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Abstract

Jewawut (Setaria italica (L.) P. Beauv.) merupakan tanaman serealia minor dengan potensi strategis untuk ketahanan pangan dan
diversifikasi nutrisi di era perubahan iklim. Meskipun Indonesia sebagai negara megabiodiversitas memiliki plasma nutfah jewawut yang
beragam, keragaman genetik aksesi lokal masih belum terdokumentasi secara komprehensif. Penelitian ini bertujuan menganalisis
keragaman genetik 11 aksesi jewawut Indonesia menggunakan 18 penanda mikrosatelit (SSR) yang tersebar pada 9 kromosom. DNA
diekstraksi dari daun muda, diamplifikasi dengan PCR, dan dianalisis menggunakan elektroforesis poliakrilamida 8%. Kandungan
informasi polimorfik (PIC) dihitung menggunakan formula Nei, analisis klaster dilakukan dengan metode UPGMA (NTSYS-pc 2.1), dan
analisis kofenetik menggunakan Winboot. Hasil penelitian menunjukkan tingkat polimorfisme yang sangat tinggi dengan nilai PIC rata-
rata 0,79 (berkisar 0,67-0,99), dengan 83,3% penanda sangat informatif (PIC > 0,5). Koefisien kesamaan genetik berkisar 0,54-0,74,
menghasilkan dua klaster utama: Klaster I (4 aksesi) dan Klaster II (7 aksesi). Jarak genetik antaraksesi berkisar 0,26-0,55, dengan
pasangan terdekat TRSLB-WKNTK (0,26) dan terjauh TRBLW-TRSLB (0,55). Pola pengelompokan tidak sepenuhnya mengikuti asal
geografis, mengindikasikan bahwa seleksi petani lokal dan adaptasi lingkungan lebih dominan membentuk struktur genetik. Aksesi TRSLB
menunjukkan keunikan genetik tinggi sebagai sumber gen potensial. Keragaman genetik yang tinggi ini menyediakan peluang signifikan
untuk pembentukan hibrida lokal adaptif, konservasi plasma nutfah berkelanjutan, dan program pemuliaan terarah yang mendukung

diversifikasi pangan dan ketahanan pangan nasional.
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1. Pendahuluan

Ancaman perubahan iklim terhadap ketahanan
pangan global menuntut diversifikasi sumber karbohidrat di
luar serealia utama. Jewawut (Setaria italica (L.) P. Beauv.)
muncul sebagai kandidat strategis dengan keunggulan
toleransi kekeringan, adaptasi lahan marginal, dan umur
panen singkat (75-90 hari) (Sher et al., 2019). Jewawut
yang sering dikenal sebagai "nutri-cereals", telah
mendapatkan kembali minat global karena banyaknya
manfaat kesehatan, komposisi nutrisi yang kaya, dan
ketahanan terhadap kondisi iklim ekstrem (Mohanan et al.,
2025). Tanaman ini telah lama didomestikasi dan
dikonsumsi secara luas sebagai makanan pokok di daerah
semi-kering Asia Timur (China, India, Rusia, Jepang, dan
Korea) dan masih menjadi makanan penting di wilayah
tersebut (Bhat et al., 2018; Harish ef al., 2024; Nagaraja et
al., 2024). Jewawut sebagai tanaman C4 dengan
kekerabatan dekat dengan rumput biofuel, jewawut
menunjukkan toleransi sangat baik terhadap stres abiotik
dan merespons kondisi nitrogen dan fosfat rendah dengan
penyesuaian sistem perakaran (Kumari et al., 2024,
Nadeem et al., 2020).

Di Indonesia, jewawut dapat ditemukan di beberapa
daerah, termasuk Sulawesi Barat dan Sulawesi Selatan,
Pulau Buru, Nusa Tenggara Timur, Bangka Belitung, Jawa
Tengah, Papua, Bengkulu, Sumatera Selatan, dan Jawa
Barat. Petani dan masyarakat lokal di Indonesia
memanfaatkan jewawut sebagai tanaman pangan alternatif
pengganti beras dalam budaya lokal (Ramlah ez al., 2020).
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Kondisi ketahanan pangan global yang semakin
terancam oleh perubahan iklim dan pertumbuhan populasi,
jewawut menawarkan potensi strategis yang belum
termanfaatkan secara optimal. Tanaman ini memiliki
keunggulan komparatif berupa toleransi tinggi terhadap
cekaman kekeringan, dan kandungan nutrisi yang superior
dibandingkan serealia utama (Yadaf dan Prasad, 2017).
Jewawut mengandung protein tinggi, serat pangan, mineral
penting seperti besi dan zinc, serta memiliki indeks
glikemik rendah yang bermanfaat bagi penderita diabetes
(Chandrasekara et al., 2012; Singh et al, 2017).
Keunggulan agronomi dan nutrisi ini menjadikan jewawut
sebagai kandidat potensial untuk mendukung program
diversifikasi pangan dan perbaikan gizi masyarakat.

Indonesia  sebagai negara megabiodiversitas
memiliki kekayaan plasma nutfah jewawut yang sangat
beragam. Informasi tentang keanekaragaman hayati sangat
penting untuk strategi pemuliaan dan pengelolaan (du
Plessis et al., 2019). Hal ini dapat mendukung keberlanjutan
plasma nutfah tanaman dan kegiatan pemuliaan oleh petani
dan pemulia tanaman (Liu ef al., 2022). Baik petani maupun
pemulia memanfaatkan keanekaragaman hayati dengan
mengidentifikasi varietas tanaman tradisional dan yang
lebih beradaptasi dengan berbagai kondisi lingkungan
(Brauner et al., 2019). Karakterisasi molekuler plasma
nutfah tanaman yang dikumpulkan dapat membantu
menentukan secara efisien sifat-sifat berharga dan aspek-
aspek penting sumber daya genetik yang dapat berfungsi
sebagai bahan awal untuk program pemuliaan tanaman
(Cao et al., 2012). Sifat-sifat unggul yang sesuai dan
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variabel molekuler dari aksesi harus dipertimbangkan
secara cermat dan memadai untuk melestarikan sumber
daya genetik, memperluas lungkang gen (Salgotra et al.,
2023). Identifikasi gen-gen esensial yang berkontribusi
terhadap keanekaragaman total dan pengetahuan rinci
tentang aksesi merupakan langkah pertama untuk
melakukan studi molekuler; hal ini diperlukan untuk
kelangsungan hidup populasi, mendukung kemampuan
adaptasi suatu spesies terhadap lingkungannya (Salgotra et
al., 2023).

Informasi tentang struktur keragaman genetik,
hubungan kekerabatan, dan pola distribusi alel antaraksesi
sangat diperlukan untuk merancang strategi konservasi
yang efektif, identifikasi aksesi unggulan, serta
perencanaan program pemuliaan tanaman yang terarah.
Pemahaman mendalam tentang keragaman genetik juga
memfasilitasi eksplorasi gen-gen penting yang mengontrol
karakter agronomis dan adaptasi terhadap cekaman
lingkungan,  yang  dapat  dimanfaatkan  dalam
pengembangan varietas unggul di masa mendatang.

Menurut Siswati et al., (2015), salah satu faktor yang
harus diketahui dalam perakitan varietas untuk perbaikan
genetik tanaman adalah mengidentifikasi tetua persilangan
melalui kegiatan karakterisasi untuk mendapatkan sumber
plasma nutfah yang informatif. Penanda molekuler telah
dilakukan menggunakan penanda molekuler untuk
mempelajari dan menyelidiki keragaman genetik jewawut ,
seperti Simple Sequence Repeats (SSRs) atau mikrosatelit
(Chander et al., 2017; Liu et al., 2022; Palakurthi et al.,
2023; Jorben et al., 2024; Bisoriya et al., 2025; Lv et al.,
2025). SSR lebih reprodusibel, kodominan, mengandung
motif pendek 1-6 bp yang berulang secara tandem (Sandhu
et al., 2015), sangat informatif, sering ditemukan pada
sebagian besar eukariota, dan memiliki tingkat
polimorfisme yang tinggi (Gupta et al., 2012), dan dapat
dideteksi bahkan pada DNA berkualitas rendah
(Abdurakhmonov, 2016).

Di Indonesia, penelitian karakterisasi molekuler
jewawut masih sangat terbatas dibandingkan serealia
utama. Sebagian Dbesar penelitian berfokus pada
karakterisasi morfologi-agronomi, sementara informasi
keragaman genetik level molekuler masih minim. Kondisi
ini menyebabkan potensi genetik plasma nutfah jewawut
Indonesia belum terdokumentasi optimal, padahal
keragaman geografis dan agroekologi Indonesia yang luas
sangat dimungkinkan menyimpan alel unik bernilai tinggi
untuk program pemuliaan. Penelitian ini bertujuan
menganalisis keragaman genetik aksesi jewawut Indonesia
menggunakan penanda mikrosatelit untuk mendukung
konservasi dan pemanfaatan plasma nutfah dalam program
pemuliaan tanaman.

2. Metodologi
Sampel Tanaman

Sebanyak 11 aksesi plasma nutfah jewawut dipilih
dari beberapa daerah di Indonesia (Tabel 1). Penelitian ini
dilaksanakan di Laboratorium Molekuler, Laboratorium
Unit Penunjang Akademik (UPA) Terpadu, Universitas
Sulawesi Barat & Laboratorium Molekuler, Balai Perakitan
dan Pengujian Tanaman Serealia, Indonesia. Penelitian
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dilaksanakan selama 4 bulan mulai Agustus-November
2024.

Tabel 1. Plasma nutfah jewawut

ID Sampel Kabupaten Propinsi
JWTBB Bangka Kepulauan Bangka
Belitung
BPNTM Sumba Barat Daya  Nusa Tenggara
Timur
WKNTM  Nagekeo Nusa Tenggara
Timur
WKNTK  Nagekeo Nusa Tenggara
Timur
JWTSS Enrekang Sulawesi Selatan
BTMSB Mamasa Sulawesi Barat
JWPKM  Teluk Wondama Papua Barat
JWTWT  Kota Bima Nusa Tenggara
Barat
TRMNA  Polewali Mandar Sulawesi Barat
TRBLW  Polewali Mandar Sulawesi Barat
TRSLB Polewali Mandar Sulawesi Barat
Ekstraksi DNA

Bahan yang digunakan adalah daun muda dari
masing-masing aksesi, buffer ekstraksi CTAB (Cetyl
Trimethyl Ammonium Bromide) untuk menghancurkan sel,
mengurai protein, dan memisahkan karbohidrat dari asam
nukleat, pS-mercaptoethanol untuk menghambat proses
oksidasi pada DNA, juga berperan mendegradasi protein,
Chloroform isoamil alkohol untuk memisahkan supernatant
dengan kompleks larutan dan debris sel, isopropanol dingin
sebagai fiksatif untuk menarik air/mengkondisikan
dehidrasi yang menyebabkan terbentuknya DNA yang tidak
larut, ethanol 70% untuk purifikasi DNA, buffer Tris EDTA
(TE) untuk presipitasi dan melarutkan DNA.

Uji Kualitas dan Kuantitas DNA

Untuk uji kualitas bahan yang digunakan yaitu gel
agarose 1 %, loading dye sebagai pemberat DNA, buffer
TBE 0,5x sebagai pelarut agarose, dan lambda DNA standar
50, 100, 200 dan 300 ul sebagai penanda, Ethidium bromide
(EtBr) 10 mg/ml, dan kertas parafilm. Untuk uji kuantitas
bahan yang digunakan yaitu stok DNA hasil ekstraksi,
nanopure untuk blank di spektrophometer.

Polymerase Chain Reaction (PCR)

Bahan yang digunakan dalam reaksi PCR (Tabel 2)
adalah sampel DNA yang telah diekstraksi dan digunakan
sebagai template, master mix yang terdiri dari larutan yang
mengandung enzim Taq DNA polimerase untuk
pemanjangan rantai, larutan dNTP (dATP, dGTP, dCTP,
dan dTTP) sebagai bahan sintesis DNA dan larutan buffer
PCR+MgCI2 dan Primer SSR, mineral oil untuk menjaga
DNA agar tidak menguap/kering. Proses amplifikasi
sebanyak 35 siklus (Tabel 3).

Tabel 2. Campuran untuk reaksi PCR
No. Larutan Stok Volume (pl)

1. MyTaq HS Red Mix, 2x (Bioline) 6,25
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2. Primer mix (F dan R) 0,5

3. Air ultrapure steril 2,25

4. Template DNA 1
Volume total 10

Tabel 3. Siklus reaksi PCR

Step  Reaksi Temperatur ~ Waktu Siklus
C)
1 Initial 94 4 menit
2 denaturation 94 40 detik
3 Denaturation 50-57 40 detik [ 35
4 Annealing 72 1 menit
5 Extension 72 5 menit
6 Final extension 4 a
Soak
Elektroforesis
Bahan yang digunakan pada gel elektroforesis yaitu
Acrylamide 8%, TEMED  (N,N,N'N'-tetramethyl

ethylenediamine), APS (Ammonium persulfat), NaOH
(Natrium Hidroksida) (Tabel 4), silver nitrat sebagai
pewarna gel, TBE 0,5X, kimwipes, marker DNA sebagai
acuan untuk mengetahui ukuran DNA hasil amplifikasi
PCR, Aquades, formaldehid, aluminium foil, dan plastik
bening.

Tabel 4. Bahan untuk pembuatan PAGE 8%

No Bahan Volume
1. 8% Acrylamide 100 ml
2. TEMED (N, N, N', N'-tetramethyl 100 pl
3. ethylenediamine) 1000 pl

APS (Ammonium persulfate)

Analisis Data

Data yang diperoleh dari hasil dokumentasi gel
elektroforesis berupa pita-pita DNA dengan ukuran
tertentu, dikonversi menjadi data biner dengan melakukan
scoring pita DNA. Analisis data didasarkan ada/tidaknya
pita yang terbentuk pada gel, dengan ketentuan, jika ada
pita diskor 1 dan jika tidak ada pita diskor 0. Hasil skoring
dibuat dalam tabel menggunakan Microsoft Excel. Hasil
skoring dimasukkan kedalam kolom sesuai dengan nama
individu dan ukuran pita masing-masing primer. Ukuran
pita DNA ditentukan dengan membandingkan jarak
perpindahan pita DNA sampel dengan jarak migrasi
penanda DNA (PhiX174 markers). Untuk masing-masing
lokus SSR, dilakukan perhitungan terhadap jumlah alel
rata-rata per lokus dan informasi tingkat polimorfisme
(PIC). Nilai PIC (Smith, et al., 2000) dihitung mengikuti
Nei, (1978) dengan persamaan:

n
PIC=1—Z f
1

i=123.....n
Keterangan:
PIC = Polimorphic Information Content (tingkat polimorfisme)

f 12 = Frekuensi alel ke-i

Analisis klaster didasarkan pada lokus SSR dan
dibentuk berdasarkan matriks jarak genetik menggunakan
metode pautan rata-rata UPGMA (Unweighted Pair-Group
Method with Arithmetic average) dengan alat program
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NTSYS-pc 2.1 (Rohlf 2000) . Tingkat kemiripan genetik
(GS=genetik similarity) diestimasi dengan menggunakan
koefisien Jaccard (Pabendon et al., 2008; Sutoro et al.,
2017; Muis et al., 2013) dengan formula:

S=m/(n+u)
m = jumlah pita (alel) DNA yang sama posisinya,
n = total pita (alel) DNA,
u = jumlah pita (alel) DNA yang tidak sama posisinya.

Analisis matriks jarak genetik diperoleh dari hasil analisis

kemiripan genetik (Lee, 1998), dengan formula:
S=1-GS

S = jarak genetik,

GS = kemiripan genetik (genetik similarity)

Analisis  Boot-Strapping ~ dilakukan  untuk
mengetahui tingkat kepercayaan pengelompokan dengan
menggunakan program WinBoot. Koefisien korelasi
kofenetik (r) juga dihitung yang dilanjutkan dengan uji
Mantel (Mantel, 1967) untuk melihat goodness of fit dari
hasil analisis klaster. Nilai r ditetapkan berdasarkan
interpretasi koefisien kofenetik dari Rohlf dan Fisher
(1968), di mana r >0,9 (very good fit), 0,8 <1 < 0,9 (good
fit), 0,7 <r < 0,8 (poor fif), dan r < 0,7 (very poor fit).
Principal Coordinate Analysis (PCA) (Dillon and
Goldstein, 1984), dilakukan untuk mengetahui posisi relatif
dari aksesi yang dianalisis pada ruang dua dimensi.

3. Hasil
Amplifikasi PCR-Microsatelit

Amplifikasi DNA 11 aksesi jewawut Indonesia
menggunakan 18 primer mikrosatelit menghasilkan pola
pita yang jelas dan dapat dibaca dengan baik pada semua
primer yang diuji. Visualisasi gel elektroforesis
menunjukkan pita-pita DNA yang lugas dan polimorfik,
mengindikasikan ~ bahwa semua primer mampu
mengamplifikasi sekuens target dengan efisien (disajikan
sebagai representasi dari Gambar 1; Gambar 2; Gambar 3;
dan Gambar 4). Total pita DNA yang dihasilkan adalah 99
pita dengan ukuran berkisar antara 104,5 bp hingga 427 bp
(Tabel 4).

Analisis menunjukkan bahwa jumlah alel per primer
bervariasi antara 1 hingga 12 alel, dengan rata-rata 5,50 alel
per lokus. Primer b260 menghasilkan jumlah alel terbanyak
(12 alel) dengan ukuran pita berkisar 134,5-226,7 bp,
sedangkan primer SICAAS4037 hanya menghasilkan 1 alel
pada ukuran 154,10 bp. Meskipun demikian, primer
SICAAS4037 memiliki nilai PIC tertinggi (0,99),
mengindikasikan tingkat polimorfisme yang sangat tinggi
pada lokus tersebut.

Tingkat polimorfisme (PIC) berdasarkan 18 primer
SSR berkisar antara 0,67 (SICAAS7038 dan b258) hingga
0,99 (SICAAS4037) dengan nilai rata-rata 0,79. Nilai PIC
rata-rata 0,79 dikategorikan ~ sebagai "sangat
polimorfik/polimorfik tinggi" menurut klasifikasi Botstein,
et al., (1980), menunjukkan bahwa penanda SSR yang
digunakan sangat informatif dalam membedakan aksesi
jewawut Indonesia. Tingginya nilai PIC mencerminkan
adanya keragaman genetik yang signifikan di antara aksesi
yang dianalisis.
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Gambar 1. Profil amplifikasi primer SSR SICAAS8028 pada 11
aksesi jewawut. M: marker DNA PhiX174; Lane 1-11: JWTBB,
BPNTM, WKNTM, WKNTK, JWTSS, BTMSB, JWPKM,
JWTWT, TRMNA, TRBLW, TRSLB. Ukuran pita 145,5-249 bp.

Gambar 2. Profil amplifikasi primer SSR SICAAS3010 pada 11
aksesi jewawut. M: marker DNA PhiX174; Lane 1-11: JWTBB,
BPNTM, WKNTM, WKNTK, JWTSS, BTMSB, JWPKM,
JWTWT, TRMNA, TRBLW, TRSLB. Ukuran pita 104,5-145,5
bp.

249 bp

200 b

Gambar 3. Profil amplifikasi primer SSR b258 pada 11 aksesi
jewawut. M: marker DNA PhiX174; Lane 1-11: JWTBB,
BPNTM, WKNTM, WKNTK, JWTSS, BTMSB, JWPKM,
JWTWT, TRMNA, TRBLW, TRSLB. Ukuran pita 200-227,2 bp

200 bp

140 bp

Gambar 4. Profil amplifikasi primer SSR b260 pada 11 aksesi
jewawut. M: marker DNA PhiX174; Lane 1-11: JWTBB,
BPNTM, WKNTM, WKNTK, JWTSS, BTMSB, JWPKM,
JWTWT, TRMNA, TRBLW, TRSLB. Ukuran pita 134,5-226,7
bp

Hasil visualisasi pola pita DNA menggunakan 18
primer SSR terhadap 11 plasma nutfah jewawut
menunjukkan bahwa 18 primer pada plasma nutfah
jewawut dapat diamplifikasi dengan baik (Tabel 5). Hal ini
dapat dilihat dari munculnya pita DNA yang mudah dibaca;
keadaan pita yang lugas dan menghasilkan pita polimorfik.
Pada beberapa primer, terdapat plasma nutfah jewawut
yang mengalami missing data, yang ditandai dengan tidak
adanya pita DNA pada gel. Adanya missing data dapat
disebabkan karena cetakan DNA tidak menemukan
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pasangan basa yang sesuai pada primer yang digunakan.
Pada beberapa primer selain pita DNA, hasil elektroforesis
DNA menunjukkan adanya material ikutan lain (smear)
yang masih terbawa dan tampak tebal. Smear dapat
disebabkan karena DNA masih mengandung protein dan
RNA. Smear tersebut dapat berupa residu larutan yang
masih terbawa selama isolasi (Thatcher, 2015).

Perbedaan jumlah pita yang dihasilkan oleh setiap
primer berbeda-beda, dan hal ini disebabkan oleh perbedaan
urutan basa nukleotida primer serta interaksi antara primer
dan DNA cetakan. Primer yang digunakan tidak
teramplifikasi dengan baik pada pasangan basa tertentu,
sehingga pita DNA tidak terlihat, sehingga hanya sedikit
DNA yang dapat diamati. Adanya fragmen pita yang tidak
terlihat secara visual atau pita yang sangat tipis pada gel
juga dapat disebabkan oleh konsentrasi DNA yang terlalu
rendah (Arslan et al., 2021). Primer selektif digunakan
untuk menyeleksi fragmen berdasarkan komposisi basa
dalam primer. Perbedaan komposisi basa primer
menghasilkan fragmen teramplifikasi yang berbeda.

Fragmen lainnya kemudian dibedakan berdasarkan
ukurannya.
Profil Data Penanda SSR

Tabel 5. Profil Data 18 penanda SSR yang digunakan pada
11 plasma nutfah jewawut di Indonesia

No Primer Jumlah Ukuran PIC Kategori
Alel Alel (bp)
1 p92 6 151-183,6 0,30 Sangat
informatif
2 b260 12 134,5-226,7 0,89 Sangat
informatif
3 p80 5 189,1-235 0,73 Sangat
informatif
4 SICAAS2017 5 145,5-183,6 0,79 Sangat
informatif
5 SICAAS3010 6 104,5-145,5 0,34 Sangat
informatif
6 SICAAS3052 7 184,9-243,5 0,34 Sangat
informatif
7 SICAAS4010 6 127,1-156,7 0,80 Sangat
informatif
8 SICAAS4037 1 154,10 0,99 Sangat
informatif
9 SICAAS5013 7 118-151 0,33 Sangat
informatif
10 SICAAS5034 5 145,5-171,4 0,72 Sangat
informatif
11 SICAAS6035 8 120,7-190,2 0,88 Sangat
informatif
12 SICAAS6055 4 200-311 0,68 Informatif
13 SICAAS7024 4 214,7-273,8 0,79 Sangat
informatif
14 SICAAS7038 4 357,4-427 0,67  Informatif
15 SICAAS8028 5 145,5-249 0,74 Sangat
informatif
16  b258 4 200-227,2 0,67  Informatif
17 SICAAS9054 4 140-161,5 0,75 Sangat
informatif
18 SICAAS9095 6 165-228 0,30 Sangat
informatif
Total 99 104,5-427 14,21 -
Rata-rata 5,50 - 0,79 Polimorfik
Tinggi
Keterangan:  PIC  (Polimorphic  Information  Content)

diklasifikasikan berdasarkan Botstein, et al., (1980): PIC > 0,5 =
sangat informatif; 0,25 < PIC < 0,5 = cukup informatif; PIC < 0,25
= tidak informatif
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Analisis Keragaman Genetik dan Pengelompokan
Aksesi

Analisis klaster berdasarkan 18 primer mikrosatelit
menunjukkan bahwa koefisien kesamaan genetik (genetic
similarity) antara aksesi jewawut berkisar antara 0,54
hingga 0,74 (Gambar 5). Pada tingkat koefisien kesamaan
0,54, sebanyak 11 aksesi jewawut terbagi menjadi dua
klaster utama. Klaster I terdiri dari 4 aksesi (JWTBB,
WKNTM, WKNTK, JWPKM), sedangkan Klaster II terdiri
dari 7 aksesi (BPNTM, JWTSS, BTMSB, JWTWT,
TRMNA, TRBLW, TRSLB).

Analisis matriks jarak genetik (Tabel 6)
mengungkapkan bahwa jarak genetik antara aksesi berkisar
antara 0,26 hingga 0,54. Pasangan aksesi dengan jarak
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genetik terkecil adalah TRSLB dan WKNTK (0,26),
mengindikasikan kemiripan genetik yang sangat tinggi
antara keduanya dan menunjukkan kemungkinan asal
genetik yang sama atau hubungan kekerabatan yang dekat.
Sebaliknya, pasangan aksesi dengan jarak genetik terbesar
adalah TRBLW dan TRSLB (0,55), menunjukkan
perbedaan genetik yang substansial. Tingginya variasi
genetik mencerminkan banyaknya keragaman gen
antarindividu, yang membuat suatu spesies lebih mampu
bertahan dan menyesuaikan diri ketika menghadapi
perubahan lingkungan, serangan penyakit, atau perubahan
iklim.

JWTEBE
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|WKNTK

|TR$LB

BPNTM

WHNTM

|BTI'I'ISB

|TREL'|"|'
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Gambar 5. Dendogram aksesi jewawut di Indonesia yang dihasilkan oleh 18 primer SSR menggunakan program NTSYS-pc 2.1

(Bootstrap 1000x)

Tabel 6. Jarak genetik 11 aksesi jewawut yang dihasilkan oleh 18 penanda SSR

= N = = <

& &

@ = E = 7 @ M z Z E -
= Z § G = s &~ = = = 7
= £ = £ =2 =z z2 2 £
5 = z z 5 & = 5 = = =

JWTBB 0,00

BPNTM 0,46 0,00

WKNTM 0,48 0,32 0,00

WKNTK 0,39 0,40 0,52 0,00

JWTSS 0,43 0,42 0,40 0,54 0,00

BTMSB 0,49 0,31 0,43 0,48 0,37 0,00

JWPKM 0,33 0,52 0,45 0,45 0,49 0,38 0,00

JWTWT 043 035 032 054 030 029 043 0,00

TRMNA 043 042 034 041 028 039 041 034 0,00

TRBLW 0,40 0,38 0,45 0,51 0,43 0,26 0,42 0,33 0,41 0,00

TRSLB 0,35 0,44 0,49 0,26 0,45 0,51 0,38 0,43 0,33 0,55 0,00

Keterangan: Nilai dalam tabel menunjukkan jarak genetik (Genetic Distance) antara pasangan aksesi. Semakin kecil nilai, semakin dekat
hubungan genetik. Nilai tebal menunjukkan jarak genetik terkecil (0,26) dan terbesar (0,55)
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Dendrogram yang dihasilkan dari analisis UPGMA
menunjukkan struktur hierarki pengelompokan aksesi yang
jelas (Gambar 5). Aksesi dalam satu klaster memiliki garis
penghubung yang lebih pendek, mencerminkan kesamaan
genetik yang lebih tinggi. Koefisien korelasi kofenetik (1)
yang tinggi menunjukkan bahwa dendrogram yang
dihasilkan merepresentasikan data jarak genetik dengan
baik.

Karakteristik Genetik Aksesi Individual

Analisis terhadap 11 aksesi, beberapa aksesi
menunjukkan karakteristik genetik yang menonjol. Aksesi
JWTBB dan JWPKM memiliki kekerabatan yang sangat
dekat berdasarkan pengelompokan dendrogram dan garis
penghubung yang pendek. Aksesi TRSLB menunjukkan
profil genetik yang unik dengan jarak genetik yang relatif
jauh dari sebagian besar aksesi lain, menjadikannya aksesi
dengan keunikan genetik tinggi yang potensial sebagai
sumber gen untuk program pemuliaan.

Distribusi aksesi dalam dendrogram
mengungkapkan bahwa tidak semua aksesi mengelompok
berdasarkan asal geografis. Aksesi dari Sulawesi (JWTSS,
BTMSB, JWTWT, JWPKM) tersebar dalam klaster yang
berbeda, begitu juga aksesi dari Nusa Tenggara (TRBLW,
TRSLB, TRMNA). Pola pengelompokan ini menunjukkan
adanya variasi genetik yang signifikan bahkan di antara
aksesi yang berasal dari wilayah geografis yang sama.

Diskusi
Tingkat Polimorfisme dan Informatifitas Penanda
Mikrosatelit

Nilai PIC rata-rata 0,79 yang diperoleh dalam
penelitian ini menunjukkan tingkat polimorfisme yang
sangat tinggi dan konsisten dengan temuan penelitian
sebelumnya pada jewawut. Pada penelitian Syahruddin et
al., (2021) menggunakan 27 primer SSR pada 14 aksesi
jewawut, diperoleh nilai PIC rata-rata 0,50 dengan variasi
0,12 hingga 0,83. Perbedaan nilai PIC rata-rata antara
penelitian ini (0,79) dan penelitian Syahruddin et al., (0,50)
dapat disebabkan oleh perbedaan jumlah aksesi yang
dianalisis (11 versus 14 aksesi) dan komposisi geografis
aksesi. Aksesi dalam penelitian Syahruddin et al,
mencakup materi introduksi dari ICRISAT dan aksesi lokal
dari Nusa Tenggara Timur, sementara penelitian ini
menganalisis aksesi yang lebih spesifik dari berbagai
wilayah Indonesia.

Penelitian Muis et al., (2013) pada patogen
Peronosclerospora maydis penyebab bulai jagung
menggunakan 24 primer SSR menunjukkan tingkat
polimorfisme rata-rata 0,65 dengan range 0,39-0,92.
Dibandingkan dengan penelitian ini, nilai PIC yang lebih
tinggi (0,79) menunjukkan bahwa aksesi jewawut Indonesia
memiliki tingkat polimorfisme yang luar biasa tinggi,
bahkan melebihi keragaman pada jagung inbrida modern
yang telah mengalami seleksi intensif dan patogen bulai
yang merupakan organisme dengan siklus hidup lebih
sederhana.

Penelitian Sutoro et al., (2017) yang menggunakan
10 marka pada 32 jagung inbrida (PIC rata-rata 0,69)
menunjukkan bahwa meskipun penelitian ini menggunakan
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18 marka pada jumlah aksesi yang lebih sedikit (11), nilai
PIC yang lebih tinggi mencerminkan keragaman intrinsik
yang lebih besar pada plasma nutfah jewawut. Hal ini
penting karena menunjukkan bahwa tanaman minor seperti
jewawut memiliki basis genetik yang lebih luas
dibandingkan dengan jagung modern, meskipun jagung
telah didomestikasi lebih intensif.

Nilai PIC tinggi mencerminkan bahwa mikrosatelit
merupakan penanda yang sangat efektif untuk mendeteksi
keragaman genetik pada jewawut, sejalan dengan
karakteristik intrinsik penanda SSR yang memiliki tingkat
mutasi tinggi pada daerah pengulangan sekuens (Gupta et
al., 2012). Setiap primer SSR memiliki kapasitas yang
berbeda dalam mengungkap polimorfisme, dengan primer
b260 menghasilkan 12 alel dan primer SICAAS4037 hanya
menghasilkan 1 alel namun dengan PIC 0,99. Hal ini
menunjukkan bahwa jumlah alel tidak selalu berkorelasi
langsung dengan nilai PIC; distribusi frekuensi alel
memiliki peran yang sama penting dalam menentukan
informatifitas penanda.

Tingginya polimorfisme yang terdeteksi
menggunakan penanda mikrosatelit mengindikasikan
bahwa keragaman genetik aksesi jewawut Indonesia lebih
tinggi dari yang diperkirakan sebelumnya, mengingat
sebagian besar aksesi berasal dari eksplorasi lokal dan
belum mengalami seleksi intensif pada program pemuliaan
formal.

Struktur Keragaman Genetik dan Pengelompokan Aksesi

Analisis klaster menghasilkan pengelompokan
aksesi yang membentuk dua klaster utama pada tingkat
kesamaan 0,54. Pola pengelompokan ini menunjukkan
struktur populasi yang terorganisir dengan tingkat
diferensiasi genetik yang signifikan. Dalam penelitian
Syahruddin et al., (2021), analisis 14 aksesi jewawut
menghasilkan pengelompokan yang lebih kompleks dengan
7 klaster pada nilai kesamaan 0,59, dengan aksesi dari Nusa
Tenggara Timur (Wete) tersebar dalam berbagai klaster
berbeda.

Sutoro et al., (2017) pada 32 jagung inbrida
menghasilkan 2 klaster pada koefisien kesamaan 0,68,
serupa dengan penelitian ini (2 klaster pada koefisien 0,54).
Namun, jarak kesamaan yang lebih rendah dalam penelitian
jewawut menunjukkan diferensiasi genetik yang lebih
besar. Andayani ef al., (2016) pada 20 inbrida jagung QPM
dan Provit-A menghasilkan 3 klaster pada koefisien
kesamaan 0,41, lebih kompleks dari penelitian ini.

Pola pengelompokan yang tidak sepenuhnya
berdasarkan asal geografis mengindikasikan bahwa faktor
selain lokasi geografis berperan dalam membentuk struktur
genetik aksesi. Faktor-faktor ini dapat mencakup: (1)
praktik seleksi petani yang terarah pada karakter agronomi
spesifik; (2) aliran gen antar wilayah melalui pertukaran
benih tradisional; dan (3) adaptasi lokal yang menghasilkan
keunikan genetik spesifik pada aksesi individual.

Jarak Genetik dan Implikasinya untuk Program
Pemuliaan

Jarak genetik antara aksesi berkisar 0,26-0,54,
menunjukkan variasi kedekataan hubungan genetik. Aksesi
dengan jarak genetik kecil (TRSLB-WKNTK = 0,26)
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menunjukkan  kesamaan  genetik  yang  tinggi,
mengindikasikan bahwa kedua aksesi ini mungkin berbagi
tetua umum atau berada dalam jalur pemuliaan yang sama.
Aksesi dengan jarak genetik besar (TRBLW-TRSLB =
0,55) menunjukkan perbedaan genetik yang substansial.
Pasangan aksesi dengan jarak genetik jauh ini ideal untuk
digunakan sebagai tetua persilangan dalam program
pemuliaan, karena akan menghasilkan keturunan dengan
tingkat heterozigositas dan keragaman genetik yang tinggi.

Jarak genetik dalam penelitian ini (0,26-0,55) lebih
sempit dibandingkan dengan beberapa penelitian jagung.
Pabendon et al., (2008) pada jagung QPM dan normal
mendapatkan jarak genetik berkisar 0,55-0,91. Penelitian
Sutoro et al., (2017) pada jagung inbrida memperoleh jarak
genetik antara pasangan optimal (CMLI161/Nei 9008
dengan 22-9-5-4-17-5) sebesar 0,60. Andayani et al.,
(2016) melaporkan jarak genetik antarinbrida jagung
hingga 0,75 untuk pasangan dengan potensi heterosis
tinggi.

Penelitian Muis et al., (2013) pada populasi
Peronosclerospora menunjukkan koefisien kesamaan 0,64-
1,00, yang berarti jarak genetik 0,00-0,36, jauh lebih sempit
dari penelitian ini. Perbedaan ini logis mengingat patogen
penyebab penyakit memiliki ukuran populasi yang jauh
lebih besar dan rekombinasi genetik yang lebih cepat.

Meskipun jarak genetik dalam penelitian jewawut
lebih sempit, nilai-nilai ini masih memenubhi kriteria untuk
pembentukan hibrida. Penelitian Sutoro et al., (2017)
menunjukkan bahwa jarak genetik sedang (0,66-0,79) dapat
menghasilkan heterosis dan hasil biji yang tinggi, bahkan
lebih konsisten daripada jarak genetik ekstrim. Temuan ini
menunjukkan bahwa aksesi-aksesi dengan jarak genetik
0,26-0,55 dalam penelitian ini memiliki potensi signifikan
untuk program pemuliaan.

Aksesi TRSLB menunjukkan profil genetik unik
dengan jarak genetik rata-rata yang jauh dari aksesi lain,
menjadikannya sumber gen potensial untuk karakter-
karakter penting. Dibandingkan dengan penelitian jagung
oleh Sutoro et al. (2017) yang mengidentifikasi pasangan
inbrida potensial berdasarkan jarak genetik, penelitian ini
menyediakan informasi komprehensif untuk pembentukan
hibrida jewawut. Pasangan aksesi dengan jarak genetik
besar (TRBLW-TRSLB = 0,55) ideal untuk persilangan
menghasilkan keturunan dengan heterozigositas tinggi.

Penelitian ini menggunakan 18 primer SSR, lebih
sedikit dibandingkan dengan Syahruddin ef al. (27 primer)
dan Andayani et al. (29 primer), namun nilai PIC yang lebih
tinggi menunjukkan penanda yang dipilih sangat informatif.
Sutoro et al. (2017) dengan 10 marka menghasilkan PIC
rata-rata 0,69, menunjukkan bahwa jumlah penanda bukan
satu-satunya faktor—kualitas penanda dan keragaman
material juga penting.

Penggunaan UPGMA dan koefisien Jaccard
konsisten dengan penelitian terdahulu (Pabendon et al.,
2008; Sutoro et al., 2017; Muis et al., 2013), memastikan
komparabilitas hasil. Dendrogram dalam penelitian ini
menunjukkan struktur hierarki yang jelas, berbeda dengan
beberapa dendrogram pada penelitian pathogen (Muis et al.,
2013) yang menunjukkan pola pengelompokan lebih
kompleks karena keragaman spesies multipel.

4. Kesimpulan
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Penelitian ini mengungkap keragaman genetik aksesi
jewawut Indonesia melalui analisis 18 penanda mikrosatelit
pada 11 aksesi dari berbagai wilayah geografis. Hasil
penelitian menunjukkan tingkat polimorfisme sangat tinggi
dengan nilai PIC rata-rata 0,79 (berkisar 0,67-0,99), di
mana 83,3% penanda dikategorikan sangat informatif (PIC
> 0,5). Keragaman genetik yang tinggi ini mengindikasikan
bahwa penanda mikrosatelit sangat efektif dalam
membedakan aksesi dan plasma nutfah jewawut Indonesia
menmiliki basis genetik yang luas untuk program pemuliaan.

Analisis klaster menghasilkan dua kelompok utama
dengan koefisien kesamaan genetik 0,54-0,74 dan jarak
genetik  0,26-0,55. Pola pengelompokan yang tidak
sepenuhnya mengikuti asal geografis mengindikasikan
bahwa seleksi petani lokal dan adaptasi lingkungan lebih
dominan membentuk struktur genetik dibandingkan faktor
geografis. Pasangan aksesi TRSLB-WKNTK menunjukkan
kemiripan genetik tertinggi (jarak 0,26), sedangkan
TRBLW-TRSLB memiliki perbedaan genetik terbesar
(jarak 0,55), menjadikannya kandidat potensial sebagai
tetua persilangan untuk menghasilkan variasi transgresif.

Keragaman genetik yang terungkap menyediakan
peluang signifikan untuk: (1) pembentukan hibrida lokal
adaptif dengan memanfaatkan aksesi berjarak genetik jauh;
(2) konservasi plasma nutfah berkelanjutan berbasis
informasi molekuler; (3) identifikasi aksesi unik seperti
TRSLB sebagai sumber gen untuk karakter penting; dan (4)
program pemuliaan terarah yang mendukung diversifikasi
pangan dan ketahanan pangan nasional di era perubahan
iklim. Penelitian lanjutan dengan penanda lebih
komprehensif dan integrasi data fenotipik diperlukan untuk
optimalisasi pemanfaatan keragaman genetik jewawut
Indonesia.
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