari 

timin (T) sebesar 20,7%, sitosin (C) sebesar 27,6%, 

adenin (A) sebesar 23,7%, dan guanin (G) sebesar 

28,0%.  
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Komposisi nukleotida pada Syzygium sp. 

(V.B.153) dan Syzygium sp. (V.C.122) didominasi 

oleh basa sitosin dan guanin sedangkan komposisi 

basa timin dan adenin rendah. Komposisi 

nukleotida pada 33 sekuen didominasi oleh sitosin 

(C) dengan rata-rata 28,4% dan guanin (G) 28,2%. 

Hasil ini relevan dengan komposisi dari sekuen ITS 

yang mengandung banyak basa sitosin dan guanin 

(Aprilianingsih, 2021). Genom dengan kandungan 

guanin dan sitosin yang lebih tinggi menunjukkan 

peningkatan laju mutasi (Niu et al., 2017). Data 

lengkap mengenai komposisi nukleotida disajikan 

pada Tabel 4.7  

Tabel 4.7 Hasil Analisis Komposisi Nukleotida 

Myrtaceae pada Region ITS dengan Software 

MEGA11 

No. Nama Spesies T 
(U) 

C A G Total 

1. Syzygium sp. 
(V.B.153) 

20,9   27,4   23,7   28,1   748 

2. Syzygium sp. 
(V.C.122) 

20,7   27,6    23,7   28,0  754  

3. S. alatum            21,2   27,6   23,6  27,5   749 
4. S. jambos             20,3   28,2  23,1  28,3  709 
5. S. aqueum            19,6 28,8  22,7   28,9    709 
6. S. jambos             20,5   28,1   23,2   28,2   702 
7. S. samarangense       20,3  28,1   23,6   28,1    709 
8. S. aqueum             21,0   28,7   22,4   28,0    701 
9. S. samarangense       20,6   28,5   22,7   28,3    710 
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No. Nama Spesies T 
(U) 

C A G Total 

10. S. samarangense      20,3   28,3   23,5   27,9    703 
11. M. subverticillaris    21,6   27,3   23,3   27,8    751 
12. S. longipes          21,8   27,4   22,5  28,4  708 
13. S. australe          21,0   28,6  22,0 28,4    676  
14. S. paniculatum       21,0   28,8   21,9  28,2    670 
15. M. guianensis          21,6   27,0   23,6  27,8    751 
16. E. pyriformis          20,8   27,7   23,3  28,2    751  
17. M. vestita            21,6   27,2   23,2   27,9    749  
18. M. pubescens           21,8   26,8   23,4   28,0   749 
19. M. rufipes             21,9   27,0 23,4   27,8    745 
20. M. spectabilis         21,8   27,0   23,6   27,6    751 
21. E. neoglomerata       20,5   28,1   22,8   28,6    751 
22. E. patens             21,2   27,6   23,2   28,0   750 
23. E. arenosa            21,1   28,0   23,1   27,9    754 
24. D. vitis          21,3   28,1   21,7   28,9    630 
25. D. parviflorum     20,4   28,1   23,0   28,5    636  
26. D. parviflorum     22,0   27,6   22,0   28,4    587 
27. D. fruticosum      21,7   27,4   22,2   28,8    636 
28. D. humile          20,5   28,6   23,0   27,9    709 
29. X. chrysanthus    18,5   32,6   19,9   29,0    599 
30. X. aurantiacus    17,3  32,7   20,7   29,3    646 
31. X. chrysanthus    18,2   32,1   20,6   29,1    664 
32. X. chrysanthus    19,2   32,1   20,0   28,7     574 
33. P. guajava 20,9 29,3 21,9 28,0  608 

 Rata-rata 20,7 28,4 22,7 28,2 698,2 

 

2.5 Jarak Genetik 

Hasil perhitungan jarak genetik pada sekuen 

ITS disajikan pada Tabel 4.8. Hasil analisis 

menunjukkan bahwa Syzygium sp. (V.B.153) 

memiliki jarak genetik yang dekat dengan S.  

jambos sebesar 0,0102. Sedangkan Syzygium sp. 
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(V.C.122) memiliki jarak genetik yang dekat dengan 

D. humile sebesar 0,0308.  

Jarak genetik merupakan matrik yang 

digunakan untuk mengukur tingkat perbedaan 

genetik anatara dua organisme. Tingkat 

kekerabatan antara spesies dapat diukur melalui 

analisis jarak genetik. Semakin kecil nilai jarak 

genetik yang diperoleh maka semakin dekat 

hubungan antara dua organisme tersebut (Tallei et 

al., 2016). Berdasarkan hasil perhitungan jarak 

genetik, Syzygium sp. (V.B.153) berkerabat dekat 

dengan S.  jambos dan Syzygium sp. (V.C.122) 

berkerabat dekat dengan D. humile. 
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Tabel 4.8 Jarak Genetik Myrtaceae pada Region ITS dengan Software MEGA11 

Spesies 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 
Syzygium sp.  
(V.B.153)              
Syzygium sp.  
(V.B.122) 0,1019             
S. alatum 0,0304 0,1024            
S. jambos 0,0159 0,1185 0,0413           
S. aqueum 0,0187 0,1083 0,0413 0,0265          
S. jambos 0,0102 0,1128 0,0356 0,0060 0,0233         
S. samarangense 0,0188 0,1027 0,0306 0,0175 0,0265 0,0185        
S. aqueum 0,0207 0,1133 0,0325 0,0221 0,0238 0,0202 0,0015       
S. samarangense 0,0247 0,1134 0,0396 0,0232 0,0310 0,0245 0,0014 0,0101      
S. samarangense 0,0220 0,1108 0,0339 0,0192 0,0282 0,0172 0,0057 0,0000 0,0029     
M. subverticillaris 0,0775 0,0699 0,0843 0,0901 0,0877 0,0844 0,0818 0,0885 0,0871 0,0878    
S. longipes 0,0217 0,1095 0,0397 0,0235 0,0327 0,0277 0,0205 0,0251 0,0262 0,0222 0,0835   
S._australe 0,0136 0,1097 0,0321 0,0182 0,0231 0,0160 0,0121 0,0166 0,0181 0,0137 0,0824 0,0150  

S. paniculatum 0,0122 0,1090 0,0308 0,0168 0,0218 0,0145 0,0107 0,0153 0,0167 0,0123 0,0815 0,0136 0,0000 
M. guianensis 0,0780 0,0731 0,0847 0,0869 0,0899 0,0849 0,0823 0,0891 0,0876 0,0883 0,0054 0,0839 0,0829 
E. pyriformis 0,0895 0,0740 0,0935 0,0998 0,0969 0,0941 0,0931 0,1016 0,1000 0,1009 0,0357 0,0963 0,0959 
M. vestita 0,0794 0,0734 0,0862 0,0922 0,0899 0,0865 0,0839 0,0907 0,0892 0,0900 0,0040 0,0855 0,0846 
M. pubescens 0,0830 0,0768 0,0883 0,0961 0,0938 0,0903 0,0877 0,0946 0,0931 0,0939 0,0095 0,0893 0,0885 
M. rufipes 0,0781 0,0754 0,0866 0,0893 0,0884 0,0835 0,0825 0,0892 0,0878 0,0885 0,0054 0,0841 0,0831 
M. spectabilis 0,0811 0,0783 0,0880 0,0940 0,0917 0,0883 0,0857 0,0925 0,0910 0,0918 0,0136 0,0910 0,0865 
E. neoglomerata 0,0928 0,0792 0,0994 0,1027 0,1025 0,0971 0,0911 0,1014 0,0997 0,0989 0,0433 0,0997 0,0994 



96 
 

 
 

Tabel 4.8 Jarak Genetik Myrtaceae pada Region ITS dengan Software MEGA11 

Spesies 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 
E. patens 0,0849 0,0790 0,0951 0,0980 0,0953 0,0924 0,0900 0,0985 0,0969 0,0977 0,0473 0,0912 0,0905 
E. arenosa 0,0898 0,0865 0,0984 0,1033 0,0990 0,0976 0,0936 0,1022 0,1006 0,1014 0,0516 0,0929 0,0923 
D._vitis 0,1322 0,0148 0,1305 0,1406 0,1324 0,1365 0,1235 0,1365 0,1346 0,1297 0,0858 0,1275 0,1299 
D. parviflorum 0,1554 0,0512 0,1578 0,1645 0,1531 0,1696 0,1465 0,1570 0,1575 0,1503 0,1056 0,1545 0,1525 
D. parviflorum 0,2028 0,0848 0,2051 0,2107 0,1984 0,2083 0,1928 0,2044 0,2031 0,1971 0,1550 0,2015 0,1991 
D. fruticosum 0,1260 0,0112 0,1241 0,1341 0,1260 0,1301 0,1174 0,1302 0,1283 0,1234 0,0824 0,1214 0,1260 
D._humile 0,1001 0,0308 0,1083 0,1141 0,1136 0,1017 0,1046 0,1147 0,1108 0,1062 0,0636 0,1105 0,1107 

X. chrysanthus 0,1357 0,1546 0,1448 0,1266 0,1321 0,1281 0,1253 0,1350 0,1352 0,1294 0,1183 0,1350 0,1274 
X. aurantiacus 0,1223 0,1415 0,1222 0,1157 0,1208 0,1229 0,1109 0,1213 0,1175 0,1202 0,1111 0,1214 0,1145 
X. chrysanthus 0,1243 0,1467 0,1325 0,1164 0,1215 0,1198 0,1150 0,1260 0,1239 0,1209 0,1123 0,1237 0,1170 
X. chrysanthus 0,1094 0,1243 0,1193 0,1053 0,1037 0,1119 0,1012 0,1088 0,1110 0,1030 0,1003 0,1114 0,1014 
P. guajava 0,1552 0,1079 0,1603 0,1540 0,1536 0,1497 0,1385 0,1473 0,1428 0,1403 0,0894 0,1456 0,1448 

Keterangan: kotak merah menandakan jarak genetik spesies terdekat dengan Syzygium sp. (V.B.153) 
          kotak biru menandakan jarak genetik spesies terdekat dengan Syzygium sp. (V.C.122) 
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Tabel 4.8 Lanjutan Jarak Genetik Myrtaceae pada Region ITS dengan Software MEGA11 

Spesies 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 
S. paniculatum              
M. guianensis 0,0820             
E. pyriformis 0,0951 0,0386            
M. vestita 0,0837 0,0095 0,0344           
M. pubescens 0,0877 0,0136 0,0402 0,0054          
M. rufipes 0,0822 0,0109 0,0346 0,0013 0,0068         
M. spectabilis 0,0856 0,0178 0,0416 0,0094 0,0095 0,0109        
E. neoglomerata 0,0987 0,0464 0,0304 0,0450 0,0510 0,0454 0,0525       
E. patens 0,0897 0,0503 0,0358 0,0475 0,0534 0,0492 0,0549 0,0405      
E. arenosa 0,0915 0,0547 0,0400 0,0518 0,0579 0,0537 0,0593 0,0419 0,0121     
D._vitis 0,1293 0,0898 0,0968 0,0901 0,0925 0,0928 0,0964 0,0994 0,1031 0,1104    
D. parviflorum 0,1508 0,1076 0,1127 0,1101 0,1107 0,1089 0,1164 0,1219 0,1231 0,1306 0,0500   
D. parviflorum 0,1973 0,1550 0,1587 0,1581 0,1613 0,1571 0,1592 0,1701 0,1633 0,1720 0,0843 0,0667  
D. fruticosum 0,1254 0,0844 0,0931 0,0867 0,0891 0,0893 0,0928 0,0959 0,0991 0,1063 0,0163 0,0459 0,0819 
D._humile 0,1100 0,0670 0,0712 0,0621 0,0671 0,0642 0,0688 0,0683 0,0729 0,0808 0,0403 0,0758 0,1074 
X. chrysanthus 0,1256 0,1223 0,1365 0,1137 0,1229 0,1120 0,1232 0,1352 0,1354 0,1352 0,1534 0,1907 0,2138 
X. aurantiacus 0,1129 0,1130 0,1233 0,1069 0,1095 0,1053 0,1150 0,1245 0,1197 0,1175 0,1501 0,1713 0,2017 
X. chrysanthus 0,1155 0,1159 0,1252 0,1082 0,1164 0,1067 0,1183 0,1240 0,1242 0,1241 0,1547 0,1891 0,2135 
X. chrysanthus 0,0996 0,1019 0,1131 0,0958 0,1029 0,0941 0,0962 0,1124 0,1127 0,1126 0,1303 0,1521 0,1824 
P. guajava 0,1430 0,0935 0,1029 0,0897 0,0938 0,0924 0,0958 0,1077 0,1154 0,1176 0,1025 0,1345 0,1706 
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Tabel 4.8 Lanjutan Jarak Genetik Myrtaceae pada Region ITS dengan Software MEGA11 

Spesies 27 28 29 30 31 32 33 
D. fruticosum        
D._humile 0,0364       
X. chrysanthus 0,1587 0,1484      
X. aurantiacus 0,1526 0,1362 0,0348     
X. chrysanthus 0,1532 0,1383 0,0034 0,0315    
X. chrysanthus 0,1359 0,1272 0,0037 0,0289 0,0000   
P. guajava 0,1088 0,0843 0,1978 0,1782 0,1945 0,1711  
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B. Hubungan Filogenetik Dua Jenis Syzygium Asal Papua 

Koleksi Kebun Raya Bogor Berdasarkan Karakter 

Molekuler        

Pembuatan pohon filogenetik dua jenis Syzygium asal 

Papua pada sekuen matK dilakukan menggunakan metode 

Neighbor-Joining (NJ) dengan model substitusi nukleotida 

Tamura 3-parameter dan bootstrap replication 1000 kali. 

Sedangkan pembuatan pohon filogenetik pada sekuen ITS 

dilakukan menggunakan metode Neighbor-Joining (NJ) 

dengan model substitusi nukleotida Tamura-Nei + Gamma 

distributed (G) serta bootstrap replication 1000 kali. Model 

substitusi nukleotida yang optimal ditentukan melalui 

algoritma find best model yang ada pada software MEGA11. 

Metode Neighbor-Joining (NJ) digunakan dalam 

penelitian ini karena metode Neighbor-Joining (NJ) 

merupakan salah satu metode yang paling umum 

digunakan dalam analisis filogenetik karena 

kemampuannya memberikan estimasi yang cepat dan 

akurat mengenai hubungan kekerabatan antar spesies 

berdasarkan data sekuen DNA (Suriana et al., 2019). 

1. Pohon Filogenetik Dua Jenis Syzygium Asal Papua 

Berdasarkan Sekuen matK 

Analisis filogenetik dilakukan dengan metode 

Neighbor Joining (NJ) dengan model substitusi 
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nukleotida Tamura 3-parameter. Konstruksi pohon 

filogenetik dilakukan menggunakan dua sekuen contig 

dari dua sampel yang diteliti, sekuen hasil BLAST, dan 

sekuen matK dari Psidium guajava (GU135087.1) 

sebagai outgroup. Sama seperti Syzygium, Psidium 

termasuk famili Myrtaceae namun keduanya 

merupakan genus yang berbeda. P. guajava juga 

digunakan sebagai outgroup dalam penelitian yang 

dilakukan oleh Irawan et al. (2021) untuk memperjelas 

hubungan filogenetik antar Syzygium. Dalam proses 

rooting, syarat pemilihan taksa yang sesuai yaitu taksa 

yang berada diluar ingroup namun memiliki hubungan 

kekerabatan yang dekat dengan ingroup (Rahayu & 

Jannah, 2019).  

Selain sekuen contig sampel dan sekuen hasil 

BLAST, ditambahkan pula sekuen region matK dari D. 

humile (KM894754.10, D. gracilentum (KJ510961.1), D. 

parviflorum (KR530683.1), X. youngii (PP623867.1) 

dan X. chrysanthus (KM065331.1). Penambahan ini 

dilakukan karena munculnya D. humile (AY521534.1) 

pada hasil BLAST dan diduga adanya kemiripan 

morfologi genus Decaspermum dan Xanthostemon 

dengan sampel yang diteliti. Sekuen spesies tersebut 

diperoleh dari GenBank NCBI. Hasil rekonstruksi 
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kekerabatan antar takson disajikan dalam bentuk 

pohon filogenetik pada Gambar 4.11. 

 
Gambar 4.11 Pohon Filogenetik Dua Jenis Syzygium 
Asal Papua dan Sekuen Referensi pada Region matK 
dengan Metode Neighbor-Joining Model Tamura 3-

parameter Menggunakan Outgroup P. guajava 
Pohon filogenetik dua jenis Syzygium asal Papua 

yang dihasilkan menunjukan bahwa region matK 

mampu membedakan berbagai genus. Terlihat bahwa 

semua Syzygium membentuk kelompok tersendiri dan 

terpisah dari genus lainnya. Pohon filogenetik yang 

dihasilkan menunjukan terbentuknya tiga clade.  
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Clade I mencakup S. alatum, S. australe, S. Cinereum, 

S. samarangense, S. Sayeri, S. grande, S. megacarpum, S. 

syzygloides, S. sandwicense, Syzygium sp. (V.B.153) dan 

S. pachycladum. Clade II mencakup D. humile, Syzygium 

sp. (V.C.122), D. gracilentum, dan D. parviflorum. Clade 

III mencakup X. youngii dan X. chrysanthus.  

Berdasarkan hasil analisis, sampel Syzygium sp. 

(V.B.153) berada pada clade I yang merupakan cluster 

genus Syzygium. Pada clade I, Syzygium sp. (V.B.153) 

lebih dekat dengan S. pachycladum dengan nilai 

bootstrap 91. Oleh karena itu, dapat dipastikan bahwa 

sampel Syzygium sp. (V.B.153) benar merupakan genus 

Syzygium. Sampel Syzygium sp. (V.C.122) berada pada 

clade III yang merupakan cluster genus Decaspermum. 

Oleh karena itu, dapat dipastikan bahwa sampel 

Syzygium sp. (V.C.122) merupakan genus Decaspermum 

bukan genus Syzygium. 

Nilai bootstrap dapat dilihat pada cabang-cabang 

pohon filogenetik. Nilai bootstrap yang tinggi 

mengindikasikan tingkat kepercayaan yang kuat 

terhadap pohon filogenetik yang dihasilkan. Hal ini 

menunjukkan bahwa takson dalam pohon tersebut 

sangat reliabel (Saleky et al., 2020). Pohon filogenetik 

matK menunjukkan hubungan kekerabatan Syzygium 
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dengan nilai bootstrap 91 dan kekerabatan 

Decaspermum dengan nilai bootstrap 80. Pohon 

filogenetik matK memiliki beberapa cabang dengan 

nilai bootstrap yang tinggi, namun beberapa cabang 

memiliki nilai bootstrap yang rendah. Suatu clade dapat 

dipercaya apabila memiliki nilai bootstrap lebih dari 70 

(Hills & Bull dalam Pangestika et al., 2015). Nilai 

bootstrap yang tinggi menunjukkan dukungan yang 

kuat terhadap hipotesis bahwa spesies-spesies dalam 

cabang tersebut memiliki kekerabatan yang dekat 

(Holmes, 2003). 

2. Pohon Filogenetik Dua Jenis Syzygium Asal Papua 

Berdasarkan Sekuen ITS 

Analisis filogenetik dilakukan menggunakan 

metode Neighbor Joining (NJ) dengan model substitusi 

nukleotida Tamura-Nei + Gamma. Konstruksi pohon 

filogenetik menggunakan dua sekuen contig dari dua 

sampel yang diteliti, sekuen hasil BLAST, dan sekuen 

ITS dari P. guajava (AY487283.1) sebagai outgroup. 

Sama seperti Syzygium, Psidium termasuk famili 

Myrtaceae namun keduanya merupakan genus yang 

berbeda. P. guajava juga digunakan sebagai outgroup 

dalam penelitian yang dilakukan oleh Irawan et al. 

(2021) untuk memperjelas hubungan filogenetik antar 
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Syzygium. Dalam proses rooting, syarat pemilihan taksa 

yang sesuai yaitu taksa yang berada diluar ingroup 

namun memiliki hubungan kekerabatan yang dekat 

dengan ingroup (Rahayu & Jannah, 2019). 

Selain sekuen contig sampel dan sekuen hasil 

BLAST, ditambahkan pula sekuen X. aurantiacus 

(OM218696.1), X. chrysanthus (KM064784.1, KM 

065042.1, dan KM065016.1), D. humile (AM234128.1), 

D. fruticosum (MF954029.1), D. vitis-idea 

(MF954030,1), D. parviflorum (MW854188.1 & 

MW854229.1) yang diperoleh dari GeneBank NCBI. 

Penambahan sekuen ini dilakukan karena pada pohon 

filogenetik region matK, Syzygium sp. (V.C.122) 

membentuk cluster dengan genus Decaspermum. Hasil 

rekonstruksi kekerabatan antar takson disajikan dalam 

bentuk pohon filogenetik pada Gambar 4.12. 
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Gambar 4.12 Pohon Filogenetik Dua Jenis Syzygium 
Asal Papua dan Sekuen Referensi pada Region ITS 
dengan Metode Neighbor-Joining Model Tamura-Nei 

Menggunakan Outgroup P. guajava 
Pohon filogenetik dua jenis Syzygium asal Papua 

yang dihasilkan menunjukkan bahwa region ITS 

mampu membedakan berbagai genus. Terlihat bahwa 

semua Syzygium membentuk kelompok tersendiri dan 

terpisah dari genus lainnya. Pohon filogenetik yang 

dihasilkan menunjukan terbentuknya lima clade.  
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Clade I mencakup S. samarangense, S. aqueum, 

Syzygium sp. (V.B.153), S. longipes, S. australe, S. 

pariculatum, S. jambos, dan S. alatum. Clade II 

mencakup X. aurantiacus dan X. chrysanthus. Clade III 

mencakup E. pyriformis, E. neoglomerata, E. patens dan 

E. arenosa. Clade IV mencakup M. subverticillaris, M. 

guianensis, M. vestita, M. rufipes, M. pubescens, dan M. 

spectabilis. Clade V mencakup D. humile, D. vitis, D. 

parviflorum dan Syzygium sp. (V.C.122).  

Berdasarkan hasil analisis, sampel Syzygium sp. 

(V.B.153) berada pada clade I yang merupakan cluster 

genus Syzygium. Pada clade I, Syzygium sp. (V.B.153) 

lebih dekat dengan S. aqueum dan S. jambos. Namun, 

nilai bootstrap yang dihasilkan masih tergolong rendah 

yaitu 45 dan 43 sehingga belum dapat dipastikan 

bahwa Syzygium sp. (V.B.153) adalah salah satu jenis 

dari keduanya. Syzygium sp. (V.B.153) termasuk 

subgenus Syzygium karena membentuk cluster dengan 

S. aqueum dan S. jambos. Penelitian Craffen & Biffin 

(2010), mengkategorikan S. aqueum dan S. jambos 

sebagai subgenus Syzygium dalam pohon hubungan 

kladistik subgenus Syzygium. Syzygium sp. (V.C.122) 

berada pada clade V yang merupakan cluster genus 

Decaspermum. Hasil ini mengkonfirmasi pohon 
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filogenetik region matK bahwa Syzygium sp. (V.C.122) 

termasuk genus Decaspermum bukan genus Syzygium. 

Nilai bootstrap dapat dilihat pada cabang-cabang 

pohon filogenetik. Nilai bootstrap yang tinggi 

mengindikasikan tingkat kepercayaan yang kuat 

terhadap pohon filogenetik yang dihasilkan. Hal ini 

menunjukkan bahwa takson dalam pohon tersebut 

sangat reliabel (Saleky et al., 2020). Pohon filogenetik 

ITS menunjukkan hubungan kekerabatan Syzygium 

dengan nilai bootstrap 100 dan kekerabatan 

Decaspermum dengan nilai bootstrap 97. Pohon 

filogenetik ITS dinilai memiliki nilai bootstrap yang 

tinggi karena suatu clade dapat dipercaya apabila 

memiliki nilai bootstrap lebih dari 70 (Hills & Bull 

dalam Pangestika et al., 2015).  

Syzygium sp. (V.B.153) memiliki kekerabatan yang 

dekat dengan S. pachycladum dengan nilai bootstrap 91 

pada pohon filogenetik matK. Namun, karena tidak 

ditemukannya sekuen S. pachycladum pada region ITS 

di GenBank NCBI membuat hasil analisis pohon 

filogenetik pada region ITS belum maksimal. Hal ini 

disebabkan oleh adanya keterbatasan data yaitu tidak 

ditemukannya sekuen S. pachycladum pada region ITS 

sehingga identifikasi Syzygium sp. (V.B.153) pada 
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region ITS baru dapat teridentifikasi hingga tingkat 

subgenus. 

 

C. Deskripsi Karakter Morfologi Syzygium Asal Papua        

Deskripsi karakter morfologi dilakukan pada dua jenis 

Syzygium asal Papua koleksi Kebun Raya Bogor pada vak 

V.B.153 dan V.C.122. Digunakan 30 jenis herbarium 

Syzygium asal Papua koleksi Herbarium Bogoriense juga 

dideskripsikan karakter morfologinya sebagai pembanding 

morfologi. 

Selain menggunakan herbarium kering koleksi 

Herbarium Bogoriense, digunakan pula herbarium kering 

S. Pachycladum dan 5 spesies Decaspermum yang datanya 

diperoleh dari website Global Biodiversity Information 

Facility sebagai pembanding morfologi. Penambahan enam 

jenis herbarium kering ini dikarenakan enam spesies 

tersebut muncul pada analisis BLAST dan memiliki 

kekerabatan yang dekat dengan sampel berdasarkan nilai 

bootstrap pada pohon filogenetik. 

1. Deskripsi Karakter Morfologi Dua Jenis Syzygium 

Asal Papua Koleksi Kebun Raya Bogor 

Karakterisasi morfologi hanya dilakukan pada 

karakter vegetatif dikarenakan kedua jenis Syzygium 

asal Papua koleksi Kebun Raya Bogor belum memasuki 
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fase berbunga maupun berbuah. Sebanyak 25 karakter 

berhasil diamati pada masing-masing spesimen hidup. 

Karakter tersebut diantaranya yaitu panjang, lebar, 

warna daun muda dan dewasa pada bagian adaxial dan 

abaxial, bentuk, ujung, pangkal, tepi, secondary vein, 

intramaginal vein, venasi, perlekatan, panjang petiole, 

tata letak, tipe, kelengkapan dan permukaan daun. 

Selain itu, diamati pula diameter, bentuk dan warna 

ranting serta jenis dan permukaan batang. Hasil 

karakterisasi morfologi dua jenis Syzygium asal Papua 

koleksi Kebun Raya Bogor dapat dilihat pada Tabel 4.9. 

Gambaran umum Syzygium sp. (V.B.153) dapat dilihat 

pada Gambar 4.13 dan Syzygium sp. (V.C.122) pada 

Gambar 4.14. 

Tabel 4.9 Karakter Morfologi Dua Jenis Syzygium asal 

Papua Koleksi Kebun Raya Bogor  

No. Karakter Syzygium sp. 
(V.B.153) 

Syzygium sp. 
(V.C.122) 

1. Ukuran  
(P & L) 

12,7 cm & 4,96 cm 5,44 cm & 1,74 cm 

2. Warna daun 
muda 
(adaxial) 

Brownish orange 
166 (C) 

Moderate purplish 
pink 

3. Warna daun 
muda 
(abaxial) 

Moderate yellowish 
pink N170 (D) 

Pale purplish pink 
62 (D) 
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Tabel 4.9 Karakter Morfologi Dua Jenis Syzygium asal 

Papua Koleksi Kebun Raya Bogor  

No. Karakter Syzygium sp. 
(V.B.153) 

Syzygium sp. 
(V.C.122) 

4. Warna daun 
dewasa 
(adaxial) 

Greyish olive green 
NN137 (B) 

Moderate yellow 
green 138 (C) 

5. Warna daun 
dewasa 
(abaxial) 

Moderate yellow 
green 146 (B) 

Strong yellow 
green 143 (C) 

6. Bentuk daun Elliptic Lanceolate 
7. Ujung daun Acute Acuminate 
8. Pangkal daun Cuneate Cuneate 
9. Tepi daun Entire Entire 

10. Secondary 
vein (pairs) 

12 slightly 
prominent 

17 slightly 
prominent 

11. Intramaginal 
vein 

0,6 cm 0,1 cm 

12. Venasi Brochidodromous  Brochidodromous 
13. Perlekatan 

daun 
Petiolate/stalked Petiolate/stalked 

14. Panjang 
petiole 

3,03 cm 3,67 cm 

15. Tata letak 
daun 

Opposite and 
distichous 

Opposite and 
distichous 

16. Permukaan 
daun 

Gundul Gundul 

17. Tipe daun Tunggal Tunggal 
18. Kelengkapan 

daun 
Tidak lengkap Tidak lengkap 

19. Tunas pada 
ujung daun 

Ada Tidak ada 

20. Diameter 
ranting 

3,03 mm 1,35 mm 

21. Bentuk 
ranting 

Angular Terete 
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Tabel 4.9 Karakter Morfologi Dua Jenis Syzygium asal 

Papua Koleksi Kebun Raya Bogor  

No. Karakter Syzygium sp. 
(V.B.153) 

Syzygium sp. 
(V.C.122) 

22. Warna 
ranting 

Moderate yellow-
green (A) N148 

Moderate olive 
brown (A) N199 

23. Jenis batang Berkayu Berkayu 
24. Permukaan 

batang 
Peeling Scaly 

25. Habitus Pohon Semak 

 

Syzygium sp. pada vak V.B.153 berhabitus pohon, 

daunnya berwarna greyish olive green NN137 (B) pada 

bagian adaxial dan pada bagian abaxial berwarna 

moderate yellow green 146 (B). Daunnya berbentuk 

elliptic dengan ujung daun acute dan pangkal daun 

cuneate serta tepi daunnya entire. Daunnya memiliki 

secondary vein sebanyak 12 pasang yang slightly 

prominent. Memiliki intramaginal vein 0,6 cm dari tepi 

daun, venasinya brochidodromous dan memiliki tunas 

pada ujung daun. Morfologi Syzygium sp. (V.B.153) 

dapat dilihat pada Gambar 4.15. 
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Gambar 4.15 Morfologi Syzygium sp. (V.B.153) Asal 

Papua Koleksi Kebun Raya Bogor. a. Perawakan 
pohon, b. Permukaan kulit batang, c. Ranting pohon, d. 
Daun muda, e. Daun dewasa, f. Abaxial, g. Adaxial, h. 
Tunas pada ujung daun. Panah merah menunjukkan 
perawakan pohon, ranting pohon, daun muda, dan 
tunas pada ujung daun. Garis kuning menunjukkan 
panjang daun (Sumber: Dokumentasi penelitian, 

2024) 
 
Syzygium sp. pada vak V.C.122 berhabitus semak, 

daunnya berwarna moderate yellow green 138 (C) pada 

bagian adaxial dan pada bagian abaxial berwarna 

strong yellow green 143 (C). Daunnya berbentuk 

lanceolate dengan ujung daun acuminate dan pangkal 

daun cuneate serta tepi daunnya entire. Daunnya 

memiliki secondary vein sebanyak 17 pasang yang 

12,7 cm 
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slightly prominent. Memiliki intramaginal vein 3,67 cm 

dari tepi daun dan venasinya brochidodromous. 

Morfologi Syzygium sp. (V.C.122) dapat dilihat pada 

Gambar 4.16. 

 

Gambar 4.16 Morfologi Syzygium sp. (V.C.122) Asal 
Papua Koleksi Kebun Raya Bogor. a. Perawakan 

pohon, b. Permukaan kulit batang, c. Ranting pohon, d. 
Daun muda, e. Daun dewasa, f. Abaxial, g. Adaxial. 
Panah merah menunjukkan perawakan pohon, 

permukaan kulit batang, ranting pohon, dan daun 
muda. Garis kuning menunjukkan panjang daun 

(Sumber: Dokumentasi Penelitian, 2024) 
 

Dari 25 karakter morfologi yang diamati, beberapa 

karakter memiliki variasi sifat karakter morfologi. Pada 

bagian daun diantaranya yaitu, warna daun muda dan 

dewasa pada bagian adaxial dan abaxial pada dua jenis 

5,44 cm 
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Syzygium asal Papua. Terlihat bahwa daun muda 

memiliki warna yang berbeda dengan daun dewasa. 

Pada syzygium sp. (V.B.153) daun muda pada bagian 

adaxial berwarna brownish orange 166 (C) dan pada 

bagian abaxial berwarna moderate yellowish pink N170 

(D) (Gambar 4.17). Pada Syzygium sp. (V.C.122) daun 

muda pada bagian adaxial berwarna moderate purplish 

pink dan pada bagian abaxial berwarna pale purplish 

pink 62 (D) (Gambar 4.17). 

 

Gambar 4.17 Daun Muda Dua Jenis Syzygium asal 
Papua.  a. Warna daun muda Syzygium sp. (V.B.153), b. 

Warna daun muda Syzygium sp. (V.C.122). Panah 
merah menunjukkan bagian abaxial (bawah) dan 

adaxial (bawah) daun (Sumber: Dokumentasi 
Penelitian, 2024) 

 
Bagian adaxial daun memiliki warna yang lebih 

gelap dibandingkan dengan bagian abaxial daun. Hal 

ini sesuai dengan pernyataan Ismail et al. (2019) yang 



115 
 

 
 

menyebutkan bahwa secara umum, genus Syzygium 

memiliki warna daun lebih gelap pada bagian adaxial 

dan berwarna lebih pucat pada bagian abaxial.  Bentuk 

daun dari dua jenis Syzygium asal Papua yang diamati 

memiliki bentuk elliptic dan lanceolate. Syzygium 

umumnya memiliki bentuk daun oblong-elliptic hingga 

lanceolate (Mukaromah, 2020; Rahma et al., 2023). 

Ujung daun dan pangkal daun pada Syzygium yang 

diamati memiliki variasi sifat karakter (Gambar 4.18).   

 

Gambar 4.18 Variasi Bentuk Daun Dua Jenis Syzygium 
Asal Papua. Panah merah menunjukkan: a. Bentuk 

daun elliptic, b. Ujung daun acute, c. & e. Pangkal daun 
cuneate d. ujung daun acuminate f. bentuk daun 

lanceolate. Daun disebelah kiri berukuran 12,7 cm dan 
daun disebelah kanan berukuran 5,44 cm (Sumber: 

Dokumentasi Penelitian, 2024)  
Syzygium yang diamati memiliki venasi 

brochidoromous (Gambar 4.19) dan memiliki 
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intramaginal vein (Gambar 4.19). Mudiana (2016) 

menyebutkan bahwa genus Syzygium umumnya 

memiliki intramaginal vein dan secondary vein. Venasi 

brochidodromous dimiliki oleh sebagian besar famili 

Myrtaceae (Sunarti, 2020). 

 

Gambar 4.19 Pertulangan Daun Syzygium. Panah 
merah menunjukkan: a. Venasi brochidodromous, b. 

Intramaginal vein, c. Secondary vein (Sumber: 
Dokumentasi Penelitian, 2024). 

Ranting pada Syzygium sp. (V.B.153) memiliki 

bentuk angular (persegi) dan pada Syzygium sp. 

(V.C.122) memiliki bentuk ranting terete (membulat) 

(Gambar 4.20). Batang Syzygium sp. (V.B.153) 

permukaannya bertekstur peeling (mengelupas) 

sedangkan Syzygium sp. (V.C.122) memiliki batang 

yang bertekstur scaly (bersisik) (Gambar 4.20). Genus 

Syzygium memiliki bentuk ranting yang beragam, mulai 

dari terete hingga angular. Begitupula dengan tekstur 
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permukaan batang dapat bertekstur peeling, smooth 

maupun scaly (Mudiana, 2016). 

 

Gambar 4.20 Variasi Bentuk Ranting dan Permukaan 
Batang pada Dua Jenis Syzygium Asal Papua. a. Bentuk 

ranting angular, b. Bentuk ranting terete, c. 
Permukaan batang peeling, d. Permukaan batang scaly. 
Panah merah menunjukkan bentuk ranting (Sumber: 

Dokumentasi Penelitian, 2024). 
 

2. Deskripsi Karakter Morfologi Herbarium Kering 

Syzygium Asal Papua Koleksi Herbarium 

Bogoriense 

Deskripsi karakter morfologi dilakukan pada 30 

jenis herbarium kering Syzygium asal Papua yang telah 

teridentifikasi jenisnya. Sebanyak 11 karakter diamati 

untuk karakterisasi morfologi. Karakter tersebut 

diantaranya yaitu bentuk, ujung, pangkal, tepi, venasi, 

perlekatan, tata letak, tipe dan tunas ujung daun. Selain 

itu, bentuk dan permukaan ranting juga diamati. Hasil 

karakterisasi morfologi pada 30 jenis herbarium kering 

Syzygium asal Papua yang telah teridentifikasi jenisnya 

dapat dilihat pada Tabel 4.10. 
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Tabel 4.10 Karakter Herbarium Syzygium Asal Papua 

 
No. 

 
Karakter 

Jenis Syzygium 
Syzygium pallens 
Merr. & Perry 

Syzygium 
subalatum 
(Ridley) Merr. & 
Perry   

Syzygium 
subcorymbosum 
Merr. & Perry   

Syzygium 
polyantha (L.K. 
Schum) 

Syzygium 
rosaceum Diels  

Syzygium 
versteegii 
(Lauterb.) Merr. 
& Perry  

1. Bentuk 
daun 

Lanceolate Elliptic Elliptic Lanceolate Lanceolate Elliptic 

2. Ujung daun Acuminate  Acuminate  Acuminate  Acuminate  Acuminate  Acute  
3. Pangkal 

daun 
Cuneate  Cuneate  Attenuate  Cuneate  Attenuate  Cuneate 

4. Tepi daun Entire Entire Entire Entire Entire Entire 
5. Venasi Brochidodromous Brochidodromous Brochidodromous Brochidodromous Brochidodromous Brochidodromous 

6. Perlekatan 
daun 

Petiolate/ stalked Petiolate/ stalked Petiolate/ stalked Petiolate/ stalked Petiolate/ stalked Petiolate/ stalked 

7. Tata letak 
daun 

Opposite and  
distichous 

Opposite and  
distichous 

Opposite and  
distichous 

Opposite and  
distichous 

Opposite and  
distichous 

Opposite and  
distichous 

8. Tipe daun Single Single Single Single Single Single 

9. Tunas pada 
ujung daun 

Absent Absent Absent Absent Absent Absent 

10. Bentuk 
ranting 

Terete Terete Terete Terete Terete Angular 

11. Permukaan 
ranting 

Smooth Smooth Smooth Smooth Smooth Peeling 
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Tabel 4.10 Lanjutan Karakter Herbarium Syzygium Asal Papua 

No.  
Karakter 

Jenis Syzygium 
Syzygium nutans 
(K. Schum.) Merr. 
& Perry  

Syzygium 
buettnerianum 
(K. Schum.) 
Niedenzu  

Syzygium 
roemeri 
(Lauterb.) Merr. 
& Perry  

Syzygium 
pycnanthum 
Merr. & Perry  

Syzygium cf. 
nemorale  
Merr. & Perry 

Syzygium 
naiadum  
(Diels) Merr. & 
Perry 

1. Bentuk 
daun 

Elliptic Elliptic Elliptic Elliptic Elliptic Lanceolate 

2. Ujung daun Attenuate  Attenuate  Acuminate  Attenuate  Acute   Acuminate 
3. Pangkal 

daun 
Cuneate  Cuneate  Obtuse  Attenuate  Obtuse  Attenuate  

4. Tepi daun Entire Entire Entire Entire Entire Entire 
5. Venasi Brochidodromous Brochidodromous Brochidodromous Brochidodromous Brochidodromous Brochidodromous 

6. Perlekatan 
daun 

Petiolate/ stalked Petiolate/ stalked Petiolate/ stalked Petiolate/ stalked Petiolate/ stalked Petiolate/ stalked 

7. Tata letak 
daun 

Opposite and  
distichous 

Opposite and  
distichous 

Opposite and  
distichous 

Opposite and  
distichous 

Opposite and  
distichous 

Opposite and  
distichous 

8. Tipe daun Single Single Single Single Single Single 

9. Tunas pada 
ujung daun 

Absent Absent Absent Absent Absent Absent 

10. Bentuk 
ranting 

Terete Terete Terete Terete Terete Terete 

11. Permukaan 
ranting 

Smooth Smooth Smooth Smooth Smooth Smooth   
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Tabel 4.10 Lanjutan Karakter Herbarium Syzygium Asal Papua 

No.  
Karakter 

Jenis Syzygium 
Syzygium roseum 
Merr. & Perry  
  

Syzygium 
pseudoformosum  
(King) Merr. & 
Perry  

Syzygium 
subcozymbosium  
Merr. & Perry  

Syzygium 
polyanthum 
(Wight) Walp.  
  

Syzygium 
ponapense  
Diels  
  

Syzygium 
polysticta  
Diels  
  

1. Bentuk 
daun 

Eliptic Ovate Eliptic Eliptic Lanceolate   Eliptic 

2. Ujung daun Acuminate  Acute  Acute  Acuminate  Acuminate  Acute  
3. Pangkal 

daun 
Cuneate  Rounded  Cuneate  Cuneate  Cuneate  Cuneate  

4. Tepi daun Entire Entire Entire Entire Entire Entire 
5. Venasi Brochidodromous Brochidodromous Brochidodromous Brochidodromous Brochidodromous Brochidodromous 

6. Perlekatan 
daun 

Petiolate/ stalked Petiolate/ stalked Petiolate/ stalked Petiolate/ stalked Petiolate/ stalked Petiolate/ stalked 

7. Tata letak 
daun 

Opposite and  
distichous 

Opposite and  
distichous 

Opposite and  
distichous 

Opposite and  
distichous 

Opposite and  
distichous 

Opposite and  
distichous 

8. Tipe daun Single Single Single Single Single Single 

9. Tunas pada 
ujung daun 

Absent Absent Absent Absent Absent Absent 

10. Bentuk 
ranting 

Terete Terete Terete Terete Terete Terete 

11. Permukaan 
ranting 

Scaly  Scaly  Smooth  Smooth  Smooth  Smooth  
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Tabel 4.10 Lanjutan Karakter Herbarium Syzygium Asal Papua 

No.  
Karakter 

Jenis Syzygium 
Syzygium 
pergamaceum 
(Greves) Merr. & 
Perry  

Syzygium 
plumeum  
(Ridley) Merr. & 
Perry  

Syzygium 
schumannianum 
(Niedenzu)  
Diels   

Syzygium 
semarangense 
(BI) Merr. &  
Perry  

Syzygium 
saliciforme 
Merr. &  
Perry  

Syzygium salicina 
Diels  

1. Bentuk 
daun 

Eliptic Ovate  Ovate Ovate Eliptic Lanceolate 

2. Ujung daun Acuminate  Acuminate Acuminate  Obtuse  Attenuate  Attenuate  
3. Pangkal 

daun 
Cuneate  Cuneate  Attenuate  Rounded  Cuneate  Attenuate  

4. Tepi daun Entire Entire Entire Entire Entire Entire 
5. Venasi Brochidodromous Brochidodromous Brochidodromous Brochidodromous Brochidodromous Brochidodromous 

6. Perlekatan 
daun 

Petiolate/ stalked Petiolate/ stalked Petiolate/ stalked Petiolate/ stalked Petiolate/ stalked Petiolate/ stalked 

7. Tata letak 
daun 

Opposite and  
distichous 

Opposite and  
distichous 

Opposite and  
distichous 

Opposite and  
distichous 

Opposite and  
distichous 

Opposite and  
distichous 

8. Tipe daun Single Single Single Single Single Single 

9. Tunas pada 
ujung daun 

Absent Absent Absent Absent Absent Absent 

10. Bentuk 
ranting 

Terete Terete Terete Terete Terete Terete 

11. Permukaan 
ranting 

Smooth  Smooth  Peeling  Smooth  Smooth  Scaly 
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Tabel 4.10 Lanjutan Karakter Herbarium Syzygium Asal Papua 

No.  

Karakter 

Jenis Syzygium 

Syzygium 
salicinum 
(Ridley) Merr. & 
Perry  

Syzygium 
coalitum 
(Greves) Hartley 
& Perry   

Syzygium 
claviflorum 
(Roxb) A. M. 
Cowan & Cowan   

Syzygium 
platicarpa  
Diels  

Syzygium 
phaeostictum 
Merr. & Perry  

Syzygium 
pteropodum 
(Lauterb  
& K. Schum)  

1. Bentuk 
daun 

Oblong Oblong  Ovate  Eliptic Eliptic Eliptic 

2. Ujung daun Attenuate  Attenuate  Attenuate  Acuminate  Acuminate  Acute  
3. Pangkal 

daun 
Attenuate  Attenuate  Obtuse  Attenuate  Obtuse  Obtuse  

4. Tepi daun Entire Entire Entire Entire Entire Entire 
5. Venasi Brochidodromous Brochidodromous Brochidodromous Brochidodromous Brochidodromous Brochidodromous 

6. Perlekatan 
daun 

Petiolate/ stalked Petiolate/ stalked Petiolate/ stalked Petiolate/ stalked Petiolate/ stalked Petiolate/ stalked 

7. Tata letak 
daun 

Opposite and  
distichous 

Opposite and  
distichous 

Opposite and  
distichous 

Opposite and  
distichous 

Opposite and  
distichous 

Opposite and  
distichous 

8. Tipe daun Single Single Single Single Single Single 

9. Tunas pada 
ujung daun 

Absent Absent Absent Absent Absent Absent 

10. Bentuk 
ranting 

Terete Terete Terete Terete Terete Terete 

11. Permukaan 
ranting 

Smooth  Smooth  Smooth  Smooth  Scaly Peeling 
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Herbarium kering Syzygium asal Papua memiliki 

bentuk, ujung, dan pangkal daun yang beragam. Tepi 

daunnya rata (entire) dengan tata letak berhadapan dan 

perlekatan dengan tangkai (petiole). Memiliki venasi 

brochidodromous, tipe daun tunggal dan tidak memiliki 

stipula. Rantingnya sebagian besar memiliki bentuk bulat 

(terete) namun ada juga yang memiliki bentuk persegi 

(angular). Permukaan rantingnya halus (smooth) namun 

ada juga yang bersisik (scaly) dan mengelupas (peeling). 

Gambaran umum morfologi dari 30 jenis herbarium 

kering Syzygium asal Papua yang telah teridentifikasi 

jenisnya dapat dilihat pada Gambar 4.21. 
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Gambar 4.21 Herbarium Syzygium Asal Papua Koleksi Herbarium Bogoriense. a. 
Syzygium pallens, b. Syzygium subalatum, c. Syzygium subcorymbosum, d. Syzygium 

polyantha, e. Syzygium rosaceum f. Syzygium versteegii, g. Syzygium nutans, h. Syzygium 
buettnerianum, i. Syzygium roemeri, j. Syzygium pycnanthum (Sumber: Dokumentasi 

penelitian, 2024) 
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Gambar 4.21 Herbarium Syzygium Asal Papua Koleksi Herbarium Bogoriense. a. 

Syzygium cf. nemorale, b. Syzygium naiadum, c. Syzygium roseum, d. Syzygium 

pseudoformosum, e. Syzygium subcozymbosium f. Syzygium polyanthum, g. Syzygium 

ponapense, h. Syzygium polysticta, i. Syzygium pergamaceum, j. Syzygium plumeum 

(Sumber: Dokumentasi penelitian, 2024) 
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Gambar 4.21 Herbarium Syzygium Asal Papua Koleksi Herbarium Bogoriense. a. 
Syzygium schumannianum, b. Syzygium samarangense, c. Syzygium saliciforme, d. 

Syzygium salicina, e. Syzygium salicinum, f. Syzygium coalitum, g. Syzygium claviflorum, h. 
Syzygium platicarpa, i. Syzygium phaeostictum, j. Syzygium pteropodum (Sumber: 

Dokumentasi penelitian, 2024) 
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Herbarium kering Syzygium teridentifikasi 

memiliki morfologi yang bervariasi terutama pada 

karakter bentuk daun, pangkal daun, ujung daun, 

bentuk ranting dan permukaan ranting. Variasi pada 

bentuk daun diantaranya lanceolate, ovate dan elliptical 

(Gambar 4.22). Variasi pada ujung daun diantaranya 

yaitu attenuate, acute, acuminate, dan obtuse (Gambar 

4.23). Variasi pada pangkal daun diantaranya yaitu 

cuneate, attenuate, rounded dan obtuse (Gambar 4.23). 

Variasi pada bentuk ranting diantaranya yaitu terete 

dan angular sedangkan variasi pada permukaan 

ranting yaitu peeling, smooth, dan scaly (Gambar 4.24). 

 

Gambar 4.22 Variasi Morfologi Bentuk Daun 
Herbarium Syzygium. Panah merah menunjukkan bentuk 

daun:  a. Lanceolate, b. Elliptic, c. Ovate d. Oblong 
 (Sumber: Dokumentasi Penelitian, 2024) 
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Gambar 4.23 Variasi Morfologi Ujung dan Pangkal 
Daun Herbarium Syzygium. Panah merah 

menunjukkan ujung dan pangkal daun: a. Acuminate, 
b. Acute, c. Attenuate, d. Attenuate, e. Cuneate, f. Obtuse 

(Sumber: Dokumentasi Penelitian, 2024) 
 

 

Gambar 4.24 Variasi Morfologi Bentuk dan 
Permukaan Ranting Herbarium Syzygium. Panah 

merah menunjukkan: a. Terete dan smooth, b. Angular 
dan peeling (Sumber: Dokumentasi Penelitian, 2024) 
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Berdasarkan hasil perbandingan karakter anatara 

dua jenis Syzygium asal Papua koleksi Kebun Raya 

Bogor dengan herbarium kering Syzygium 

teridentifikasi koleksi Herbarium Bogoriense, belum 

ditemukan jenis Syzygium yang mirip dengan kedua 

jenis Syzygium asal Papua koleksi Kebun Raya Bogor. 

Kemunculan anggota genus Decaspermum dan 

kedekatan S. pachycladum dengan sampel pada hasil 

analisis molekuler menjadi dasar dilakukannya 

karakterisasi morfologi pada enam jenis herbarium 

kering yang diperoleh dari website Global Biodiversity 

Information Facility (GBIF, 2024). 

Herbarium kering tersebut diantaranya yaitu S. 

pachycladum, D. humile, D. parviflorum, D. gracilentum, 

D. vitis-idea dan D. fruticosum. Herbarium genus 

Decaspermum memiliki karakter morfologi daun 

berbentuk lanceolate, ujung daunnya acuminate 

dengan pangkal daun berbentuk cuneate hingga obtuse. 

Tepi daun entire, venasi brochidodromous, perlekatan 

daun petiole dan stalked. Rantingnya berbentuk terete 

dan permukaannya scaly. Hasil karakterisasi dan 

morfologi herbarium kering S. pachycladum dan 

Decaspermum disajikan pada Tabel 4.3 dan Gambar 

4.25.
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Tabel 4.11 Karakter Herbarium Syzygium dan Decaspermum   

No.  
Karakter 

Spesies 
Syzygium 
pachycladum 
(Lauterb  
& K. Schum) 

Decaspermum 
humile (G.Don) 
A.J.Scott 
 

Decaspermum 
parviflorum 
(Lam.) A.J.Scott 
 

Decaspermum 
gracilentum 
(Hance) Merr. & 
L.M.Perry 

Decaspermum 
vitis-idaea Stapf 
 

Decaspermum 
fruticosum 
J.R.Forst. & 
G.Forst. 

1. Bentuk 
daun 

Elliptic Lanceolate Elliptic Lanceolate Elliptic Lanceolate 

2. Ujung daun Acute  Acuminate Acuminate Acuminate Acuminate Acuminate 
3. Pangkal 

daun 
Cuneate  Cuneate Cuneate Cuneate Cuneate Cuneate 

4. Tepi daun Entire Entire Entire Entire Entire Entire 
5. Venasi Brochidodromous Brochidodromous Brochidodromous Brochidodromous Brochidodromous Brochidodromous 

6. Perlekatan 
daun 

Petiolate/ stalked Petiolate/ stalked Petiolate/ stalked Petiolate/ stalked Petiolate/ stalked Petiolate/ stalked 

7. Tata letak 
daun 

Opposite and  
distichous 

Opposite and  
distichous 

Opposite and  
distichous 

Opposite and  
distichous 

Opposite and  
distichous 

Opposite and  
distichous 

8. Tipe daun Single Single Single Single Single Single 

9. Tunas 
pada ujung 
daun 

Present Absent Absent Absent Absent Absent 

10. Bentuk 
ranting 

Angular Terete Terete Terete Terete Terete 

11. Permukaan 
ranting 

Peeling  Scaly Scaly Scaly Scaly Scaly 
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Gambar 4.25 Herbarium Syzygium dan Decaspermum. a. 
Syzygium pachycladum, b. Decaspermum humile, c. 

Decaspermum parviflorum, d. Decaspermum gracilentum, 
e. Decaspermum vitis-idea, f. Decaspermum fruticosum 

(Sumber: GBIF, 2024) 
 

Berdasarkan hasil perbandingan karakter antara 

spesimen segar dan spesimen herbarium kering, 

Syzygium sp. (V.B.153) memiliki banyak persamaan 

karakter morfologi dengan S. pachycladum. Persamaan 

karakter morfologi tersebut diantaranya bentuk daun 

elliptic ujung daun acute, pangkal daun cuneate, venasi 

brochidodromous, perlekatan petiole, tata letak 

e. f. 
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opposite dan distichous, bentuk rantingnya angular dan 

permukaan rantingnya peeling. Terlebih lagi, S. 

pachycladum memiliki karakter tunas pada ujung daun 

seperti pada Syzygium sp. (V.B.153). Karakter tersebut 

dapat dilihat pada Gambar 4.26. 

 
Gambar 4.26 Perbandingan Karakter Morfologi 

Syzygium sp. (V.B.153) dengan Herbarium Kering S. 
pachycladum. Panah merah menunjukkan adanya 

tunas ujung daun pada: a. Herbarium Kering S. 
pachycladum dan b. Syzygium sp. (V.B.153) (Sumber: 

Dokumentasi Penelitian, 2024; GBIF, 2024) 
 

Syzygium sp. (V.C.122) memiliki banyak kemiripan 

karakter morfologi dengan genus Decaspermum 

terutama dengan spesies D. humile dan D. gracilentum. 

Karakter tersebut diantaranya bentuk daun lanceolate, 

ujung daun acuminate, pangkal daun cuneate, tepi daun 

entire, venasi brochidodromous, perlekatan petiole, tata 

letak opposite dan distichous, bentuk rantingnya terete 

dan permukaan ranting scaly. Gambar morfologinya 

dapat dilihat pada Gambar 4.27.  
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Gambar 4.27 Perbandingan Karakter Morfologi 
Syzygium sp. (V.C.122) dengan Herbarium Kering 

Decaspermum. a. Syzygium sp. (V.C.122), b. D. humile, c. 
D. parviflorum, d. D. gracilentum (Sumber: 

Dokumentasi Penelitian, 2024) 

3. Hubungan Kekerabatan Fenetik 

Hasil kontruksi fenogram menunjukkan bahwa dari 

38 spesies terbagi menjadi dua kelompok besar. 

Kelompok I terdiri dari S. pycanthum, S. 

subcorymbosum, S. platicarpa, D. parviflorum, D. vitis-

idea, S. subalatum, S. roseum, S. polyanthum, S. 

pergamaceum, D. gracilentum, Syzygium sp. (V.C.122), 

D. humile, D. fruticosum, S. rosaceum, S. naiadum, S. 

pallens, S. polyantha, S. ponapense, S. plumeum, S. 

salicina, S. subcozymbosium, S. polysticta, S. nutans, S. 

e. f. 
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buettnerianum, S. saliciforme, S. phaeostictum, S. 

roemeri, S. schumannianum, S. salicinum, S. coalitum, S. 

claviflorum, S. versteegii, S. pachycladum dan Syzygium 

sp. (V.B.153). Kelompok II terdiri dari S. 

pseudomorfosum, S. samarangense, S. pteropodum, dan 

S. cf. nemorale. 

 

 

Gambar 4.28 Fenogram Dua Jenis Syzygium Asal 
Papua dan 36 Herbarium Kering Syzygium dan 

Decaspermum 

Fenogram menempatkan Syzygium sp. (V.B.153) 

pada kelompok I dan membentuk kelompok dengan S. 

pachycladum. Syzygium sp. (V.C.122) juga berada di 

kelompok I dan membentuk kelompok dengan D. 

humile, D. gracilentum dan D. fruticosum. Berdasarkan 

I 

II 
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hasil fenogram, Syzygium sp. (V.B.153) memiliki banyak 

kemiripan morfologi dengan S. pachycladum 

sedangkan Syzygium sp. (V.C.122) memiliki banyak 

kemiripan morfologi dengan genus Decaspermum. 

Melalui analisis fenetik menggunakan software 

PAST, hubungan kekerabatan fenetik dari 38 spesies 

berhasil dipetakan. Analisis klaster (fenogram) dapat 

diterapkan untuk mengukur tingkat kekerabtan di 

antara berbagai spesies yang diteliti (Prasgi & 

Kasmiyati, 2022) 

4. Analisis PCA 

Analisis PCA terhadap 11 karakter morfologi 

kualitatif memisahkan 38 spesies menjadi 8 klaster. 

Klaster I terdiri dari Syzygium sp. (V.B.153), S. 

pachycladum dan S. verstegii. Ketiga spesies ini 

memiliki persamaan morfologi pada bentuk daun 

elliptic, ujung daun acute, pangkal daun cuneate, 

bentuk ranting angular dan permukaan ranting 

peeling. Namun, pada Syzygium sp. V.B.153 dan S. 

pachycladum terdapat tunas pada ujung daunnya 

dimana karakter tersebut tidak ditemukan pada S. 

verstegii. Klaster II terdiri dari S. salicina, S. polysticta, 

S. pycanthum, S. phaeostictum dan S. roemeri. Lima 
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spesies ini memiliki persamaan morfologi pada bentuk 

daun elliptic.  

Klaster III terdiri dari S. nutans, S. buettnerianum, S. 

saliciforme, D. vitis-idea, D. parviflorum, S. polyanthum, 

S. pergamaceum, S. roseum, D. gracilentum, D. 

fruticosum, Syzygium sp. (V.C.153), D. humile, S. 

rosaceum, S. pallens, S. polyantha, S. platicarpa, S. 

subcorymbosum, S. subalatum dan S. ponapense. Spesies 

dalam klaster ini memiliki persamaan karakter 

morfologi pada bentuk ranting terete. Klaster IV terdiri 

dari S. naiadum dan S. plumeum memiliki kemiripan 

morfologi pada bentuk ranting terete dan permukaan 

ranting smooth.  

Klaster V terdiri dari S. salicinum dan S. 

schumannianum memiliki kemiripan morfologi pada 

pangkal daun attenuate, bentuk ranting terete dan 

permukaan ranting smooth. Klaster VI terdiri dari S. 

claviflorum, S. coalitum, dan S. subcozymbosum 

memiliki kemiripan morfologi pada bentuk ranting 

terete dan permukaan ranting smooth. Klaster VII 

terdiri dari S. pseudoformosum dan S. samarangense 

memiliki kemiripan morfologi pada bentuk daun ovate, 

pangkal daun rounded dan bentuk ranting terete. 

Klaster VIII terdiri dari S. pteropodum dan S. cf. 
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nemorale memiliki kemiripan morfologi pada bentuk 

daun elliptic, ujung daun acute, dan pangkal daun 

obtuse. 

 

Gambar 4.29 Scatter Plot Karakter Morfologi Hasil 
PCA Dua Jenis Syzygium Asal Papua dan 36 Herbarium 

Kering Syzygium dan Decaspermum 
Scatter plot menunjukkan adanya pemisahan 

kelompok yang jelas pada data, mengindikasikan 

adanya interaksi kompleks antar karakter morfologi 

yang membentuk pola yang berbeda. Karakter 1 

(bentuk daun), 2 (ujung daun), 3 (pangkal daun), dan 

11 (permukaan ranting) merupakan karaker yang 

paling memiliki banyak variasi. 

PCA dapat mengidentifikasi karakater yang 

memiliki kontribusi terbesar dalam memisahkan 

kelompok tanaman yang berbeda (Rosmaina et al., 
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2021; Mahulette et al., 2022). Karakter penciri merujuk 

pada variabel yang memiliki pengaruh signifikan 

terhadap pembentukan kelompok atau pola dalam 

data, terlepas dari keberadaan variabel-variabel 

lainnya (Sharma et al., 2018; Mahulette et al., 2022). 

 

D. Kontribusi Kejelasan Identitas Spesies Dalam Upaya 

Konservasi Spesies Melalui Proses Identifikasi. 

Hasil identifikasi secara molekuler dan morfologi 

menunjukkan bahwa Syzygium sp. (V.B.153) mengarah 

pada subgenus Syzygium dan dekat dengan spesies S. 

pachycladum. Berdasarkan penilaian terbaru IUCN, S. 

pachycladum dikategorikan sebagai Least Concern (LC) 

yaitu spesies yang risiko kepunahannya rendah (IUCN, 

2024).  

S. pachycladum merupakan spesies endemik Papua, 

yang artinya spesies ini hanya dapat ditemukan secara 

alami di wilayah tersebut. Persebaran spesies ini 

mencakup wilayah Papua Barat dan Papua di Indonesia, 

serta Papua Nugini dengan total luas area 273,338 km2. 

Meskipun spesies ini termasuk ke dalam kategori risiko 

kepunahan rendah karena distribusi geografisnya yang 

luas, perlu penelitian lebih lanjut untuk menilai ukuran 
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populasi dan dampak nyata dari ancaman yang ada di 

hutan Papua Nugini (Jimbo, 2024). 

 
Gambar 4.30 Peta Persebaran S. pachycladum di Papua 

(Sumber: Jimbo, 2024) 
Identifikasi molekuler dan morfologi menunjukkan 

bahwa Syzygium sp. (V.C.122) termasuk anggota genus 

Decaspermum dan berkerabat dengan D. humile, D. 

parviflorum, D. gracilentum, D. vitis-idea, dan D. fruticosum. 

Berdasarkan penilaian terbaru IUCN, D. humile, D. 

gracilentum, D. vitis-idea, dan D. fruticosum termasuk 

kategori Least Concern (LC) yaitu spesies yang risiko 

kepunahannya rendah. D. parviflorum termasuk kategori 
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Data Deficient (DD) yaitu kurangnya data terkait spesies ini 

untuk penilaian status konservasi (IUCN, 2024). 

Distribusi geografis genus Decaspermum mencakup 

wilayah yang luas, meliputi benua Australia dan kepulauan 

Pasifik (POWO, 2024). Decaspermum juga ditemukan di 

wilayah Indonesia Timur seperti Papua.  Dominasi 

tumbuhan dari famili Araucariaceae dan Myrtaceae di 

wilayah ini mendukung hipotesis tentang hubungan 

biogeografis antara dataran Sahul dan Australia, terutama 

pada masa ketika permukaan air laut jauh lebih rendah 

(Kusmana & Hikmat, 2015). 

Upaya konservasi genus Syzygium dan Decaspermum 

memerlukan strategi yang disesuaikan dengan 

karakteristik spesies dan ekosistemnya. Pendekatan 

inventarisasi dan pembaruan data dapat dilakukan untuk 

memperoleh informasi terkini terkait keanekaragaman 

dan sebaran spesies. Selain itu, data mengenai habitat, 

distribusi dan populasi, serta potensi pemanfaatan suatu 

spesies tumbuhan dapat mendukung upaya konservasi 

(Mudiana, 2017). Kegiatan eksplorasi, edukasi, dan 

pendokumentasian dapat membantu dalam memahami 

distribusi, populasi, dan status konservasinya (Sutomo, 

2014). 
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BAB V 

KESIMPULAN 

 

A. Kesimpulan 

1. Panjang sekuen DNA pada region matK untuk Syzygium 

sp. (V.B.153) adalah 853 pb dan Syzygium sp. (V.C.122) 

adalah 877 pb. Panjang sekuen pada region ITS untuk 

Syzygium sp. (V.B.153) adalah 838 pb dan Syzygium sp. 

(V.C.122) adalah 823 pb. Komposisi nukleotida pada 

sekuen matK Syzygium sp.  (V.B.153) terdiri dari timin 

36,5%, sitosin 18,4%, adenin 30,0%, dan guanin 15,1% 

dan Syzygium sp.  (V.C.122) terdiri dari timin 36,6%, 

sitosin 18,3%, adenin 30,1%, dan guanin 15,0%. 

Komposisi nukleotida pada Syzygium sp.  (V.B.153) 

terdiri dari timin 20,9%, sitosin 27,4%, adenin 23,7%, 

dan guanin 28,1% dan Syzygium sp.  (V.C.122) terdiri 

dari timin 20,7%, sitosin 27,6%, adenin 23,7%, dan 

guanin 28,0%. 

2. Pohon filogenetik region matK menunjukkan Syzygium 

sp. (V.B.153) termasuk genus Syzygium dan berkerabat 

dekat dengan S. pachycladum dengan nilai bootstrap 91. 

Pohon filogenetik region ITS menempatkan Syzygium 

sp. (V.B.153) dalam subgenus Syzygium. Pohon 
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filogenetik region matK dan ITS menunjukkan 

Syzygium sp. (V.C.122) termasuk genus Decaspermum. 

3. Dua jenis Syzygium asal Papua koleksi KRB 

dikarakterisasi menggunakan 25 karakter morfologi. 

Syzygium sp. (V.B.153) berhabitus pohon, daun 

berwarna greyish olive green NN137 (B) pada bagian 

adaxial dan pada abaxial berwarna moderate yellow 

green 146 (B). Daun berbentuk elliptic, ujung daun 

acute dan pangkal daun cuneate serta tepi daun entire. 

Secondary vein sebanyak 12 pasang yang slightly 

prominent. Intramaginal vein 0,6 cm dari tepi daun, 

venasi brochidodromous dan memiliki tunas pada 

ujung daun. Syzygium sp. (V.C.122) berhabitus semak, 

daun berwarna moderate yellow green 138 (C) pada 

bagian adaxial dan pada abaxial berwarna strong 

yellow green 143 (C). Daun berbentuk lanceolate, ujung 

daun acuminate, pangkal daun cuneate dan tepi daun 

entire. Secondary vein sebanyak 17 pasang yang slightly 

prominent. Intramaginal vein 3,67 cm dari tepi daun 

dan venasinya brochidodromous. Dendogram fenetik 

menunjukkan bahwa Syzygium (V.B.153) berkelompok 

dengan S. pachycladum dan S. verstegii sedangkan 

Syzygium (V.C.122) berkelompok dengan D. humile, D. 

gracilentum dan D. fruticosum. 
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4. Identifikasi molekuler dan morfologi menunjukkan 

bahwa Syzygium sp. (V.B.153) termasuk subgenus 

Syzygium dan dekat dengan S. pachycladum. Syzygium 

sp. (V.C.122) termasuk genus Decaspermum. 

Berdasarkan data pada IUCN, S. pachycladum dan 

beberapa anggota Decaspermum termasuk dalam flora 

dengan tingkat risiko kepunahan yang rendah.  

 

B. Saran 

Saran untuk penelitian selanjutnya dapat menambah 

karakter organ generatif dan melakukan analisis molekuler 

menggunakan region genetik yang berbeda agar dapat 

mengidentifikasi hingga tingkat jenis. Identifikasi 

molekuler dan morfologi menempatkan Syzygium sp. 

(V.B.153) ke subgenus Syzygium dan dekat dengan S. 

pachycladum serta Syzygium sp. (V.C.122) termasuk genus 

Decaspermum. Dengan diketahuinya kedua spesies 

tersebut dapat dilakukan pelacakan status konservasi di 

IUCN dan diketahui cara konservasi yang baik untuk kedua 

spesies tersebut serta dapat dilakukan penelitian terkait 

pemanfaatannya dan kandungan metabolit pada kedua 

spesies tersebut.  
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LAMPIRAN 

 

Lampiran 1. Sekuen Syzygium sp. (V.B.153) 

>5052889_V_B_153_ITS_17Se_F 

CGCCGCCGATGACGTCGCGAGAAGTCCACTGAACCTTATCATTT

AGAGGAAGGAGAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGC

GGAAGGATCATTGTCGAATCCTGCCTAGCAGAATGACCAGAGAA

CCAGTAACAAACTCAACGGGGACGGCGGGCCTCGCCCAACGTCT

CCAGACGCTTGGATGGCACGGGTGCCTACGGGTGCTCGGGCTTC

TCTCGGCGGCACAACGAACCCCGGCGCGGAATGCGCCAAGGAAC

TTTAACAAGAGAGCGATGCTCCCGTCGCCCCAGACATGGTGCGT

GTGCGGGATGCCATGCAATCTCCTATTATTCATAACGACTCTCG

GCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAA

CTGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAG

TCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCTTCGGTTGAGGGCACGT

TTGCCTGGGTGTCACACATGGCGTTGCCCCTAACCCCTCGCCTT

GAATTGGGCGGGCGGGACTTGGGTGCGTATGTTGGCCTCCCGAG

ATGAACTTATCCCGGTTGGCCCAAAATCGAGCGTTGGAGCGATT

AGCACCACGACATTCGGTGGTTGATGAGACCCCAATGATCAATG

TCGTGCGTGTCGCTCATGCACATGCTCCACGAATCTACCTTTCA

CCAACGCGACCCCAGGTCAAGCGGGGCTACCCGCTGAGTTTAAG

CATATCAATAAGCGGAGGAAAAGAAACTAACAAGGATTCCCCTA

GTAACGG 
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>5052890_V_B_153_ITS_26Se_R 

TGTCGGTGAAGTGTTCGGATCGCGGCGACGTGGGCGGTTCGCCG

CCGATGACGTCGCGAGAAGTCCACTGAACCTTATCATTTAGAGG

AAGGAGAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAG

GATCATTGTCGAATCCTGCCTAGCAGAATGACCAGAGAACCAGT

AACAAACTCAACGGGGACGGCGGGCCTCGCCCAACGTCTCCAGA

CGCTTGGATGGCACGGGTGCCTACGGGTGCTCGGGCTTCTCTCG

GCGGCACAACGAACCCCGGCGCGGAATGCGCCAAGGAACTTTAA

CAAGAGAGCGATGCTCCCGTCGCCCCAGACATGGTGCGTGTGCG

GGATGCCATGCAATCTCCTATTATTCATAACGACTCTCGGCAAC

GGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAACTGCG

ATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTT

GAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCTTCGGTTGAGGGCACGTTTGCC

TGGGTGTCACACATGGCGTTGCCCCTAACCCCTCGCCTTGAATT

GGGCGGGCGGGACTTGGGTGCGTATGTTGGCCTCCCGAGATGAA

CTTATCCCGGTTGGCCCAAAATCGAGCGTTGGAGCGATTAGCAC

CACGACATTCGGTGGTTGATGAGACCCCAATGATCAATGTCGTG

CGTGTCGCTCATGCACATGCTCCACGAATCTACCTTTCACCAAC

GCGACCCCAGGTCAAGCGGGGCTACCCGCTGAGTTTAAGCATAT

CAATAAGCGGAGGAAAA 

 

>CONTIG_ITS_V_B_153 

TGTCGGTGAAGTGTTCGGATCGCGGCGACGTGGGCGGTTCGCCG

CCGATGACGTCGCGAGAAGTCCACTGAACCTTATCATTTAGAGG

AAGGAGAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAG
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GATCATTGTCGAATCCTGCCTAGCAGAATGACCAGAGAACCAGT

AACAAACTCAACGGGGACGGCGGGCCTCGCCCAACGTCTCCAGA

CGCTTGGATGGCACGGGTGCCTACGGGTGCTCGGGCTTCTCTCG

GCGGCACAACGAACCCCGGCGCGGAATGCGCCAAGGAACTTTAA

CAAGAGAGCGATGCTCCCGTCGCCCCAGACATGGTGCGTGTGCG

GGATGCCATGCAATCTCCTATTATTCATAACGACTCTCGGCAAC

GGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAACTGCG

ATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTT

GAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCTTCGGTTGAGGGCACGTTTGCC

TGGGTGTCACACATGGCGTTGCCCCTAACCCCTCGCCTTGAATT

GGGCGGGCGGGACTTGGGTGCGTATGTTGGCCTCCCGAGATGAA

CTTATCCCGGTTGGCCCAAAATCGAGCGTTGGAGCGATTAGCAC

CACGACATTCGGTGGTTGATGAGACCCCAATGATCAATGTCGTG

CGTGTCGCTCATGCACATGCTCCACGAATCTACCTTTCACCAAC

GCGACCCCAGGTCAAGCGGGGCTACCCGCTGAGTTTAAGCATAT

CAATAAGCGGAGGAAAAGAAACTAACAAGGATTCCCCTAGTAAC

GG 

 

>5052903_V_B_153_matK_F 

GATGCCTCTTCTTTGCATTTATTACGTTTCTTTCTCCACGAGTA

TTGGAATAGTCTTATTACTCCAAAGAAACATATTACCCTTTTTT

CAAAAGGTAATCCAAGATTATTCTTGTTCCTATATAATTCTCAT

ATATGTGAATACGAATCCATCTTTCTTTTTCTCCGTAATCAATC

TTCTCATTTACGGTCAACATCTTCTGGAATCTTTTTTGAGCGAA

TCTATTTCTATGTAAAAATAGAACATTTTGCCAAAGTCTTCTTT
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GATAATGATTTTCAGTGCATCCTATGGTTCTTCAAAGATCCTTT

CATGCATTATGTTAGATATCAAGGAAAATCAATTCTGGCTTCAA

AAGATACGCCTCTTCTGATGAATAAATGGAAATATTACCTTGTT

ACTTTATGGCAATATCATTTTTATGCGTGGTTTCAACCAGGAAG

GATCGATATAAACCAATTATGCAAGTATTCTCTTGACTTTTTGG

GCTATCGTTCAAGCGTACGACTAAATTCTTCAGTGGTACGAAGT

CAAATGCTAGAAAATTCATTTCTAATAAATAATGCTATGAAGAA

GTTCGAGACAATAGTTCCAATTATTCCTCTGATTGGATCATTGT

CTAAAGCGAATTTTTGTAACACATTAGGGCATCCCATTAGTAAA

CCGACCCGGGCTGATTCATCAGATTCTGATATTATCGACCGTTT

TTTGCGTATATGCAGAAATCTTTCTCATTATCACAGTGGATCCT

CAAAAAAAAAGAGTTTATATCGAGTAAAATATATACTTCGACTT

TCTTGTGTTAAAACTTTGGCTCGTAAA 

 

>5052904_V_B_153_matK_R 

AATCTTGGTTCAAACCCTTCGCTACTGGGTGAAAGATGCCTCTT

CTTTGCATTTATTACGTTTCTTTCTCCACGAGTATTGGAATAGT

CTTATTACTCCAAAGAAACATATTACCCTTTTTTCAAAAGGTAA

TCCAAGATTATTCTTGTTCCTATATAATTCTCATATATGTGAAT

ACGAATCCATCTTTCTTTTTCTCCGTAATCAATCTTCTCATTTA

CGGTCAACATCTTCTGGAATCTTTTTTGAGCGAATCTATTTCTA

TGTAAAAATAGAACATTTTGCCAAAGTCTTCTTTGATAATGATT

TTCAGTGCATCCTATGGTTCTTCAAAGATCCTTTCATGCATTAT

GTTAGATATCAAGGAAAATCAATTCTGGCTTCAAAAGATACGCC

TCTTCTGATGAATAAATGGAAATATTACCTTGTTACTTTATGGC
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AATATCATTTTTATGCGTGGTTTCAACCAGGAAGGATCGATATA

AACCAATTATGCAAGTATTCTCTTGACTTTTTGGGCTATCGTTC

AAGCGTACGACTAAATTCTTCAGTGGTACGAAGTCAAATGCTAG

AAAATTCATTTCTAATAAATAATGCTATGAAGAAGTTCGAGACA

ATAGTTCCAATTATTCCTCTGATTGGATCATTGTCTAAAGCGAA

TTTTTGTAACACATTAGGGCATCCCATTAGTAAACCGACCCGGG

CTGATTCATCAGATTCTGATATTATCGACCGTTTTTTGCGTATA

TGCAGAAATCTTTCTCATTATCACAGTGGATCCTCAAAAAAAAA

GAGTTTATATCGAGTAAAATATATACT 

 

>CONTIG_ matK_V_B_153 

AATCTTGGTTCAAACCCTTCGCTACTGGGTGAAAGATGCCTCTT

CTTTGCATTTATTACGTTTCTTTCTCCACGAGTATTGGAATAGT

CTTATTACTCCAAAGAAACATATTACCCTTTTTTCAAAAGGTAA

TCCAAGATTATTCTTGTTCCTATATAATTCTCATATATGTGAAT

ACGAATCCATCTTTCTTTTTCTCCGTAATCAATCTTCTCATTTA

CGGTCAACATCTTCTGGAATCTTTTTTGAGCGAATCTATTTCTA

TGTAAAAATAGAACATTTTGCCAAAGTCTTCTTTGATAATGATT

TTCAGTGCATCCTATGGTTCTTCAAAGATCCTTTCATGCATTAT

GTTAGATATCAAGGAAAATCAATTCTGGCTTCAAAAGATACGCC

TCTTCTGATGAATAAATGGAAATATTACCTTGTTACTTTATGGC

AATATCATTTTTATGCGTGGTTTCAACCAGGAAGGATCGATATA

AACCAATTATGCAAGTATTCTCTTGACTTTTTGGGCTATCGTTC

AAGCGTACGACTAAATTCTTCAGTGGTACGAAGTCAAATGCTAG

AAAATTCATTTCTAATAAATAATGCTATGAAGAAGTTCGAGACA
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ATAGTTCCAATTATTCCTCTGATTGGATCATTGTCTAAAGCGAA

TTTTTGTAACACATTAGGGCATCCCATTAGTAAACCGACCCGGG

CTGATTCATCAGATTCTGATATTATCGACCGTTTTTTGCGTATA

TGCAGAAATCTTTCTCATTATCACAGTGGATCCTCAAAAAAAAA

GAGTTTATATCGAGTAAAATATATACTTCGACTTTCTTGTGTTA

AAACTTTGGCTCGTAAA 

 

Lampiran 2. Sekuen Syzygium sp. (V.C.122) 

>5052891_V_C_122_ITS_17Se_F 

TCGCCGCCGATGACGTCGCGAGAAGTCCACTGAACCTTATCATT

TAGAGGAAGGAGAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTG

CGGAAGGATCATTGTCGAATCCTGCCTAGCAAAATGACCAGAGA

ACTCGTGACAAACTCAATGGGGGCGGTGGGATTCGTCTCATCGC

CCCTCGACGTCGGGGATCGCACGGGCGCCTAGAGCGCTCGGGCT

TTTCTCGACGGCACAACGAACTCCGGCGCGGAACGCGCCAAGGA

ACTTGAACAAGAGAGCGATGCTCCCGTCGCCCCAGACATGGTGC

GCGTGTGGGATGCCATCCGATCTCCCATTATTCATAACGACTCT

CGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCG

AACTGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCG

AGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATTCGGTCGAGGGC

ACGTTTGCCTGGGTGTCACACACGGCGTTGCCCCTAATCCCTTG

CCCAATTCTTGGGCAGGCAGGATTCGGGAGCGTAAGTTGGCCTC

CCGCGACGACTTAGTCCCGGTTGGCCTAAAATCGAGCGCTGGAG

CGATTAGCACCACGACATTCGGTGGTTTGATGAAGACCCCAATG

ATCAATGTCATGCGTGTCGCTCGTGCGAGCGCTCCACGAATCTA
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CTATTTACCAACGCGACCCCAGGTCAAGCGGGGCTACCCGCTGA

GTTTAAGCATATCAATAAGCGGAGGAAAAGAAACTAACAAGGAT

TCCCCTA 

 

>5052892_V_C_122_ITS_26Se_R 

TCGGATCGCGGCGACGTGGGCGGTTCGCCGCCGATGACGTCGCG

AGAAGTCCACTGAACCTTATCATTTAGAGGAAGGAGAAGTCGTA

ACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTGTCGAAT

CCTGCCTAGCAAAATGACCAGAGAACTCGTGACAAACTCAATGG

GGGCGGTGGGATTCGTCTCATCGCCCCTCGACGTCGGGGATCGC

ACGGGCGCCTAGAGCGCTCGGGCTTTTCTCGACGGCACAACGAA

CTCCGGCGCGGAACGCGCCAAGGAACTTGAACAAGAGAGCGATG

CTCCCGTCGCCCCAGACATGGTGCGCGTGTGGGATGCCATCCGA

TCTCCCATTATTCATAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCT

CTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAACTGCGATACTTGGTGTGA

ATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGC

GCCCGAAGCCATTCGGTCGAGGGCACGTTTGCCTGGGTGTCACA

CACGGCGTTGCCCCTAATCCCTTGCCCAATTCTTGGGCAGGCAG

GATTCGGGAGCGTAAGTTGGCCTCCCGCGACGACTTAGTCCCGG

TTGGCCTAAAATCGAGCGCTGGAGCGATTAGCACCACGACATTC

GGTGGTTTGATGAAGACCCCAATGATCAATGTCATGCGTGTCGC

TCGTGCGAGCGCTCCACGAATCTACTATTTACCAACGCGACCCC

AGGTCAAGCGGGGCTACCCGCTGAGTTTAAGCATATCAATAAGC

GGAGGAA 
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> CONTIG _ITS_V_C_122 

TCGGATCGCGGCGACGTGGGCGGTTCGCCGCCGATGACGTCGCG

AGAAGTCCACTGAACCTTATCATTTAGAGGAAGGAGAAGTCGTA

ACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTGTCGAAT

CCTGCCTAGCAAAATGACCAGAGAACTCGTGACAAACTCAATGG

GGGCGGTGGGATTCGTCTCATCGCCCCTCGACGTCGGGGATCGC

ACGGGCGCCTAGAGCGCTCGGGCTTTTCTCGACGGCACAACGAA

CTCCGGCGCGGAACGCGCCAAGGAACTTGAACAAGAGAGCGATG

CTCCCGTCGCCCCAGACATGGTGCGCGTGTGGGATGCCATCCGA

TCTCCCATTATTCATAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCT

CTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAACTGCGATACTTGGTGTGA

ATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGC

GCCCGAAGCCATTCGGTCGAGGGCACGTTTGCCTGGGTGTCACA

CACGGCGTTGCCCCTAATCCCTTGCCCAATTCTTGGGCAGGCAG

GATTCGGGAGCGTAAGTTGGCCTCCCGCGACGACTTAGTCCCGG

TTGGCCTAAAATCGAGCGCTGGAGCGATTAGCACCACGACATTC

GGTGGTTTGATGAAGACCCCAATGATCAATGTCATGCGTGTCGC

TCGTGCGAGCGCTCCACGAATCTACTATTTACCAACGCGACCCC

AGGTCAAGCGGGGCTACCCGCTGAGTTTAAGCATATCAATAAGC

GGAGGAAAAGAAACTAACAAGGATTCCCCTA 

 

>5052905_V_C_122_matK_F 

ATGCCTCTTCTTTGCATTTATTACGTTTCTTTTTCCACGAGTAT

TGGAATAGTCTTATTACTCCAAAGAAACATATTCCCATTTTTTC

AAAAGGGAATCCAAGATTCTTCTTGTTCCTATATAATTCTCATA
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TGTGTGAATACGAATCTATCTTTCTTTTTCTCCGTAATCAATCT

TCTCATTTACGGTCAACATCTTCTGGAATCTTTTTTGAGCGAAT

CTATTTCTATGTAAAAATAGAACATTTTGCCAAAGTCTTCTTTG

ATAATGATTTTCAGTGCATCCTATGGTTCTTCAAAGATCCTTTC

ATGCATTATGTTAAATATCAAGGAAAATCAATTCTGGCTTCAAA

AGATACGCCTCTTTTCATAAATAAATGGAAATATTACCTTGTTA

ATTTATGGCAATATCATTTTTACGCGTGGTTTCAACCAGGAAGG

ATCGATATAAACCAATTATGCAAGTATTCTATTGACTTTTTGGG

CTATCGTTCAAGCGTGCGACTAAATTCTTCAGTGGTACGAAGTC

AAATGCTAGAAAATTCATTTCTAATAAATAATGCTATGAAGAAG

TTCGAGACAATAGTTCCGATTATTCCTCTGATTGGATCATTGTC

TAAAGCGAATTTTTGTAACACATTAGGGCATCCCATTAGTAAAC

CGACCCGGACTGATTTCTCAGATTCCGATATTATCGACCGTTTT

TTGCGTATATGCAGAAATCTTTCTCATTATCACAGTGGATCCTC

AAAAAAAAAGAGTTTATATCGAGTAAAATATATACTTCGACTTT

CTTGTGTTAAAACTTTAGCTCGTAAA 

 

>5052906_V_C_122_matK_R 

ATCCTCTTTCCCCCNCCCCACTGGAATCTTGGTTCAAACCCTTC

GCTACTGGGTGAAAGATGCCTCTTCTTTGCATTTATTACGTTTC

TTTTTCCACGAGTATTGGAATAGTCTTATTACTCCAAAGAAACA

TATTCCCATTTTTTCAAAAGGGAATCCAAGATTCTTCTTGTTCC

TATATAATTCTCATATGTGTGAATACGAATCTATCTTTCTTTTT

CTCCGTAATCAATCTTCTCATTTACGGTCAACATCTTCTGGAAT

CTTTTTTGAGCGAATCTATTTCTATGTAAAAATAGAACATTTTG
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CCAAAGTCTTCTTTGATAATGATTTTCAGTGCATCCTATGGTTC

TTCAAAGATCCTTTCATGCATTATGTTAAATATCAAGGAAAATC

AATTCTGGCTTCAAAAGATACGCCTCTTTTCATAAATAAATGGA

AATATTACCTTGTTAATTTATGGCAATATCATTTTTACGCGTGG

TTTCAACCAGGAAGGATCGATATAAACCAATTATGCAAGTATTC

TATTGACTTTTTGGGCTATCGTTCAAGCGTGCGACTAAATTCTT

CAGTGGTACGAAGTCAAATGCTAGAAAATTCATTTCTAATAAAT

AATGCTATGAAGAAGTTCGAGACAATAGTTCCGATTATTCCTCT

GATTGGATCATTGTCTAAAGCGAATTTTTGTAACACATTAGGGC

ATCCCATTAGTAAACCGACCCGGACTGATTTCTCAGATTCCGAT

ATTATCGACCGTTTTTTGCGTATATGCAGAAATCTTTCTCATTA

TCACAGTGGATCCTCAAAAAAAAAGAGTTTATATCGAGTAAAAT

ATA 

 

>CONTIG_matK_V_C_122 

ATCCTCTTTCCCCCNCCCCACTGGAATCTTGGTTCAAACCCTTC

GCTACTGGGTGAAAGATGCCTCTTCTTTGCATTTATTACGTTTC

TTTTTCCACGAGTATTGGAATAGTCTTATTACTCCAAAGAAACA

TATTCCCATTTTTTCAAAAGGGAATCCAAGATTCTTCTTGTTCC

TATATAATTCTCATATGTGTGAATACGAATCTATCTTTCTTTTT

CTCCGTAATCAATCTTCTCATTTACGGTCAACATCTTCTGGAAT

CTTTTTTGAGCGAATCTATTTCTATGTAAAAATAGAACATTTTG

CCAAAGTCTTCTTTGATAATGATTTTCAGTGCATCCTATGGTTC

TTCAAAGATCCTTTCATGCATTATGTTAAATATCAAGGAAAATC

AATTCTGGCTTCAAAAGATACGCCTCTTTTCATAAATAAATGGA
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AATATTACCTTGTTAATTTATGGCAATATCATTTTTACGCGTGG

TTTCAACCAGGAAGGATCGATATAAACCAATTATGCAAGTATTC

TATTGACTTTTTGGGCTATCGTTCAAGCGTGCGACTAAATTCTT

CAGTGGTACGAAGTCAAATGCTAGAAAATTCATTTCTAATAAAT

AATGCTATGAAGAAGTTCGAGACAATAGTTCCGATTATTCCTCT

GATTGGATCATTGTCTAAAGCGAATTTTTGTAACACATTAGGGC

ATCCCATTAGTAAACCGACCCGGACTGATTTCTCAGATTCCGAT

ATTATCGACCGTTTTTTGCGTATATGCAGAAATCTTTCTCATTA

TCACAGTGGATCCTCAAAAAAAAAGAGTTTATATCGAGTAAAAT

ATATACTTCGACTTTCTTGTGTTAAAACTTTAGCTCGTAAA 

 

Lampiran 3. Hasil BLAST Sekuen matK Syzygium sp. (V.B.153) 

di NCBI 
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Lampiran 4. Hasil BLAST Sekuen matK Syzygium sp. (V.C.122) 

di NCBI 

 

 

Lampiran 5. Hasil BLAST Sekuen ITS Syzygium sp. (V.B.153) di 

NCBI 
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Lampiran 6. Hasil BLAST Sekuen ITS Syzygium sp. (V.C.122) di 

NCBI 

 

 

Lampiran 7. Hasil Alignment Sekuen matK 
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Lampiran 8. Hasil Alignment Sekuen ITS 
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Lampiran 9. Situs Conserve Hasil Alignment 33 Sekuen 

Myrtaceae Region matK 
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Lampiran 10. Situs Variable Hasil Alignment 33 Sekuen 

Myrtaceae Region matK 

 

 

Lampiran 11. Situs Conserve Hasil Alignment 20 Sekuen 

Myrtaceae Region ITS 

 

 



175 
 

 
 

Lampiran 12. Situs Variable Hasil Alignment 20 Sekuen 

Myrtaceae Region ITS 

 

 

Lampiran 13. Pencarian Parameter Sekuen matK 
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Lampiran 14. Pencarian Parameter Sekuen ITS 

 

 

Lampiran 15. Hasil Skoring Morfologi 

Spesies Karakter 

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 

Syzygium_sp_VB153 0 2 0 0 0 0 0 0 1 1 2 

Syzygium_sp_VC122 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 

S. pallens  1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

S. subalatum  0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

S. subcorymbosum  0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 

S. polyantha  1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

S. rosaceum  1 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 

S. versteegii  0 2 0 0 0 0 0 0 0 1 2 

S. nutans  0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

S. buettnerianum  0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

S. roemeri  0 0 2 0 0 0 0 0 0 0 0 

S. pycanthum  0 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 

S. cf. nemorale  0 2 2 0 0 0 0 0 0 0 0 

S. naiadum  1 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 
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Spesies Karakter 

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 

S. roseum  0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

S. pseudoformosum  2 2 3 0 0 0 0 0 0 0 1 

S. subcozymbosium  0 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

S. polyanthum  0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

S. ponapense  1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

S. polysticta  0 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

S. pergamaceum  0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

S. plumeum  2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

S. schumannianum  2 0 1 0 0 0 0 0 0 0 2 

S. semarangense  2 3 3 0 0 0 0 0 0 0 0 

S. saliciforme  0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

S. salicina  1 1 1 0 0 0 0 0 0 0 1 

S. salicinum  3 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 

S. coalitum  3 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 

S. claviflorum  2 1 2 0 0 0 0 0 0 0 0 

 S. platicarpa  0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 

S. phaeostictum  0 0 2 0 0 0 0 0 0 0 1 

S. pteropodum  0 2 2 0 0 0 0 0 0 0 2 

S. pachycladum 0 2 0 0 0 0 0 0 1 1 2 

D. humile 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 

D. parviflorium 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 

D. gracilentum 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 

D. vitis-idea 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 

D. fruticosum 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 
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Lampiran 16. Dokumentasi Penelitian 
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