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Keragaman Genetik Spesies Heliconia Koleksi Kebun Raya Purwodadi
Berdasarkan Marka Morfologi Dan Molekuler RAPD (Random Amplified
Polymorphic DNA)

Siti Faiqotul K., Didik Wahyudi, M. Mukhlis Fahruddin
ABSTRAK

Karakter morfologi yang unik pada Heliconia menjadikan tanaman tersebut banyak
dibudidayakan karena potensinya sebagai tanaman hias. Keragaman pada Heliconia
menjadi upaya manusia sebagai khalifah fil ‘ardh untuk mempelajari dan
melestarikannya. Keragaman Heliconia dapat diamati berdasarkan marka morfologi,
namun seringkali dinilai kurang valid karena bersifat subjektif. Studi molekuler dengan
marka RAPD dinilai memiliki tingkat kevalidan lebih tinggi dibandingkan morfologi.
Penelitian ini bertujuan untuk mengetahui keragaman genetik spesies Heliconia koleksi
Kebun Raya Purwodadi berdasarkan marka morfologi dan molekuler RAPD serta
perbandingan antar keduanya. Sampel yang digunakan meliputi 8 spesies Heliconia dan 2
spesies outgroup dari Famili Strelitziaceae. Karakterisasi morfologi dilakukan terhadap
34 karakter kualitatif. Metode molekuler meliputi isolasi DNA, uji kualitatif dan
kuantitatif, dan amplifikasi menggunakan primer OPA 1-20. Analisis data meliputi
skoring data, analisis kekuatan primer, analisis ragam genetik dan analisis clustering
menggunakan software GenAlEx dan PAST v.3.0. Karakterisasi morfologi menghasilkan
variasi morfologi yang tinggi. Hasil analisis kekuatan primer menunjukkan 9 dari 20
primer terbukti efektif yaitu primer OPA-10, OPA-11, OPA-7, OPA-5, OPA-19, OPA-9,
OPA-17, OPA-18 dan OPA-20. Hasil analisis ragam genetik menunjukkan nilai
heterozigositas (He) cukup tinggi, dimana nilai He marka morfologi sedikit lebih rendah
(0,221) daripada marka RAPD (0,237). Hasil analisis clustering berdasarkan kedua marka
mendukung Famili Heliconiaceae sebagai kelompok monofiletik terpisah dari outgroup
dan Genus Heliconia sebagai kelompok parafiletik. Spesies Heliconia mampu
mengelompok dengan baik berdasarkan subgenusnya meskipun beberapa spesies tidak
berada pada posisinya. Terdapat perbedaan pola clustering pada kedua marka. Hasil
penelitian ini menunjukkan baik marka morfologi dan molekuler RAPD dapat digunakan
untuk mengetahui keragaman genetik Heliconia.

Kata kunci : keragaman genetik, morfologi, Heliconia, RAPD (Random Amplified
Polymorphic DNA)
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Genetic Diversity of Heliconia Species Collection of Purwodadi Botanical
Garden based on Morphological and Molecular Markers of RAPD (Random
Amplified Polymorphic DNA)

Siti Faiqotul K., Didik Wahyudi, M. Mukhlis Fahruddin
ABSTRACT

The uniqueness of morphological characteristics of Heliconia makes this kind of plant
being cultivated because they have a potency to be ornamental plant. The genetic
diversity of Heliconia become human effort. However, human is khalifah fil ‘ardh who
should learn and conserve the genetic diversity. The diversity of Heliconia can be
observed based on morphological markers. Yet, morphological markers are often
considered less valid because it is subjective. The molecular research of RAPD markers is
considered to have the higher level of validity, compared with morpholical markers. This
research aims to know genetic diversity of Heliconia species of Purwodadi Botanical
Garden collection based on morphological and RAPD molecular markers and its
comparison. Furthermore, samples used are 8 species of Heliconia and 2 species of
outgroup of Strelitziaceae family. Morphological characterization is carried out on 34
qualitative characters. Molecular methods include DNA isolation, qualitative and
quantitative tests, and amplification using OPA 1-20 primers. Data analysis include data
scoring, primary strength analysis, genetic variance analysis and clustering analysis using
GenAlEx and PAST v.3.0 software. Morphological characterization results in high
morphological variations. The results of the primary strength analysis showed that 9 out
of 20 primers are proven effective. The primers are OPA-10, OPA-11, OPA-7, OPA-5,
OPA-19, OPA-9, OPA-17, OPA-18 and OPA-20. The results of the genetic variance
analysis show that heterozygosis (He) value is quite high. However, the He value of the
morphological markers is slightly lower (0.221) than the RAPD markers (0.237). The
results of the clustering analysis are based on the two markers supported the
Heliconiaceae Family as a monophyletic group separate from the outgroup and the
Heliconia Genus as the paraphyletic group. Heliconia species are able to group well
based on their subgenus even though some species are not in their position. There are
differences in the clustering patterns of the two markers. The results of this research
indicate that both the morphological and molecular markers of RAPD can be used to
determine the genetic diversity of Heliconia.

Keywords : genetic diversity, morphology, Heliconia, RAPD (Random Amplified
Polymorphic DNA)
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BAB I
PENDAHULUAN
1.1 Latar Belakang

Heliconia merupakan tanaman herba perenial yang dikenal sebagai cakar
lobster (Malakar, dkk., 2015). Heliconia di Indonesia dikenal dengan sebutan
pisang hias karena memiliki karakteristik morfologi seperti pisang dan sering
dimanfaatkan sebagai tanaman hias (Hapsari, dkk., 2019). Karakteristik unik pada
Heliconia menjadikan tanaman tersebut berpotensi untuk bersaing di pasar bunga
internasional sehingga banyak dibudidayakan sebagai tanaman ornamental, baik
berupa bunga potong maupun tanaman lanskap (Guimaraes, dkk., 2014).

Heliconia pada awalnya termasuk dalam Famili Musaceae dan banyak
dikaitkan dengan Famili Strelitziaceae karena kemiripan morfologinya (Kress,
1990). Karakter perbungaan dan tipe buah pada Heliconia berbeda dengan kedua
famili tersebut sehingga dipisahkan menjadi famili tersendiri yaitu Famili
Heliconiaceae (Marouelli, dkk., 2010). Heliconia merupakan satu-satunya genus
anggota Famili Heliconiaceae dalam Ordo Zingiberales dan memiliki sekitar 200
sampai 250 spesies (Kress, 1990; Andersson, 1998; Marouelli, dkk., 2010).

Asal mula Heliconia berasal dari daerah Amerika tropis dan Melanesia
(Andersson, 1998). Namun, persebaran Heliconia banyak ditemukan di negara-
negara tropis di dunia (Guimaraes, dkk., 2014), seperti Meksiko (Arrazate, dkk.,
2017), Colombia (Isaza, dkk., 2012), Brazil (Marouelli, dkk., 2010) dan Indonesia
(Hapsari, dkk., 2019). Persebaran Heliconia di Indonesia dapat ditemukan di
Maluku, Jawa Timur, Jawa Barat (Hapsari, 2019), Bali (Zuraida, dkk, 2018),
Yogyakarta (Basuki & Endah, 2015), Jakarta (Silalahi, 2016) dan Sulawesi
(Flores, dkk., 2017).

Keragaman dan persebaran tumbuhan sebagai salah satu makhluk hidup di
bumi merupakan bukti kekuasaan Allah SWT. Allah SWT menegaskan bahwa
dalam penciptaan tumbuhan yang beraneka ragam terdapat hikmah bagi umat
yang beriman kepada-Nya. Allah SWT telah menjelaskan dalam Q.S. Al-An’am
ayat 99 sebagai berikut.
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Artinya : “Dan Dialah yang menurunkan air dari langit, lalu Kami tumbuhkan
dengan air itu segala macam tumbuh-tumbuhan, maka Kami
keluarkan dari tumbuh-tumbuhan itu tanaman yang menghijau, Kami
keluarkan dari tanaman yang menghijau itu butir yang banyak; dan
dari mayang kurma, mengurai tangkai-tangkai yang menjulai, dan
kebun-kebun anggur, dan (Kami keluarkan pula) zaitun dan delima
yang serupa dan yang tidak serupa. Perhatikanlah buahnya pada
waktu berbuah, dan menjadi masak. Sungguh, pada yang demikian itu
ada tanda-tanda (kekuasaan Allah) bagi orang-orang yang beriman.”

Penggalan ayat «—ﬂ-\f—\ Ge iy vang artinya “dan kebun-kebun anggur”
menjelaskan keragaman tingkat ekosistem, &5 o555 yang artinya “dan
(Kami keluarkan pula) Zaitun dan Delima,” menjelaskan keragaman tingkat
spesies dan 4lUiis s Gids yang artinya “yang serupa dan tidak serupa”
menjelaskan keragaman tingkat gen (Jazairi, 2008). Keragaman dari berbagai
tingkatan tersebut penting dipelajari sebagai upaya manusia untuk memahami
bukti kebesaran Allah. Keragaman pada tanaman mempermudah manusia dalam
mengidentifikasi dan mengelompokkannya untuk keperluan pemberian nama
ilmiah, konservasi dan pemuliaan plasma nutfah. Heliconia memiliki spesies yang
beragam dengan karakter morfologi yang beragam pula sehingga perlu dijaga
eksistensinya (Sidikka, 2014). Beberapa spesies Heliconia yang bernilai ekonomis
dan dibudidayakan di Indonesia, yaitu H. bihai, H. chartacea, H. latispatha, H.
psittacorum dan H. rostrata (Sidikka, 2014; Zuraida, dkk. 2014).

Heliconia sebagai bunga tropis yang indah menjadi tanaman yang mampu
meningkatkan industri bunga potong di seluruh dunia karena memiliki daya tahan,
warna dan tipe perbungaan yang beragam daripada tanaman lain (Gabriel, dkk.,
2018). Namun, potensi Heliconia sebagai tanaman ornamental menjadi hal yang
perlu diperhatikan karena memiliki keterkaitan dengan pentingnya upaya
konservasi dan pemuliaan plasma nutfah Heliconia sehingga tetap dapat
memenuhi ketersediaan tanaman tersebut di pasar bunga internasional (Loges,
dkk., 2013). Selain itu, Heliconia mempunyai lebih banyak potensi yang belum

dikembangkan secara maksimal, seperti sebagai obat, pangan sampai dekorasi



rumah (Rimando, 2001). Oleh karena itu, perlu dilakukan karakterisasi untuk
mengetahui keragaman genetik Heliconia sehingga dapat memberikan informasi
sebagai dasar referensi penelitian terkait Heliconia dalam hal konservasi maupun
bidang lainnya.

Karakterisasi menjadi suatu alat fundamental dalam studi keragaman suatu
organisme (Guimaraes, dkk., 2014). Karakterisasi dapat dilakukan menggunakan
marka morfologi dan marka molekuler (Arrazate, dkk., 2017). Karakterisasi terdiri
atas data-data yang dapat digunakan untuk mendeskripsikan, mengidentifikasi dan
membedakan suatu spesies, genus atau kategori taksonomi lainnya (Guimaraes,
dkk., 2014). Data yang digunakan dapat berupa nilai numerik, skala, kode dan
jenis kata sifat (Arrazate, dkk., 2017).

Karakterisasi morfologi pada Heliconia, baik karakter vegetatif maupun
generatif, diuraikan berdasarkan Guimaraes (2014) dan dimodifikasi menurut
Hapsari (2019). Karakterisasi morfologi untuk mengetahui keragaman dan
analisis pengelompokan pada Heliconia relatif mudah dilakukan (Arrazate, dkk.,
2017). Namun, karakterisasi morfologi dinilai kurang valid karena bersifat bias
dan bergantung kondisi lingkungan sehingga bisa berpengaruh pada validitas hasil
(Probojati, dkk., 2019). Oleh karena itu, perlu dilakukan studi molekuler guna
mendukung hasil karakterisasi berdasarkan karakter morfologi (Zulfahmi, 2013).

Studi molekuler menjadi suatu hal penting untuk memberikan informasi
tentang adanya keragaman genetik suatu spesies dan mengatasi keterbatasan
marka morfologi. Keragaman genetik sebagai keragaman terendah dalam
organisasi biologi perlu diketahui untuk tujuan pemuliaan genetik tanaman
(Zulfahmi, 2013). Keragaman genetik terjadi akibat migrasi, mutasi dan
rekombinasi gen (Sembiring, dkk., 2015).

Marka molekuler yang umum dan dapat digunakan untuk mengetahui
keragaman genetik suatu spesies diantaranya adalah RAPD (Random Amplified
Polymorphic DNA) (William, dkk., 1990; Mucciarelli, 2014; Costa, dkk., 2016;
Han, 2017), AFLP (Amplified Frament Length Polymorphism) (Costa, dkk.,
2016), ISSR (Inter-Simple Sequence Repeats) (Costa, dkk., 2016; Konar, dkk.,
2018) dan DAMD (Directed Amplification of Minisatellite DNA Regions) (Singh,
dkk., 2014). Namun, marka molekuler RAPD (Random Amplified Polymorphic



DNA) terbukti mampu mengungkapkan variasi genetik dan kekerabatan antar
spesies serta lebih banyak digunakan karena kecepatan dan efisiensi analisis
dalam mengungkapkan variasi genetik tingkat DNA pada berbagai spesies
tanaman dibandingkan marka molekuler lainnya (Bardakci, 2001; Randriani, dkk.,
2012).

RAPD merupakan teknik amplifikasi DNA berdasarkan PCR dengan
menggunakan primer secara acak (Sundari, dkk., 2017). Penggunaan RAPD
didasarkan pada proses yang cepat, tidak memerlukan informasi genom terlebih
dahulu dan hanya menggunakan sedikit sampel DNA (0,5-50 ng) (Probojati, dkk.,
2019). RAPD menjadi salah satu penanda molekuler yang telah diterapkan dalam
studi variabilitas genetik bahkan sampai pada level antar dan intra spesifik dalam
berbagai spesies tanaman (Bishoyi, dkk., 2016; Kalkisim, dkk., 2016; Sunar, dkk.,
2016), seperti pada spesies pohon sengon (Siregar & Ranny, 2012), padi (Juansa,
dkk., 2012), karet (Daslin, dkk., 2012), kakao (Rahmansyah, dkk., 2014), jeruk
(Yulianti, dkk., 2016), kelapa sawit (Tarigan, 2016), cabai (Purnomo & Rejeki,
2018) dan pisang raja (Probojati, dkk., 2019). RAPD juga banyak digunakan
untuk program pemuliaan tanaman, antara lain untuk analisis keragaman plasma
nutfah tanaman jambu mete (Randriani, dkk., 2012), stroberi (Azizah, dkk., 2019)
dan ceri (Antic, dkk., 2020).

RAPD terbukti telah digunakan dalam penelitian terkait studi filogenetik,
pemetaan genetik, genetika populasi dan evolusi serta pemuliaan tanaman dan
hewan (Bardakci, 2001; Zarei, dkk., 2018). Hal tersebut menunjukkan bahwa
marka RAPD dapat digunakan untuk studi variabilitas genetik dan Klarifikasi
hubungan antar spesies Heliconia. Oleh karena itu akan dilakukan penelitian
keragaman genetik spesies Heliconia koleksi Kebun Raya Purwodadi berdasarkan
marka morfologi dan marka molekuler RAPD (Random Amplified Polymorphic
DNA).

1.2 Rumusan Masalah

Rumusan masalah dalam penelitian ini adalah sebagai berikut.

1. Bagaimana keragaman genetik spesies Heliconia koleksi Kebun Raya

Purwodadi berdasarkan marka morfologi?



2. Bagaimana keragaman genetik spesies Heliconia koleksi Kebun Raya
Purwodadi berdasarkan marka molekuler RAPD (Random Amplified
Polymorphic DNA)?

3. Bagaimana perbandingan keragaman genetik spesies Heliconia koleksi Kebun
Raya Purwodadi berdasarkan marka morfologi dan marka molekuler RAPD
(Random Amplified Polymorphic DNA)?

1.3 Tujuan Penelitian

Tujuan penelitian ini adalah sebagai berikut.

1. Mengetahui keragaman genetik spesies Heliconia koleksi Kebun Raya
Purwodadi berdasarkan marka morfologi.

2. Mengetahui keragaman genetik spesies Heliconia koleksi Kebun Raya
Purwodadi berdasarkan marka molekuler RAPD (Random Amplified
Polymorphic DNA).

3. Mengetahui perbandingan keragaman genetik spesies Heliconia koleksi Kebun
Raya Purwodadi berdasarkan marka morfologi dan marka molekuler RAPD
(Random Amplified Polymorphic DNA).

1.4 Manfaat Penelitian

Manfaat dari penelitian ini adalah sebagai berikut.

1. Sebagai referensi dalam upaya pemuliaan tanaman dan pengembangan
Heliconia.

2. Sebagali salah satu acuan untuk penelitian selanjutnya.

3. Memberikan manfaat dalam pengembangan ilmu pengetahuan, khususnya
terkait genetik Heliconia.

1.5 Batasan Masalah

Batasan masalah dalam penelitian ini adalah sebagai berikut.

1. Sampel yang digunakan yaitu daun 8 spesies Heliconia dan 2 spesies outgroup
dari Famili Strelitziaceae koleksi Kebun Raya Purwodadi.

2. Spesies Heliconia yang digunakan dalam penelitian yaitu Heliconia bihai,
Heliconia wagneriana, Heliconia collinsiana, Heliconia chartacea, Heliconia
rostrata, Heliconia metallica, Heliconia hirsuta dan Heliconia psittacorum.
Spesies outgroup yang digunakan yaitu Ravenala madagascariensis dan

Phenakospermum guyannense



3. Marka molekuler yang digunakan adalah Random Amplified Polymorphic DNA
(RAPD).

4. Primer yang digunakan adalah OPA-1, OPA-2, OPA-3, OPA-4, OPA-5, OPA-
6, OPA-7, OPA-8, OPA-9, OPA-10, OPA-11, OPA-12, OPA-13, OPA-14,
OPA-15, OPA-16, OPA-17, OPA-18, OPA-19 dan OPA-20.

5. Analisis yang digunakan dalam penelitian ini yakni analisis morfologi dan
analisis molekuler. Analisis morfologi menggunakan 34 karakter kualitatif
(organ vegetatif dan generatif) 8 spesies Heliconia dan 2 spesies outgroup
koleksi Kebun Raya Purwodadi (Hapsari, dkk., 2019). Analisis molekuler
meliputi PIC (Polymorphism Information Content), EMR (Effective multiplex
Ratio), MI (Marker Index) dan RP (Resolving power) untuk mengetahui
kekuatan primer, analisis keragaman genetik 8 spesies Heliconia dan 2 spesies
outgroup koleksi Kebun Raya Purwodadi melalui software GenAIEx (Genetic
Analysis in Excel) dan analisis pengelompokan menggunakan metode UPGMA
pada software PAST v.3.0. (PAleontological STatistics).
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2.1 Botani Umum Heliconia

Heliconia merupakan tanaman herba perenial dengan batang, daun dan bunga
yang indah (Suriati, dkk., 2015; Malakar, dkk., 2015). Heliconia mempunyai
sistem perakaran serabut dengan rimpang (rhizome) simpodial (Cronquist, 1981;
Marouelli, dkk., 2010), yaitu rimpang dengan pertumbuhan menyebar (Gambar
2.1) (Wahyuni, dkk., 2013). Heliconia sebagai tanaman herba rhizomatous
membentuk tunas berdaun tegak dalam jumlah sedikit (1-2) hingga banyak (>50)
(Hapsari, dkk., 2019).

Lower Surfaoe

teaf Midriy

Upper Surfaty

Leaf Blade

Shoot
Loat Patiole
Leat Sheath

Gambar 2.1. Morfologi Heliconia (BIOL1051, 2007)

Heliconia memiliki batang semu (pseudostem) dengan ketinggian bervariasi
antara 1-7 m dan diameter antara 1,5-4 cm yang tumbuh di permukaan tanah
(Dahlgren, dkk., 1985). Batang semu dibentuk oleh petiol daun yang saling
menutupi (Hapsari, dkk., 2019). Batang semu Heliconia memiliki beberapa
karakter berbeda seperti perbedaan warna, ada tidaknya lilin (wax), rambut dan
bintik (blotches) (Gambar 2.2) (Guimaraes, dkk., 2014).



A B
Gambar 2.2. Variasi batang semu (pseudostem) Heliconia. a) warna hijau gelap,
b) berlilin (wax)

Gambar 2.3. Vari@fsi daun Heliconia. a) kE);entuk lanset, b) berIiIinC(Wax), c) warna
hijau hingga keungu-unguan

Daun Heliconia berbentuk lanset, berwarna hijau hingga keungu-unguan dan
biasanya terdapat lilin pada permukaan daunnya (Gambar 2.3) (Guimaraes, dkk.,
2014; Maria, dkk., 2014). Ujung helaian daun runcing, dengan tepian daun ada
yang rata, robek dan robek berpilin (Hapsari, dkk., 2019). Daun memiliki pelepah
yang saling bertumpuk membentuk batang semu dengan panjang antara 15-300
cm (Maria, dkk., 2014).

Daun Heliconia memiliki venasi melintang dan pangkal daun yang biasanya
tidak sama di kedua sisi petiol (Hapsari, dkk., 2019). Petiol atau tangkai daun
pada beberapa spesies Heliconia memiliki ukuran berbeda (Hapsari, dkk., 2019).
Berdasarkan perbedaan ukuran dan bentuk petiol, sifat tumbuh Heliconia
dibedakan menjadi tiga kelompok yaitu Musoid, Cannoid dan Zingiberoid

(Gambar 2.4). Kelompok Musoid memiliki ukuran petiol panjang dan cenderung

OF MAULANA MALIK IBRAHIM STATE ISLAMIC UNIVERSITY OF MALANG



tumbuh tegak seperti tanaman pisang. Kelompok Cannoid memiliki ukuran petiol
medium dan membentuk sudut seperti tanaman kana, sedangkan kelompok
Zingiberoid memiliki ukuran petiol pendek dan cenderung horizontal seperti
tanaman jahe-jahean (zingiber) (Maria, dkk., 2014; Hapsari, dkk., 2019).

Gambar 2.4. Sifat tumbuh Heliconia berdasarkan ukuran dar? bentuk tangkai
(petiole). a) Musoid, b) Cannoid, c) Zingiberoid

Heliconia adalah tanaman unik dari hutan hujan tropis di dataran rendah
Neotropis dan Melanesia dengan daun seperti pisang dan braktea perbungaan
yang besar dan mencolok sehingga mudah dikenali (lles, dkk., 2016). Braktea
atau biasa disebut sebagai daun pelindung merupakan modifikasi daun dengan
ukuran, warna dan jumlah berbeda (Cronquist, 1981). Warna braktea bunga yang
bervariasi pada karakter perbungaan Heliconia menjadi hal penting dalam
mengidentifikasi spesies dan kultivar Heliconia berdasarkan morfologi (Rocha,
dkk., 2010; Guimaraes, dkk., 2014).

Karakter perbungaan Heliconia memiliki karakteristik unik yaitu tegak
(erect) dan menjuntai (pendent) (Gambar 2.5). Susunan perbungaan Heliconia ada
yang berseling (distichous) dan ada yang spiral, ada yang berpilin (resupinate)
dan tidak berpilin (non-resupinate) (Hapsari, dkk., 2019). Bunga Heliconia
termasuk jenis zigomorf dengan kelopak daun terpisah dari mahkota bunga
(Rimando, 2001). Buah Heliconia bertipe drupe dan termasuk dalam karakter
yang khas dari Heliconia (Kress, 1990; lles, dkk., 2016).

OF MAULANA MALIK IBRAHIM STATE ISLAMIC UNIVERSITY OF MALANG
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Gambar 2.5. Karakteristik perbungaan Heliconia. a) erect & resupinate, b) erect
& non-resupinate, ¢) pendant & non-resupinate

2.2 Taksonomi Heliconia

Heliconia adalah genus monofiletik dalam Famili Heliconiaceae. Heliconia
pada awalnya diklasifikasikan dalam Famili Musaceae (pisang-pisangan) dan
berkerabat dengan Genus Musa dan Ensete (Santos, dkk., 2009). Klasifikasi
tersebut didasarkan pada bentuk daun yang sama. Heliconia telah lama dikenal
dalam hortikultura disebabkan oleh perbungaannya yang mencolok. Penamaan
ilmiah tanaman Heliconia pertama kali dicetuskan oleh Karl Linnaeus pada tahun
1771 yang didasarkan pada nama sebuah gunung di Yunani, Gunung Helicon
(Watson & Roberth, 1974). Allah SWT berfirman dalam Q.S. Al-Wagqi’ah ayat
27-31 sebagai berikut.

o3 () 25385 (U3 (79) 25585 ooy (YA) 25 s (3 (YY) el LIT G ) LI

(7)) o

Artinya : “Dan golongan kanan, siapakah golongan kanan itu. Berada di antara
pohon bidara yang tidak berduri, dan pohon yang bersusun-susun
(buahnya), dan naungan yang terbentang luas, dan air yang mengalir
terus-menerus.”

“Pohon yang bersusun-susun’ sebagaimana telah disebutkan dalam Surah Al-
Wagi’ah adalah pohon pisang. Hal tersebut merupakan pendapat mayoritas Ulama
dari kalangan Sahabat dan Tabi’in yang disebutkan para ahli Tafsir, seperti Imam
ath-Thabari, ar-Razi, al-Qurtubi, Ibnu Katsir dan asy-Syaukani rahimahumullah
(Mandzur, 1993). Pisang hias atau dikenal dengan Heliconia memiliki keterkaitan
berdasarkan taksonomi dan kemiripan morfologi dengan pisang buah (Musaceae)

pada umumnya dan Strelitzia (Maria, dkk., 2014).
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Sistem APG tahun 1998 dan sistem APG Il tahun 2003 mengonfirmasi Famili
Heliconiaceae sebagai famili berbeda dan menempatkannya dalam Ordo
Zingiberales yang secara filogenetik dekat dengan Musaceae, Strelitziaceae,
Marantaceae, Costaceae, Cannaceae, Zingiberaceae dan Lowiaceae (Simpson,
2006; Judd, 2007). Sebagian besar spesies telah dideskripsikan pada kuartal
terakhir abad ke-20 sebagai hasil penelitian taksonomi besar yang dilakukan oleh
Lennart Anderson dan John W. Kress pada tahun 1980-an sampai 1990-an.
Andersson dan Kress menerbitkan analisis morfologi kladistik yang
menginformasikan bahwa Genus Heliconia dibagi menjadi lima subgenera (Kress,
1984).

Heliconia dibagi menjadi lima subgenera, yaitu Taeniostrobus (Kuntze)
Griggs, Heliconia, Griggsia L. Andersson, Stenochlamys Baker dan Heliconiopsis
(Flores, dkk., 2017). Tiga dari lima subgenera Heliconia hasil analisis kladistik
oleh Andersson dan Kress sesuai dengan taksa dengan sinapomorfi yang diduga
berkaitan dengan orientasi bunga, baik memutarnya tangkai bunga (resupinasi)
maupun kebiasaan perbungaan keseluruhan (tegak atau menjuntai) (Kress, 1984).
Heliconia memiliki 23 section, diantaranya yaitu Heliconia, Stenochlamys,
Cannastrum, Zingiberastrum, Tortex, Pendulae, Rostratae, Novo I, Novo II,
Lanea, Lasia, Proxichlamys (Kress, 1990; Hapsari, dkk., 2019).

2.3 Persebaran dan Potensi Heliconia

Heliconia merupakan satu-satunya genus dalam Famili Heliconiaceae yang
termasuk dalam Ordo Zingiberales (Kress, 1990; APG IV, 2016). Heliconia
berasal dari Amerika tropis (Kepulauan Karibia, Meksiko, Amerika Tengah dan
Amerika Selatan) dan Melanesia (Andersson, 1998). Namun, Heliconia banyak
ditemukan di hutan hujan tropis, baik Neotropis maupun Paleotropis (Suriati,
dkk., 2015). Persebaran Heliconia di daerah Neotropis, dimulai dari utara
Meksiko ke selatan Brazil (Kress, 1990) dan dari Samoa, ke arah barat ke pulau
Sulawesi tengah, Indonesia, sedangkan persebaran di daerah Paleotropis berada di
Kepulauan Pasifik (Flores, dkk., 2017).

Persebaran Heliconia disebabkan oleh interaksinya dengan beberapa hewan
penyerbuk, seperti burung kolibri dan kelelawar (Taylor & White, 2007). Panjang

dan kelengkungan paruh burung kolibri terhadap bunga Heliconia merupakan cara
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beradaptasi kedua spesies tersebut dalam memfasilitasi sumber daya timbal balik,
yaitu nektar dan penyerbukan (Temeles, dkk., 2016). Interaksi Heliconia dengan
berbagai spesies burung lain juga menyebabkan terjadinya persebaran warna
buah, yaitu buah berwarna biru di Neotropik dan merah di Paleotropik (Taylor &
White, 2007).

Heliconia mengandung keragaman spesies, kultivar dan hibrida yang
potensial digunakan sebagai tanaman hias (Loges, dkk., 2013). Tanaman hias
merupakan tanaman bernilai estetika tinggi dan memiliki karakteristik tertentu.
Nama umum untuk Heliconia adalah lobster-cakar atau pisang liar karena bentuk
tanamannya menyerupai pohon pisang dengan batang yang memiliki pelepah.
Heliconia mulai digemari di Indonesia sekitar tahun 1997 (Suriati, dkk., 2015).
Allah SWT berfirman dalam Q.S. Al-Bagarah ayat 22 sebagai berikut.

BIST o Ve S8 K65, ol o 25308 i a2 5o Oty ol slaally Wi 501 K s
O Rl

Artinya : “Dialah yang menjadikan bumi sebagai hamparan bagimu dan langit
sebagai atap, dan Dia menurunkan air (hujan) dari langit, lalu Dia
menghasilkan dengan hujan itu segala buah-buahan sebagai rezeki
untukmu; karena itu janganlah kamu mengadakan sekutu-sekutu bagi
Allah, padahal kamu mengetahui.”

Penggalan ayat ,Q \Z‘L Sl e 4 Cfu yang artinya “lalu Dia menghasilkan

dengan hujan itu segala buah-buahan sebagai rezeki untukmu” menjelaskan
bahwa dengan hujan tersebut Allah mengeluarkan berbagai jenis buah-buahan dan
tanaman untuk dapat dinikmati sampai batas tertentu (Humaid, 1998). Bermacam
buah-buahan dan tanaman diciptakan oleh Allah sebagai rezeki bagi manusia, baik
sebagai pangan, obat dan nilai ekonomis lainnya. Heliconia dapat dimanfaatkan
sebagai obat (akar H. brasiliensis), obat diare (benih H. brasiliensis), bahan baku
kertas (tangkai daun H. bihai), sebagai pangan (ujung tanaman muda H. caribaea)
dan sebagai pembungkus makanan (Rimando, 2001). Penduduk Amerika tropis
menggunakan Heliconia sebagai pelapis dinding dan atap rumah (Watson &
Roberth, 1974). Tidak hanya bagi manusia, rezeki berupa buah-buahan tersebut

juga menjadi rezeki bagi hewan seperti burung dan kelelawar.
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Heliconia umumnya ditanam sebagai tanaman lanskap dan bunga potong. Hal
itu dikarenakan warna dan daya tahan braktea bunga Heliconia yang cukup lama.
Variasi luas dalam pertumbuhan vegetatif, ukuran, bentuk dan pengaturan braktea
menjadikan perbungaan Heliconia dikategorikan sebagai bunga yang menarik
(Malakar, dkk., 2015).

Heliconia merupakan salah satu tanaman hias yang dikenalkan oleh petani
bunga kepada masyarakat di Bali. Heliconia di Bali dimanfaatkan sebagai
penghias halaman (Zuraida, dkk., 2018). Heliconia di Brazil dibudidayakan
karena mampu memberikan hasil yang menjanjikan terhadap perekonomian petani
bunga dan tanaman hias (Rocha, dkk., 2010). Heliconia banyak dikembangkan di
Costa Rica, Florida dan Hawai karena memiliki variabilitas alami dan populasi
yang tinggi sehingga dapat dieksploitasi untuk tujuan pemeliharaan plasma nutfah
atau pembibitan (Rocha, dkk., 2010; Sidikka, 2014). Allah SWT berfirman dalam
Q.S. Al-A’raf ayat 56 sebagai berikut.

el 53 £ 8 A EF5 5 kel Bg 533l Yol i o3 (3 150 Vs

Artinya : “Dan janganlah kamu berbuat kerusakan di bumi setelah (diciptakan)
dengan baik. Berdoalah kepada-Nya dengan rasa takut dan penuh
harap. Sesungguhnya rahmat Allah sangat dekat kepada orang yang
berbuat kebaikan.”

Mahalli (2007) menafsirkan bahwa manusia janganlah berbuat kerusakan di
muka bumi dengan berbuat kemusyrikan dan kemaksiatan. Hal itu diwujudkan
dengan tidak merusak lingkungan, melestarikan dan menjaga eksistensi dari
berbagai individu sehingga keragaman dan keseimbangan alam tetap terjaga.

Perbanyakan tanaman Heliconia umumnya menggunakan rhizome. Rhizome
membentuk batang semu yang muncul dari gulungan pelepah daun dengan
pertumbuhan yang sama seperti pohon pisang (Isaza, dkk., 2012). Heliconia dapat
tumbuh sampai ketinggian 2.000 mdpl dengan suhu 13-30°C. Jika terkena sinar
matahari langsung, Heliconia mudah tumbuh karena termasuk tumbuhan khas
tropis. Pengaturan cahaya sangat diperlukan, terutama bibit yang baru ditanam.
Tanaman muda hanya memerlukan cahaya sekitar 25-35%. Pada fase ini tanaman

membutuhkan naungan sehingga kondisinya terlihat segar (Sidikka, 2014).



14

2.4 Keragaman Genetik

Keragaman menjadi salah satu parameter penting dalam seleksi populasi
organisme (Dutoit, dkk., 2017). Keragaman suatu populasi dapat diketahui
melalui analisis keragaman fenotipik dan genotipik (Probojati, dkk., 2019).
Keragaman fenotipik merupakan keragaman yang teramati sebagai hasil adanya
perbedaan genotip dan lingkungan tumbuhnya, sedangkan keragaman genotipik
merupakan keragaman yang menyatakan keadaan genetik dan dapat menjadi
pembilang dalam mengestimasi nilai heritabilitas suatu spesies (Orgogozo, dkk.,
2015). Keragaman genotip dapat diestimasi berdasarkan keragaman fenotip
spesies yang bersangkutan (Forsman, 2014). Sebagaimana telah dijelaskan dalam
firman Allah SWT Q.S. Thaha ayat 53 sebagai berikut.

S8 8 G gl b s Lot o 08 Yot s K 0llss s 591 K0 s i

Artinya : “Yang telah menjadikan bagimu bumi sebagai hamparan dan Yang telah
menjadikan bagimu di bumi itu jalan-jalan dan menurunkan dari
langit air hujan. Maka Kami tumbuhkan dengan air hujan itu
berjenis-jenis dari tumbuh-tumbuhan yang bermacam-macam.”

Ayat tersebut menjelaskan bahwa Allah sebenarnya telah menciptakan
tumbuhan dengan bermacam-macam, termasuk dari segi morfologinya. Lafadz

i sebagai kata sifat dari lafadz L;\;j\ bermaksud pada perbedaan warna, bentuk

dan lain-lain (Mahalli, 2007). Morfologi merupakan ekspresi genetik dan sifat
yang mudah diamati. Bermacam-macam ekspresi genetik suatu tumbuhan dapat
menyebabkan tingginya keragaman genetik.

Keragaman genetik merupakan suatu ukuran kecenderungan karakter atau
sifat untuk bervariasi secara genetik dari berbagai individu (Bindroo &
Shunmugam, 2014). Keragaman genetik merupakan hasil dari genetik berbagai
individu berbeda yang disebabkan oleh terjadinya proses biokimia dan
berpengaruh terhadap karakteristik morfologi (seperti bentuk tanaman dan warna
bunga) dan fisiologi (seperti tingkat pertumbuhan dan resistensi terhadap cekaman
abiotik) (Bindroo & Shunmugam, 2014). Keragaman genetik muncul sebagai
petunjuk adanya variasi genotip antar individu dalam suatu populasi. Variasi yang

mendukung keragaman genetik dapat berasal dari mutasi, rekombinasi, seleksi,



15

penyimpangan genetik dan aliran gen (gene flow) pada alel yang ada di populasi
berbeda (Dutoit, dkk., 2017).

Keragaman genetik menjadi faktor penting dalam keberhasilan pemuliaan
tanaman, membangun hubungan genetik dan konservasi tanaman (Dutoit, dkk.,
2017). Keragaman genetik memberikan gambaran terkait besarnya sumber genetik
yang dibutuhkan dalam adaptasi ekologi dan evolusi (Irsyad, dkk., 2020). Hal itu
berkaitan dengan keragaman genetik sebagai dasar untuk bertahan hidup, adaptasi
dan memungkinkan dalam melanjutkan dan memajukan proses adaptif yang
menjadi dasar keberhasilan evolusi (Bindroo & Shunmugam, 2014).

Keragaman genetik memiliki metode penilaian bervariasi dalam tipe data
yang dihasilkan, cara menyelesaikan perbedaan genetik dan tingkat taksonomi
paling tepat untuk diterapkan. Pendekatan berbeda dapat memberikan hasil yang
berbeda (Nesbitt, dkk., 1995). Hal itu menunjukkan bahwa karakter atau ruang
lingkup variasi yang ditunjukkan oleh masing-masing penanda mungkin berbeda
(Dutoit, dkk., 2017).

2.4.1 Analisis Keragaman Genetik

Analisis keragaman genetik merupakan suatu metode untuk mengevaluasi
perbedaan karakter tertentu suatu organisme yang diharapkan dapat memberikan
informasi terkait adaptasi dan upaya menghindari kepunahan (Irsyad, dkk., 2020).
Keragaman genetik dapat dianalisis berdasarkan marka morfologi maupun marka
molekuler (Probojati, dkk., 2019). Keragaman genetik berdasarkan marka
morfologi telah lama digunakan, namun sering diperoleh hasil yang kurang
akurat. Hal itu dikarenakan terdapat sifat yang mungkin dikendalikan oleh gen
tertentu yang dipengaruhi lingkungan (Maskromo, dkk., 2015).

Keragaman genetik melalui penggunaan marka molekuler dapat dilakukan
dengan teknik berbasis PCR seperti RAPD (William, dkk., 1990), RFLP
(Septiasari, dkk., 2017) dan AFLP (Vitales, dkk., 2014). Teknik berbasis PCR
banyak digunakan dalam berbagai penelitian terkait studi keragaman genetik
(Tanksley, dkk., 1995). Keragaman genetik dianalisis menggunakan metode
molekuler berbasis DNA karena urutan DNA setiap individu berbeda. Informasi

yang diperoleh dari urutan DNA tersebut dapat digunakan untuk mengetahui
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hubungan kekerabatan dan perbedaan genetik suatu organisme (Weising, dkk.,
1995).

Keragaman genetik suatu populasi dapat diketahui dari nilai keragaman
genetik. Parameter untuk mengukur keragaman genetik dalam populasi adalah
jumlah alel yang diamati (Na), jumlah alel efektif per lokus (Ne), heterozigositas
harapan (He) dan keragaman genotipik berdasarkan indeks Shannon’s information
index (1) (Yulita & Tukirin, 2011). Semakin tinggi nilai Ne menunjukkan semakin
tinggi pula jumlah individu heterozigot dalam suatu populasi. Tingkat
heterozigositas semakin tinggi jika persentase lokus polimorfik juga semakin
tinggi (Sulistyawati & Widyatmoko, 2017). Nilai He lebih dari 0,2 menunjukkan
keragaman genetik tinggi (Hamrick & Godt, 1996).

2.4.2 Software Analisis Keragaman Genetik

Beberapa software yang digunakan dalam analisis keragaman genetik
adalah sebagai berikut.

a. GenAlEx merupakan software dengan banyak fitur untuk menganalisis
data genetik populasi (Blyton & Nichola, 2012). GenAlex umum
digunakan dalam analisis keragaman genetik dengan beberapa parameter,
seperti Na, Ne, He untuk menentukan tinggi rendahnya keragaman (Zedta,
dkk., 2018).

b. PAST merupakan software dengan banyak fitur untuk berbagai analisis,
salah satunya digunakan untuk menganalisis hubungan kekerabatan,
Klasifikasi dan keragaman genetik. Analisis keragaman genetik
menggunakan data biner sebagai data input. Dendogram sebagai output
analisis dapat dibuat melalui koefisien Jaccard dengan algoritma UPGMA
(Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean) (Hammer, dkk.,
2001).

2.5 Marka RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA)

Marka molekuler adalah penanda DNA pada genom yang dapat diidentifikasi
dan mampu diturunkan pada generasi selanjutnya dengan mengikuti hukum
pewarisan sifat (Zulfahmi, 2013). Marka molekuler menjadi alat efektif dalam

menganalisis keragaman genetik (Rimbawanto & Widyatmoko, 2006). Marka
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molekuler merupakan daerah conserve karena tidak mudah dipengaruhi oleh
faktor lingkungan dan aktivitas genetik (al-Samarai & Abdulkareem, 2015).

Keuntungan menggunakan marka molekuler adalah bersifat konsisten dan
tingkat akurasi tinggi (Moulin, dkk., 2012; Zulfahmi, 2013). Penggunaan marka
molekuler dapat membantu mengatasi keterbatasan marka morfologi dan
memberikan informasi terkait program pemuliaan, seperti analisis keragaman dan
pemetaan genetik, identifikasi genotip serta hubungan kekerabatan antar dan
interspesies melalui studi filogenetiknya (Weising, dkk., 1995; Zulfahmi, 2013).
Kriteria marka molekuler yang baik untuk digunakan penelitian mengenai studi
filogenik dan konservasi tanaman yaitu teknik sederhana, biaya terjangkau dan
kualitas reproduktivitasnya tinggi (Zulfahmi, 2013).

Penggunaan marka molekuler sangat beragam sehingga perlu disesuaikan
dengan jenis organisme dan sekuen DNA vyang dianalisis (al-Samarai &
Abdulkareem, 2015). Penelitian molekuler tanaman yang didasari oleh teknik
PCR (Polymerase Chain Reaction) bertujuan untuk menggandakan DNA tanaman
yang dijadikan sampel penelitian. Kualitas DNA tanaman yang baik dibutuhkan
untuk melakukan tahap PCR. Hal ini menjadi syarat mutlak untuk melakukan
penelitian molekuler tanaman (Khikmah, dkk., 2018).

RAPD adalah teknik yang didasarkan pada amplifikasi daerah diskrit genom
oleh PCR dengan primer oligonukleotida pendek secara acak (Gambar 2.3)
(Wang, dkk., 2017; Simpson, 2006). RAPD terdiri dari 10 sekuen basa arbitrary
dengan kandungan basa G dan C minimal 60% (Agisimanto & Supriyanto, 2007).
Keberhasilan RAPD mengamplifikasi daerah gen tertentu dari suatu organisme
menggunakan primer spesifik (sekuen oligonukelotida khusus) lebih didasarkan
pada kesesuaian primer dan optimasi proses PCR (Latief & Amien, 2014).

Konsentrasi primer acak untuk amplifikasi DNA pada beberapa tanaman
bervariasi, bergantung pada jenis primer dan tanaman yang digunakan. Faktor
yang dapat mempengaruhi pola pita DNA hasil RAPD vyaitu komponen reaksi
PCR (konsentrasi primer, konsentrasi DNA template, konsentrasi enzim taq
polymerase, dan jumlah siklus termal) dan suhu siklus PCR (denaturation dan
annealing) (Latief & Amien, 2014). Faktor lainnya vyaitu kondisi dNTP
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(deoxiribonucleotide triphosphate), komposisi larutan buffer dan kontaminasi
(Feranisa, 2016).

Species A Species B
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Gambar 2.6. Penggunaan primer yang sama pada spesies berbeda menghasilkan
DNA amplifikasi dengan panjang berbeda (Simpson, 2006)

RAPD merupakan penanda non-spesifik (Probojati, dkk., 2019). Kelebihan
RAPD adalah lebih murah, lebih cepat, membutuhkan sampel DNA dalam jumlah
lebih sedikit (0,5-50 ng) dan menghasilkan banyak polimorfisme pita DNA
(Gusmiaty, dkk., 2012). Teknik RAPD telah banyak diaplikasikan dalam analisis
keragaman genetik tanaman (Minarsih, dkk., 2011), baik antarspesies maupun
intraspesies (Langga, dkk., 2012). Teknik ini juga digunakan untuk identifikasi
genotip dalam studi taksonomi tumbuhan, melihat perbedaan genetik masing-
masing individu serta mengetahui hubungan kekerabatan (Nezhad, dkk., 2010;
Randriani, dkk., 2012). Kelemahan dari teknik RAPD yaitu tingkat pengulangan
yang rendah, namun hal ini dapat diatasi dengan konsistensi kondisi PCR yang
sesuali, terutama suhu primer saat menempel pada DNA template (Agisimanto &
Supriyanto, 2007).

Keberhasilan primer dalam mengamplifikasi DNA template ditentukan oleh
homologi sekuen nukleotida primer dengan sekuen nukleotida DNA template.
Pengaruh lainnya adalah kualitas dan kuantitas DNA, konsentrasi MgClz, enzim
Taq DNA polimerase, dan suhu pelekatan primer (Anggraheni & Enung, 2018).
Konsentrasi, urutan basa dan kandungan primer pada tiap reaksi berpengaruh
terhadap intensitas produk PCR-RAPD (Gusmiaty, dkk., 2012). Konsentrasi

primer yang tidak seusai menyebabkan tidak terjadinya amplifikasi. Rasio yang
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rendah antara primer dengan DNA template dapat menyebabkan DNA hasil
amplifikasi RAPD tidak konsisten (Khikmah, dkk., 2018).

Proses penempelan primer pada utas DNA yang sudah terbuka memerlukan
suhu optimum. Suhu yang terlalu tinggi dapat menyebabkan amplifikasi tidak
terjadi atau sebaliknya suhu yang terlalu rendah menyebabkan primer menempel
pada sisi lain genom yang bukan sisi homolognya, akibatnya dapat teramplifikasi
banyak daerah non-spesifik dalam genom tersebut. Suhu penempelan (annealing)
ini ditentukan berdasarkan primer yang digunakan yang dipengaruhi oleh panjang
dan komposisi primer (Sembiring, dkk., 2015). Pengaturan suhu fase annealing
perlu dilakukan karena berpengaruh terhadap keberhasilan proses perlekatan
primer (Gusmiaty, dkk., 2012).
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3.1 Rancangan Penelitian

Penelitian ini merupakan penelitian deksriptif eksploratif kualitatif. Penelitian
ini menggunakan 8 spesies Heliconia dan 2 spesies outgroup dari Famili
Strelitziaceae koleksi Kebun Raya Purwodadi untuk mengetahui keragaman
genetik spesies Heliconia koleksi Kebun Raya Purwodadi berdasarkan marka
morfologi dan marka molekuler RAPD.
3.2 Waktu dan Tempat

Penelitian ini dilaksanakan pada bulan Desember 2019 - November 2020.
Pengamatan morfologi dan pengambilan sampel dilaksanakan di Vak V.D.lI
koleksi Heliconiaceae dan Strelitziaceae, Kebun Raya Purwodadi, Kabupaten
Pasuruan, Provinsi Jawa Timur. Proses analisis molekuler RAPD dilaksanakan di
Laboratorium Genetika dan Biologi Molekuler, Jurusan Biologi, Fakultas Sains
dan Teknologi, Universitas Islam Negeri Maulana Malik Ibrahim Malang.
3.3 Alat dan Bahan
3.3.1 Alat

Penelitian ini terdiri dari beberapa tahap, yaitu pengambilan sampel,
ekstraksi DNA, uji kuantitatif, uji kualitatif, amplifikasi PCR dan visualisasi hasil
ekstraksi DNA. Alat untuk pengambilan sampel adalah gunting, plastik Kklip, silica
gel dan kertas label. Tahap ekstraksi DNA menggunakan beberapa alat yaitu
neraca analitik, mortar dan alu, mikropipet 0,5-1000 pl, white tip, yellow tip, blue
tip, tube 2 ml, freezer dan waterbath. Tahap uji kualittatif menggunakan beberapa
alat yaitu neraca analitik, gelas ukur 25 ml, erlenmeyer 100 ml, perangkat
elektroforesis (BioRAD), Gel Doc/UV transiluminator (BioRAD), mikropipet
0,5-10 pl dan mikrotube 0.2 ml. Tahap uji kuantitatif menggunakan beberapa alat
yaitu mikropipet 0,5 — 10 ul, white tip dan AE-Nano 200 Nucleic Acid Analyze
versi 2,0 (Thermo Scientific, California, USA) .

Alat yang digunakan dalam amplifikasi dan visualisasi hasil PCR vyaitu
mikropipet 0,5 pl, mikrotube 0,5 ml, white tip, spindown dan thermal cycler
(BioRAD). Alat yang digunakan pada tahap visualisasi hasil PCR yaitu neraca
analitik, gelas ukur 25 ml, erlenmeyer 100 ml, mikropipet 0,5-10 ul, white tip,
perangkat elektoforesis (BioRAD), dan Gel Doc/UV transiluminator (BioRAD).

20
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3.3.2 Bahan

Bahan yang digunakan dalam penelitian ini adalah daun 8 spesies Heliconia
sebagai ingroup dan 2 spesies outgroup dari Famili Strelitziaceae koleksi Kebun
Raya Purwodadi (Tabel 3.1). Bahan ekstraksi sampel menggunakan Wizard®
Genomic DNA Purification Kit. Bahan elektroforesis adalah agarose, Ethidium

bromide (Etbr), buffer TBE %x (Tris Boric EDTA), loading dye, nuclease-free

water, DreamTaq Green PCR Master Mix (Gene Direx), DNA ladder 100 bp dan
20 primer RAPD (Tabel 3.2).

Tabel 3.1. Nama sampel yang digunakan
Asal

Kode

No. Sampel Nama Spesies Subgen Daerah Keterangan
1. H1 H. bihai (L.) L. Heliconia East Java Ingroup
2. H2 b Heliconia East Java Ingroup

Petersen
H. collinsiana Griggsia L.
3. H3 Griggs sl Guatemala Ingroup
H. chartacea Lane Griggsia L. .
S ex Barreiros Anderss Efer (g g
H. rostrata Ruiz Griggsia L. Trop.
S s & Pav. Anderss America ppup
H. metallica :
6. H6 Planch. & Linden Qg I P Ingroup
Baker Venezuela
ex Hook.
Stenochlamys Sera
R’ ©hz H. hirsuta L. f y Island, Ingroup
Baker
Mollucas
H. psittacorum Stenochlamys
8. H8 Lf Baker Malagasy Ingroup
Ravenala
9. S1 madagascariensis - Malagasy Outgroup
sonn.
Phenakospermum
guyannense ) :
10. S2 (ARich.) Endl. Brazil Outgroup
ex Mig.

(Hapsari, dkk., 2019)
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Tabel 3.2. Primer RAPD yang digunakan

TA  Komposisi

. ’ 29 0
Primer Sequence (5’-3) T™ (°C) °C) GC (%)
OPA-1 CAGGCCCTTC 36,4 41 70
OPA-2 TGCCGAGCTG 40,7 45 70
OPA-3 AGT CAG CCAC 34,3 39 60
OPA-4 AAT CGG GCT G 35,1 40 60
OPA-5 GAA ACG GGTG 32,6 37 60
OPA-6 GGT CCC TGAC 35,2 40 60
OPA-7 GAA ACG GGT G 33,2 38 60
OPA-8 GTG ACG TAG G 31,1 36 60
OPA-9 GGG TAACGCC 37,4 42 70
OPA-10 GTGATCGCAG 33,1 38 60
OPA-11 CAATCGCCGT 36,7 41 60
OPA-12 TCG GCG ATAG 34,0 39 60
OPA-13 CAG CACCCAC 37,7 42 70
OPA-14 TCT GTG CTGG 34,3 39 60
OPA-15 TTC CGAACCC 34,2 39 60
OPA-16 AGC CAG CGA A 38,3 43 60
OPA-17 GACCGCTTGT 35,7 40 60
OPA-18 AGG TGACCGT 36,2 41 60
OPA-19 CAA ACGTCG G 34,2 39 60
OPA-20 GTT GCG ATCC 381D 38 60

(Probojati, dkk., 2019)

3.4 Prosedur Penelitian
3.4.1 Karakter Morfologi

Pengamatan karakter morfologi dilakukan dengan menggunakan modifikasi
deskriptor untuk Heliconia sp. (Guimaraes, dkk., 2014). Pengamatan dilakukan
terhadap 34 Kkarakter terpilih (karakter kualitatif) yaitu organ vegetatif
(pseudostem, leaf, petiole dan ligule) dan generatif (inflorescence, peduncle,
rachis dan bract) (Lampiran 1) (Hapsari, dkk., 2019).
3.4.2 Karakter Molekuler
3.4.2.1 Pengambilan Sampel

Sampel yang digunakan dalam penelitian ini diambil dari daun muda yang

masih dalam keadaan menggulung (Tabel 3.1). Daun 10 sampel tersebut
kemudian dimasukkan ke dalam plastik klip yang sudah diisi silica gel agar

sampel yang didapatkan tidak mudah rusak dan bertahan lebih lama.
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3.4.2.2 Ekstraksi dan Isolasi DNA

Isolasi DNA dilakukan dengan menggunakan Wizard® Genomic DNA
Purification Kit Promega. Tahapan yang dilakukan adalah daun digerus
menggunakan nitrogen cair dengan mortar dan alu hingga berbentuk serbuk.
Serbuk daun diambil sebanyak 40 mg dan dimasukkan ke dalam tube 1,5 mL dan
ditambahkan 600 mL larutan Nuclei Lysis kemudian divortex selama 1-5 detik.
Suspensi yang terbentuk kemudian diinkubasi selama 15 menit pada suhu 65°C.
Tahapan selanjutnya adalah ditambahkan 3 pL larutan RNase ke dalam suspensi,
dilanjutkan dengan menutup tube dan membolak-baliknya sebanyak 2-5 Kkali
bertujuan agar suspensi tercampur rata. Suspensi diinkubasi kembali selama 15
menit pada suhu 37°C, kemudian didiamkan selama 5 menit dalam suhu ruang.

Tahap presipitasi protein pada suspensi DNA dilakukan dengan cara
menambahkan 200 pL Protein Precipitation Solution dalam tube dan divortex
selama 20 detik. Kemudian disentrifuge suspensi DNA tersebut dengan kecepatan
berkisar 13.000-16.000 rpm selama 3 menit yang bertujuan untuk memisahkan
molekul berdasarkan beratnya. Selanjutnya diambil supernatannya dalam tube dan
dipindahkan ke tube baru berukuran 1,5 pL dan ditambahkan 600 uL Isopropanol.
Campuran antara DNA dan Isopropanol dihomogenkan dengan cara membolak-
balikkan tube secara perlahan. Kemudian campuran tersebut disentrifuge selama 1
menit dalam suhu ruang dengan kecepatan 13.000-16.000 rpm.

Tahap selanjutnya yaitu purifikasi DNA dimana campuran antara DNA
dan Isopropanol yang telah disentrifugasi dibuang supernatannya, kemudian
bagian pelletnya ditambahkan 600 pL ethanol 70% (suhu ruang). Tube yang berisi
larutan tersebut dibolak-balikkan perlahan beberapa kali bertujuan untuk mencuci
DNA sampel. Kemudian larutan disentrifuge selama 1 menit dengan kecepatan
13.000-16.000 rpm pada suhu ruang. Langkah berikutnya bagian supernatan
diambil menggunakan mikropipet dan dibuang (pada tahap ini perlu dilakukan
secara hati-hati karena pellet DNA mudah lepas dari tube). Pellet yang telah
bersih dari supernatan dikering-anginkan selama 15 menit kemudian ditambahkan
DNA Rehydration Solution sebanyak 100 pL lalu dihomogenkan dengan cara
mengetuk tube 1-5 kali. Tahapan isolasi DNA yang terakhir yaitu larutan DNA
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diinkubasi selama 1 jam pada suhu 65 °C, kemudian disimpan dalam lemari
pendingin pada suhu 4 °C agar dapat digunakan dalam kurun waktu yang lama.
3.4.2.3 Uji Kuantitatif dan Kualitatif DNA

Uji kuantitatif dilakukan untuk mengetahui konsentrasi dan kemurnian
DNA sampel. Tinggi rendahnya kemurnian DNA dapat diketahui dari nilai
absorbansi pada panjang gelombang 260 nm dan 280 nm menggunakan AE-Nano
200 Nucleic Acid Analyzer versi 2.0. Tingkat kemurnian suatu DNA dapat
dikatakan baik jika nilai rasio Optimal Density (OD) 260/280 nm yang diperoleh
antara 1,8-2,0 (Sambrook, 1989).

Uji kualitatif DNA hasil isolasi dilakukan dengan elektroforesis gel
agarose 1% (200 mg agarose dalam 20 mL TBE 1, X) yang telah ditambah 1 pg/mi
Ethidium bromide (Etbr). Proses elektroforesis dilakukan dengan tegangan 70
Volt selama 30 menit, dilanjutkan dengan proses visualisasi menggunakan Gel
Doc/UV transiluminator (BioRAD). Acuan yang digunakan untuk menentukan
ukuran genom DNA yaitu DNA ladder 100 bp (Thermo Scientific, California,
USA).
3.4.2.4 Amplifikasi PCR dan Visualisasi DNA

Proses amplifikasi PCR dilakukan dengan membuat larutan pada tube PCR
dengan komponen sebanyak 10 pL (volume total) yang terdiri dari 1 pL (25 ng)
sampel DNA, 1 pL (10 pmol) primer, 3 pL nuclease-free water dan 5 pL
DreamTaq DNA polymerase; 2x DreamTaq Green Buffer; 0,4 mM dNTPs dan 4
mM MgCl,. Protocol siklus termal yang digunakan berdasarkan Marouelli (2010)
yaitu 40 siklus denaturasi pada suhu 92°C selama 1 menit, kemudian diikuti
annealing suhu sesuai tabel primer RAPD (Tabel 3.2), ekstensi pada suhu 72°C
selama 2 menit dan post ekstensi pada 72°C selama 7 menit. Keberhasilan
amplifikasi dapat dikonfirmasi menggunakan elektroforesis dengan komposisi gel
agarose 1% dalam buffer TBE % X, ditambah 1 pg/ml Ethidium bromide (Etbr)
dan divisualisasi di bawah UV pada Gel Doc/UV transiluminator (BioRAD)
dengan marker 100 bp DNA ladder.
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3.5 Analisis Data
3.5.1 Skoring Data
3.5.1.1 Marka Morfologi

Pemberian nilai (skoring) pada data karakter morfologi yang digunakan
pada penelitian ini dilakukan dengan memberi skor 1 (karakter yang muncul) dan
0 (karakter tidak muncul). Tidak ada pembobotan dalam pemberian skor. Data
karakter morfologi dianalisis melalui software PAST v.3.0 (Paleontological
Statistics).
3.5.1.2 Marka Molekuler

Pemberian nilai pada pita DNA hasil amplifikasi bertujuan untuk mem-
perkirakan tingkat polimorfisme. Pemberian nilai dilakukan dengan memberikan
skor “1” jika pita DNA muncul dan nilai “0” jika pita DNA tidak muncul
(Gambar 3.1) (Marouelli, dkk., 2010; Isaza, dkk., 2012; Yunanto, 2006).
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Gambar 3.1 Cara penilaian pita dengan sistem scoring (0 = tidak ada pita, 1 = ada
pita) (Yunanto, 2006)
3.5.2 Analisis Kekuatan Primer
Penentuan primer RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA) yang
paling informatif diketahui dari beberapa parameter, yaitu Polymorphic
Information Content (PIC), Marker Indeks (MI), Resolving Power (RP) dan
Effective Multiplex Ratio (EMR) (Laurentin dan Karlovsky, 2007).
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Polymorphic Information Content (PIC) berguna sebagai parameter standar
untuk mengevaluasi hasil amplifikasi PCR marka genetik berdasarkan pita DNA.
Nilai PIC berkisar antara 0-0,5, semakin tinggi nilai PIC maka menandakan
bahwa suatu primer tersebut semakin baik digunakan untuk mengetahui adanya
variasi genetik. Nilai (PIC) untuk setiap primer dapat dihitung menggunakan
rumus berikut (Roldan-Ruiz, dkk., 2000):

PICi =2f(1 - f) (1)
Keterangan:

f = frekuensi pita DNA yang muncul

1-f = frekuensi pita DNA yang tidak muncul

Effective multiplex ratio (EMR) adalah parameter yang digunakan untuk
mengetahui keseluruhan jumlah pita DNA yang terbentuk pada setiap primer dan
jumlah pita DNA polimorfik. Nilai EMR dapat diperoleh dengan rumus berikut
(Medhi, dkk., 2014):

EMR = np(>>) )
Keterangan:

n = produk dari total jumlah pita DNA yang muncul pada setiap primer
np = jumlah pita DNA polimorfik

Marker Indeks (MI) merupakan salah satu parameter yang digunakan untuk
mengetahui indeks suatu primer dalam menghasilkan pita DNA polimorfik. Nilai
MI dapat diperoleh dengan menggunakan rumus Ml = PIC x EMR (Varshney,
dkk., 2007). Resolving Power (RP) pada tiap primer dapat dihitung menggunakan
rumus RP = XIb. Ib menunjukkan informasi pita DNA yang diwakilkan dengan
skala antara 0-1. Ib didapatkan dari rumus: Ib = 1- [2 x (0,5 - P)], dengan P adalah
nilai proporsi dari 10 genotipe yang mengandung pita DNA (McGregor, dkk.,
2000). Resolving power bertujuan untuk menunjukkan kemampuan primer paling
informatif dalam membedakan pita DNA antar genotipe (Prevost & Wilkinson,
1999).

3.5.3 Analisis Keragaman Genetik dan Pengelompokan
Keragaman genetik dianalisis berdasarkan data biner dengan parameter
jumlah alel yang diamati (Na), jumlah alel efektif per lokus (Ne), heterozigositas

harapan (He) dan keragaman genotipik berdasarkan indeks Shannon’s information
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index (1) menggunakan software GenAlEx (Genetic Analysis in Excel) (Tanavar,
dkk., 2014). Nilai Ne diperoleh menggunakan rumus Ne = 1/(1 — h) = 1/3 pi2,
dimana pi = frekuensi alel ke-i dalam lokus; h = 1-Y'pi2 = heterozigositas dalam
lokus. Nilai He diperoleh dengan rumus : He = 2*p*q, dimana untuk data diploid
biner dan dengan asumsi Hardy-Weinberg Equilibrium, g = (1 - Band Freq.) * 0,5
danp =1-q (Nei, 1978).

Analisis pengelompokan diolah melalui algoritma UPGMA (Unweighted
Pair Group Method with Arithmetic Mean) indeks similaritas Jaccard pada
software PAST v.3.0 (Jaccard, 1991) :

e ¥4, PiQi
S}ac Tzt P +3d 07— 3L, Pigi (3)

Keterangan:

Sjac = indeks similaritas Jaccard

Pi  =skor 1 (muncul pita DNA)

Qi = skor 0 (tidak muncul pita DNA)

Analisis multivariate yaitu analisis koordinat utama dilakukan untuk
menentukan zona pengelompokan spesies Heliconia dan outgroup. Analisis
koordinat utama dilakukan dengan menggunakan multivariate-ordination-PcoA
(Principal Coordinates Analysis) pada software PAST v.3.0 (Hammer, dkk.,
2001).



BAB IV
HASIL DAN PEMBAHASAN

4.1 Karakterisasi Spesies Heliconia Berdasarkan Marka Morfologi

Delapan spesies Heliconia koleksi Kebun Raya Purwodadi memiliki variasi
morfologi, baik pada organ vegetatif dan organ generatif (Lampiran 1). Delapan
spesies Heliconia terbagi dalam 3 subgenus dan tiap subgenus memiliki karakter
seragam yang disebut karakter sinapomorfi. Karakter sinapomorfi merupakan
karakter atau sifat yang diwariskan dan dikembangkan oleh kelompok takson
tertentu (Simpson, 2006). Karakter sinapomorfi hanya dimiliki oleh dua atau lebih
takson keturunan (Arbi, 2016). Spesies Heliconia anggota subgenus Heliconia,
yaitu H. bihai dan H. wagneriana memiliki 21 karakter sinapomorfi yaitu sifat
tumbuh bertipe Musoid, pseudostem berwarna hijau, berlilin dengan bintik
berwarna cokelat, bentuk pangkal helai daun oblique, warna helaian bawah daun
hijau pucat, kedua permukaan helai daun tidak berlilin, helai daun tidak ada
robekan, tangkai daun berwarna hijau, susunannya tidak menyerupai kipas dan
bertekstur gundul (glabrous), ligula berwarna hijau dengan bintik berwarna
cokelat, tipe perbungaan tegak, tekstur tangkai bunga (peduncle) dan ibu tangkai
bunga (rachis) gundul serta braktea berbentuk deeply boat-shaped, susunannya

berseling dan tampilannya padat (compact) (Gambar 4.1; Lampiran 1).

Gambar 4.1. Karakter omoi ubgenus Heliconia. a) Sifat tuuh Musoid,
b) bentuk pangkal helai daun oblique, c) warna ligula hijau, d) tipe

perbungaan tegak (erect)

Spesies Heliconia dari subgenus Griggsia, yaitu H. chartacea, H.
collinsiana dan H. rostrata memiliki 15 karakter sinapomorfi yaitu sifat tumbuh
bertipe Musoid, pseudostem berwarna hijau, berlilin dengan bintik kecil berwarna

cokelat, bentuk pangkal helai daun rounded, bentuk ujung helai daun acuminate,

28

OF MAULANA MALIK IBRAHIM STATE ISLAMIC UNIVERSITY OF MALANG



29

warna helaian bawah daun hijau pucat, bagian atas permukaan daun mengkilat
dan tidak berlilin, helai daun terdapat robekan, warna tangkai daun hijau dan
susunannya tidak menyerupai kipas, warna ligula hijau serta tipe perbungaan
menjuntai (Gambar 4.2; Lampiran 1).

im0 (oSN c N -
Gambar 4.2. Karakter sinapomorfi subgenus Griggsia. a) Sifat tumbuh Musoid,
b) bentuk pangkal helai daun rounded, ¢) warna ligula hijau, d) tipe
perbungaan menjuntai (pendent)

Spesies Heliconia dari subgenus Stenochlamys, yaitu H. metallica, H. hirsuta
dan H. psittacorum memiliki 10 karakter sinapomorfi, yaitu pseudostem berwarna
hijau dan berlilin, helai daun tidak ada robekan, bagian bawah permukaan daun
tidak berlilin dan mengkilat, tangkai daun berwarna hijau dan susunannya tidak
menyerupai kipas, tipe perbungaan tegak, susunan braktea berseling dan bentuk

braktea shallow and narrow boat-shaped (Gambar 4.3; Lampiran 1).

Gambar 4.3. Karakter sinapoorfi subgenus Stenochlamys.b a)warna pseudostem
hijau dan berlilin, b) helai daun tidak ada robekan c) bagian bawah
helai daun tidak berlilin dan mengkilat, d) tipe perbungaan tegak

(erect)

Data morfologi spesies outgroup yang digunakan dalam penelitian ini yaitu

R. madagascariensis dan P. guyannense juga menunjukkan adanya karakter
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sinapomorfi. Spesies outgroup memiliki 29 karakter sinapomorfi, diantaranya
sifat tumbuh bertipe Musoid and Palm-like (pseudostemnya tebal, tidak
bercabang, seperti pohon palem; helaian daun lebar seperti daun pisang),
pseudostem berwarna hijau pucat, tidak berbintik dan tidak berlilin, warna helaian
atas daun hijau gelap, sedangkan bagian bawah berwarna hijau dan bentuk helai
daun oblong, bentuk pangkal daun cordate, bentuk ujung daun rounded, kedua
permukaan daun tidak berlilin dan mengkilat, tangkai daun memiliki susunan
seperti kipas dan bertekstur gundul, warna ligula hijau muda, tipe perbungaan
tegak, tangkai bunga dan rachis bertekstur gundul, braktea berbentuk stiff-boat
shaped, tampilan tidak padat (lax) dan susunannya berseling, braktea bagian base
dan tip berwarna hijau muda, bagian cheek dan keel berwarna hijau serta
permukaan braktea berlilin (Gambar 4.4). Hal ini sesuai dengan pernyataan
Handique (2017) bahwa Ravenala madagascariensis merupakan tanaman herba
dengan helai daun berkilau (glossy), tangkai daun glabrous dengan warna braktea
hijau kekuningan. Kress & Donald (1993) menyatakan bahwa Phenakospermum

guyannense merupakan tanaman dengan pseudostem seperti palem, daun

berwarna hijau, perbungaan tegak dengan susunan braktea distichous.

Gambar 4.4. Karakter snapomorfi spesies outgroup. a) warna pseudostem hijau
pucat, tidak berbintik dan tidak berlilin, b) helai daun bagian atas
berwarna hijau gelap c) helai daun tidak berlilin dan mengkilat d)

ligula berwarna hijau muda
Analisis keragaman genetik menghasilkan keragaman genetik populasi antar
individu bervariasi. Keragaman genetik 124 lokus memiliki persentase lokus
polimorfik sebesar 100%. Nilai heterozigositas (He) berkisar antara 0,097-0,495
dengan rata-rata sebesar 0,221 (Tabel 4.1; Lampiran 4). Hal itu menunjukkan 10

sampel yang digunakan memiliki keragaman genetik tinggi. Menurut Irsyad
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(2020), nilai He >0,2 termasuk dalam kategori tinggi. Nilai keragaman genetik

suatu populasi dikatakan tinggi jika nilai P% dan He juga tinggi.

Tabel 4.1. Keragaman genetik populasi 10 sampel yang digunakan berdasarkan
marka morfologi

N Na Ne JLP PLP I He

10.000 2.000 1.339 124 100% 0.362 0.221

Keterangan : N (jumlah sampel), Na (jumlah alel yang diamati), Ne (jumlah alel
efektif), JLP (jumlah lokus polimorfik), PLP (persentase lokus
polimorfik), I (indeks Shannon), He (Heterozigositas harapan)

Nilai koefisien similaritas Jaccard pada 10 sampel yang digunakan
berdasarkan karakter morfologi berkisar antara 0,11-0,74 (Tabel 4.2). Nilai
koefisien similaritas tertinggi yakni sebesar 0,74 terdapat pada 2 spesies outgroup
yaitu R. madagascariensis dan P. guyannense dengan 29 karakter yang sama. Hal
itu menunjukkan bahwa hubungan kekerabatan kedua spesies dekat. Nilai
koefisien terendah sebesar 0,11 ditemukan pada spesies H. rostrata dan R.
madagascariensis dengan 11 karakter yang sama. Nilai koefisien terendah sebesar
0,11 juga terdapat pada spesies H. rostrata dan P. guyannense dengan 12 karakter
yang sama (Tabel 4.2). Hal itu menunjukkan bahwa antara spesies H. rostrata
dengan kedua spesies outgroup yaitu R. madagascariensis dan P. guyannense
memiliki hubungan kekerabatan yang jauh. Hubungan kekerabatan semakin jauh
apabila nilai koefisien similaritas semakin kecil (mendekati 0) dan sebaliknya,
hubungan kekerabatan semakin dekat apabila nilai koefisien similaritas semakin
besar (mendekati 1) (Wijayanto, dkk., 2013).
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Tabel 4.2. Nilai koefisien similaritas karakter morfologi 10 sampel menggunakan
indeks Jaccard

HI H2 H3 H4 H5 H6 H7 H8 S1 82

H. bihai 1

H. wagneriana 0.42 1

H. collinsiana 0.24 0.26 1

H. chartacea 0.26 0.33 0.45 1

H. rostrata 0.28 0.33 0.31 0.33 1

H. metallica 0.19 0.31 0.15 0.24 0.19 1

H. hirsuta 031 036 031 0.26 0.33 0.24 1

H. psittacorum 0.39 039 024 031 024 0.28 0.33 1

R. madagascariensis 0.17 0.21 0.13 0.17 0.11 0.19 0.19 0.19 1

P. guyannense 021 0.28 0.13 0.17 011 024 021 026 074 1

Keterangan : H1 (Heliconia bihai), H2 (Heliconia wagneriana), H3 (Heliconia
collinsiana), H4 (Heliconia chartacea), H5 (Heliconia rostrata),
H6 (Heliconia metallica), H7 (Heliconia hirsuta), H8 (Heliconia
psittacorum), S1 (R. madagascariensis), S2 (P. guyannense)

Berdasarkan karakter morfologi, seluruh sampel terbagi ke dalam 3 cluster
(Gambar 4.9). Cluster 1 terdiri dari 3 spesies Heliconia yaitu H. chartacea (H4),
H. collinsiana (H3) dan H. rostrata (H5) dengan nilai similaritas berkisar antara
0,31-0,45. Cluster 2 terdiri dari 4 spesies Heliconia yaitu H. bihai (H1), H.
wagneriana (H2), H. psittacorum (H8) dan H. hirsuta (H7) dengan nilai
similaritas berkisar antara 0,31-0,42. Cluster 3 terdiri dari 2 spesies outgroup
yaitu R. madagascariensis (S1) dan P. guyannense (S2) dengan nilai similaritas
0,74. Spesies H. metallica (H6) terpisah dari kelompok (subgenus Stenochlamys)
dengan nilai similaritas sebesar 0,24 (Tabel 4.2).

Pengelompokan spesies Heliconia berdasarkan subgenusnya dan spesies
outgroup berdasarkan familinya dalam satu kelompok disebabkan adanya karakter
yang sama dan karakter khusus yang tidak terdapat pada spesies lain. Pada cluster
1, spesies H. chartacea, H. collinsiana dan H.rostrata mengelompok sesuai
subgenusnya, yaitu subgenus Griggsia (Gambar 4.9). Ketiga spesies tersebut
memiliki 15 karakter seragam dan memiliki ciri khusus yang tidak terdapat pada
subgenus lain, yaitu bintik pseudostem kecil, pangkal daun rounded, ujung daun

acuminate, helai daun ada robekan dan tipe perbungaan menjuntai (Gambar 4.5).
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B?a; 45 Karakter sinapomorfi dan ciri‘ khusus subéhus Griggsia. a) pangkal
daun rounded, b) ujung daun acuminate, c) helai daun ada robekan,
d) tipe perbungaan menjuntai (pendent)

Spesies H. rostrata juga memiliki karakter pembeda jenis dari spesies lainnya
yang disebut karakter autapomorfi. Karakter autapomorfi merupakan karakter
spesifik yang hanya dimiliki oleh satu takson keturunan (Matzke & Randall,
2018). Karakter autapomorfi pada H. rostrata adalah tangkai bunga dan ibu
tangkai bunga bertekstur sangat berambut (very hairy), bentuk braktea claw-
shaped; like a lobster claw, warna braktea base dan keel merah, tip kuning dan
margin kuning-hijau muda (Gambar 4.9). Hal itu sesuai dengan pernyataan
Hapsari (2019) bahwa subgenus Griggsia memiliki karakter kunci yaitu tipe

perbungaan pendent dengan bentuk braktea boat-shaped atau claw-shaped.

1 -

Gambar 4.6. Karakter utapomorfi H. rostrata. a) bentuk braktea claw-shaped;
like a lobster claw, b) warna braktea 1. Base merah, 2. Keel merah,
3.Tip kuning, 4. Margin kuning-hijau muda

Cluster 2 terdiri dari spesies anggota subgenus Heliconia dan Stenochlamys

(Gambar 4.9). Spesies anggota subgenus Heliconia yang mengelompok sesuai

subgenusnya adalah spesies H. bihai dan H. wagneriana dengan 21 karakter

seragam dan karakter khusus yang tidak terdapat pada subgenus lain. Karakter
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khusus tersebut adalah pangkal daun oblique dan bentuk braktea deeply-boat
shaped (Gambar 4.7).

N

&

Gambar 4.7. Karakter simbﬁ an ciri khusus sbgenus Heliconia. a) pangkal
daun oblique, b) bentuk braktea deeply-boat shaped

Spesies anggota subgenus Stenochlamys pada cluster 2 adalah H. psittacorum
dan H. hirsuta (Gambar 4.9). Berdasarkan karakter morfologinya, kedua spesies
tersebut memiliki 8 karakter seragam dengan karakter spesies anggota subgenus
Heliconia. Namun, masing-masing spesies anggota subgenus Stenochlamys pada
cluster 2 memiliki karakter khusus yang tidak terdapat pada spesies lain. Pada
spesies H. psittacorum terdapat 8 karakter autapomorfi yaitu warna bintik
pseudostem cokelat kemerah-merahan, ujung daun berbentuk acute, warna rachis
jingga, warna braktea base, cheek dan keel jingga, warna braktea tip jingga
kekuningan serta braktea margin berwarna kuning. Pada spesies H. hirsuta
memiliki 7 karakter autapomorfi, yaitu sifat tumbuh bertipe Zingiberoid, rachis
berwarna kuning kehijau-mudaan dengan tekstur berbulu, braktea base, cheek,
keel dan margin berwarna kuning pucat. Pengelompokan keempat spesies berbeda
subgenus dalam satu cluster tersebut menunjukkan bahwa karakterisasi
berdasarkan marka morfologi dapat memberikan hasil berbeda dengan penelitian
sebelumnya. Hal itu disebabkan karakterisasi berdasarkan marka morfologi
cenderung bersifat terbatas karena menyesuaikan karakter yang ditemukan saat
pengamatan di lapangan (Gusmiati, dkk., 2018).

Spesies H. metallica merupakan satu-satunya anggota subgenus Stenochlamys
yang tidak mengelompok mengikuti pembagian subgenusnya (Gambar 4.9).
Spesies tersebut memiliki 11 karakter pembeda jenis, yaitu bintik pseudostem

berwarna cokelat keunguan, sifat tumbuh bertipe Cannoid, pangkal helai daun
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berbentuk acute, warna helai daun bagian atas hijau gelap keunguan, sedangkan
bagian bawah berwarna hijau muda keunguan, bagian atas helai daun berlilin,
warna ligula cokelat dan kering, peduncle dan rachis berwarna hijau muda, warna
braktea keel hijau muda, tip berwarna krem dan margin berwarna cokelat muda
(Gambar 4.8).

Gambar 4.8. Karakter autapooﬁﬁ:pesies H. metallica. a) sifat tumbuh tipe
Cannoid, b) warna helai daun bagian bawah hijau muda keunguan,

c) warna braktea keel hijau muda
Cluster 3 terdiri dari 2 spesies outgroup, yaitu R. madagascariensis dan P.
guyannense membentuk suatu kelompok tersendiri, Famili Strelitziaceae (Gambar
4.9). Kedua spesies outgroup memiliki 29 karakter seragam dan karakter khusus
yang tidak terdapat pada spesies anggota Famili Heliconiaceae. Karakter khusus
pada spesies outgroup adalah sifat tumbuh bertipe Musoid and Palm-like,
pseudostem berwarna hijau pucat, tidak berbintik dan tidak berlilin, ujung daun
berbentuk rounded, susunan petiole seperti Kipas, warna ligula hijau muda, bentuk

braktea stiff-boat shaped (Gambar 4.4).
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Gambar 4.9. Dendogram spesies Heliconia dan outgroup berdasarkan marka

morfologi
Hasil analisis clustering kemudian dikonfirmasi dengan PCoA (Principal
Coordinate Analysis) untuk memperjelas hasil pengelompokan. Hasil analisis
PCoA menunjukkan pengelompokan yang sama dengan dendogram (Gambar
4.10). Hal tersebut menimbulkan dugaan bahwa pada seluruh sampel terdapat
diferensiasi genetik yang dapat disebabkan oleh mutasi dan rekombinasi gen

(Sembiring, dkk., 2015).

Cluster 1

Cluster 3

Coordinate 2

Gambar 4.10. Scatter plot hasil analisis PCoA spesies Heliconia dan outgroup
berdasarkan marka morfologi
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4.2 Karakterisasi Spesies Heliconia Berdasarkan Marka Molekuler RAPD
Uji kualitatif hasil isolasi DNA sampel menghasilkan pita DNA dengan
ketebalan bervariasi, yaitu tipis hingga tebal (Gambar 4.11). Pita DNA tebal
dengan smear terdapat pada sampel H5, sedangkan pita DNA tipis dengan smear
terdapat pada sampel H4 dan H6. Pada sampel H1, H2, H3, H7, H8, S1 dan S2
pendaran pita DNA yang dihasilkan sangat tipis dan tanpa smear (Gambar 4.11).
Perbedaan ketebalan pita DNA dapat menunjukkan konsentrasi DNA dari tiap
sampel. Pita DNA tebal menunjukkan konsentrasi DNA tinggi, sedangkan pita
DNA tipis menunjukkan konsentrasi DNA rendah (Tabel 4.3). Perbedaan hasil uji
kualitatif dan uji kuantitatif dapat disebabkan oleh ketelitian saat pengerjaan,
seperti pada proses pipetting dan homogenasi sampel yang memungkinkan DNA

sampel menempel pada tube.

Gambar 4.11. Visualisasi DNA hasil isolasi. H1 (H.bihai), H2 (H. wagneriana),
H3 (H. collinsiana), H4 (H. chartacea), H5 (H. rostrata), H6 (H.
metallica), H7 (H. hirsuta), H8 (H. psittacorum), S1 (Ravenala
madagascariensis), S2 (Phenakospermum guyannense)

Hasil isolasi DNA dalam penelitian ini menunjukkan masih terdapat smear
(Gambar 4.11). Smear pada DNA hasil isolasi menunjukkan adanya kontaminasi,
baik RNA, protein maupun kontaminan lainnya, seperti fenol atau etanol dari
ekstraksi  fenol-kloroform (Armbrecht, 2013). Faktor lain yang dapat

memengaruhi hasil visualisasi pita DNA vyaitu panjang gelombang dan waktu
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elektroforesis, reagen yang digunakan serta ketelitian teknik pengerjaan (Lee,
dkk., 2012).

Kemurnian DNA hasil isolasi berkisar antara 0,72 sampai 2,73 (Tabel 4.3).
Kemurnian terendah (0,72) terdapat pada sampel H3, sedangkan kemurnian
tertinggi (2,73) terdapat pada sampel H1 (Tabel 4.3). Tingkat kemurnian DNA
dikatakan baik jika nilai rasio Optical Density (OD) 260/280 nm antara 1,8-2,0
(Pereira, dkk., 2011). Nilai OD sampel di bawah 1,8 menunjukkan DNA
terkontaminasi protein, sedangkan nilai OD sampel di atas 2,0 menunjukkan DNA
terkontaminasi RNA (Inglis, dkk., 2015; Pandey & Sushma, 2015).

Sampel H6 (H. metallica) memiliki tingkat kemurnian DNA terbaik (OD
antara 1,8-2,0) dengan nilai OD sebesar 1,94 (Tabel 4.3). Namun, hasil visualisasi
DNA sampel H6 menunjukkan pada pendaran pita DNA yang dihasilkan masih
terdapat smear. Konsentrasi DNA pada sampel H6 masih tergolong tinggi yaitu
sebesar 104,69 ng/ulL. Sampel H5 (H. rostrata) dengan kemurnian DNA kurang
baik (1,24) memiliki konsentrasi DNA tertinggi sebesar 628,01 ng/uL (Tabel 4.3).
Hal tersebut menunjukkan bahwa nilai konsentrasi DNA tidak dipengaruhi oleh

nilai kemurnian DNA.

Tabel 4.3 Hasil uji kuantitatif DNA whole genome

No. Kode Nama Sampel Kemurnian  Konsentrasi
(260/280) (ng/ul)
1. - H. bihai (L.) L. 2,73 27,06
2. H2 H. wagneriana Petersen 1,63 29,81
8. H3 H. collinsiana Griggs Q.72 261,12
4. H4 H. chartacea Lane ex 0,81 134,31
Barreiros
5. H5 H. rostrata Ruiz & Pav. 1,24 628,01
6. H6 H. metallica Planch. & 1,94 104,69
Linden ex Hook.
7. H7 H. hirsuta L. f 0,85 46,66
8. H8 H. psittacorum L.f. 1,00 43,38
9. S1 Ravenala 1,73 50,38
madagascariensis Sonn.
10. S2 Phenakospermum 1,16 67,78
guyannense
(A.Rich.) Endl.

ex Mig.
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Konsentrasi DNA sampel yang didapatkan telah memenuhi standar minimal
kebutuhan RAPD, yaitu 1 pL (25 ng) (Tabel 4.3). Konsentrasi DNA berkisar
antara 27,06-628,01 ng/ul. Konsentrasi DNA terendah (27,06 ng/ulL) terdapat
pada sampel H1, sedangkan konsentrasi DNA tertinggi (628,01 ng/ul) terdapat
pada sampel H5. Hal ini sesuai dengan pernyataan Ningsih (2017) bahwa
konsentrasi minimal sampel untuk digunakan amplifikasi PCR adalah 25 ng/ uL.

Screening primer dilakukan untuk mengetahui primer yang efektif dalam
mengamplifikasi 10 sampel. Hasil screening 20 primer menunjukkan terdapat 17
primer yang mampu mengamplifikasi pita polimorfik DNA pada 10 sampel yang
digunakan, yaitu OPA-1, OPA-2, OPA-3, OPA-4, OPA-5, OPA-6, OPA-7, OPA-
8, OPA-9, OPA-10, OPA-11, OPA-13, OPA-15, OPA-17, OPA-18, OPA-19 dan
OPA-20. Panjang pita DNA yang dihasilkan tiap primer berkisar antara 150-1400
bp (Gambar 4.12). Pita yang dihasilkan oleh 17 primer tersebut dapat digunakan
untuk analisis keragaman genetik pada 8 spesies Heliconia dan 2 spesies
outgroup. Hal itu disebabkan pita tersebut dapat terlihat jelas sehingga
memudahkan proses skoring (Gambar 4.12).

Amplifikasi PCR RAPD dalam penelitian ini tidak menghasilkan pita
monomorfik. Pita DNA yang terbentuk hanya pita polimorfik. Pita polimorfik
merupakan pita yang hanya terbentuk pada beberapa sampel. Hal itu
menunjukkan adanya keragaman genetik pada 10 sampel sehingga dapat menjadi
indikator dalam mengelompokkan spesies Heliconia berdasarkan subgenus dan
spesies outgroup berdasarkan familinya. Pita yang tidak muncul pada tiap primer
dapat disebabkan oleh ketidaksesuaian antara informasi genetik sampel dengan
informasi sekuen primer. Penyebab lainnya adalah berat molekul DNA sangat

besar sehingga pita tidak dapat muncul (Shenghe, dkk., 2016).
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Gambar 4.12. Pita DNA hasil amplifikasi RAPD. H1 (H. bihai), H2 (H.
wagneriana), H3 (H. collinsiana), H4 (H. chartacea), H5 (H.
rostrata), H6 (H. metallica), H7 (H. hirsuta), H8 (H. psittacorum),
S1 (R. madagascariensis), S2 (P. guyannense)
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Total number of bands (TNB) yang terbentuk dari 17 primer adalah 97 band
(Tabel 4.4) dengan ukuran bervariasi antara 150-1400 bp (Gambar 4.8). Total pita
yang terbentuk paling banyak terdapat pada primer OPA-10 sebanyak 13 pita
(Tabel 4.4; Gambar 4.12). Menurut Frianto (2018), keragaman genetik yang tinggi
pada suatu organisme dapat diketahui dari banyaknya pita DNA polimorfik yang
dihasilkan.

Persentase polymorphic bands (PB) dari keseluruhan primer adalah 100%
sehingga diperoleh rata-rata persentase PB sebesar 100%. Hal itu menunjukkan
bahwa ke 17 primer tersebut tepat digunakan sebagai penanda untuk mendeteksi
keragaman genetik pada spesies Heliconia dan spesies outgroup. Menurut Frianto
(2018), tingkat polimorfisme dikatakan tinggi jika persentase polimorfisme >50%.

Nilai PIC (Polymorphic Information Content) yang diperoleh pada penelitian
ini berkisar antara 0,20-0,50 dengan rata-rata 0,372 (Tabel 4.4). Nilai PIC
terendah (0,20) terdapat pada primer OPA-9, sedangkan nilai PIC tertinggi (0,50)
terdapat pada primer OPA-18 (Tabel 4.4). PIC merupakan informasi untuk
mendeteksi primer yang mampu menghasilkan pita polimorfik. Nilai PIC berkisar
antara 0-0,5, semakin tinggi nilai PIC maka semakin baik primer tersebut
digunakan untuk mengetahui adanya variasi genetik (Roldan-Ruiz, dkk., 2000).

Nilai EMR (Effective Multiplex Ratio) dari DNA hasil amplifikasi berkisar
antara 1-169 dengan rata-rata sebesar 40,41. Nilai EMR terendah (1) terdapat pada
primer OPA-2 DAN OPA-13, sedangkan nilai EMR tertinggi (169) terdapat pada
primer OPA-10 (Tabel 4.4). Analisis EMR dilakukan untuk mengetahui rasio
efektif dari keseluruhan jumlah pita DNA yang terbentuk pada setiap primer dan
jumlah pita DNA polimorfik (Medhi, dkk., 2014).

Nilai MI (Marker Index) pada tiap primer berkisar antara 0,32-76,05 dengan
rata-rata sebesar 15,76 (Tabel 4.4). Nilai Ml terendah (0,32) terdapat pada primer
OPA-2, sedangkan nilai Ml tertinggi (76,05) terdapat pada primer OPA-10. Nilai
MI dapat dipengaruhi oleh jumlah total pita yang terbentuk pada tiap primer. Nilai
MI berfungsi untuk mengetahui primer yang informatif dalam menghasilkan pita
DNA polimorfik (Medhi, dkk., 2014).

Nilai RP (Resolving Power) yang diperoleh dalam penelitian ini berkisar
antara 0,4-9,0 dengan rata-rata 3,16 (Tabel 4.4). Nilai RP terendah (0,4) terdapat
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pada primer OPA-2, sedangkan nilai RP tertinggi (9,0) terdapat pada primer OPA-
10. Analisis RP dilakukan untuk mengetahui primer yang efektif dalam
menghasilkan pita DNA yang jelas sehingga dapat menganalisis hubungan
kekerabatan suatu individu berdasarkan genotipnya (Prevost & Wilkinson, 1999).

Berdasarkan perhitungan dari nilai TNB, PIC, EMR, MI dan RP
menunjukkan bahwa primer paling efektif adalah OPA-10 karena memiliki nilai
tertinggi diantara primer lainnya. Nilai PIC primer OPA-10 yaitu sebesar 0,45
berada pada peringkat ke-5 setelah primer OPA-18, OPA-20, OPA-11 dan OPA-
17 masih tergolong baik karena mendekati 0,5 (Roldan-Ruiz, dkk., 2000). Selain
OPA 10, primer lain yang efektif digunakan untuk analisis keragaman genetik
Heliconia pada penelitian ini adalah OPA-11, OPA-7, OPA-5, OPA-19, OPA-9, OPA-
17, OPA-18 dan OPA-20.

Tabel 4.4. Analisis Polimorfisme Hasil Amplifikasi Primer RAPD

No.  Primer  TNB NPB  PB(%) PIC EMR MI RP
1 OPA 1 5 5 100 0.30 25 7.50 18
2 OPA 2 1 1 100 0.32 1 0.32 04
3 OPA 3 6 6 100 0.30 36 10.80 22
4 OPA 4 3 3 100 0.23 9 2.07 08
5 OPA5 7 7 100 0.41 49 20.09 4
6 OPA 6 6 6 100 0.39 36 14.04 3.2
7 OPA 7 9 9 100 0.39 81 31.59 5.4
8 OPA 8 4 4 100 0.26 16 4.16 12
9 OPA9 8 8 100 0.20 64 12.80 18
10 OPA10 13 13 100 0.45 169  76.05 9
11  OPA1l 7 7 100 0.46 49 22.54 5
13 OPA13 1 1 100 0.42 1 0.42 06
15  OPA15 5 5 100 0.34 25 8.50 22
17 OPA17 6 6 100 0.46 36 16.56 42
18 OPA18 5 5 100 0.50 25 12.50 46
19  OPA19 7 7 100 0.41 49 20.09 4
20 OPA20 4 4 100 0.49 16 7.84 3.4

Total 97 97 1700 6.33 706 27528  53.4
Rata-rata 5.706 5.706 100 03724 4041 1576  3.16

Keterangan : TNB (Total Number of Bands), NPB (Number of Polymorphic
Band), PB (%) (Polymorphic Band Percentage), PIC (Polymorphic
Information Content, EMR (Effective Multiplex Ratio), M1 (Marker
Indeks), RP (Resolving Power)
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Analisis keragaman genetik berdasarkan marka molekuler menghasilkan
keragaman genetik populasi antar individu bervariasi. Keragaman genetik 97
lokus memiliki persentase polimorfisme 100% dengan nilai heterozigositas (He)
berkisar antara 0,097-0,495 (Lampiran 3). Rata-rata nilai heterozigositas populasi
8 spesies Heliconia dan 2 spesies outgroup sebesar 0,237 (Tabel 4.5). Menurut
Zedta (2018), nilai He umumnya diidentikkan dengan keragaman genetik. Nilai
He >0,2 tergolong dalam keragaman genetik tinggi (Hamrick & Godt, 1996).
Menurut Irsyad (2020), nilai heterozigositas dapat menunjukkan kelangkaan
variasi genetik organisme dalam populasi liar, sehingga dapat menjadi parameter

penting dalam menentukan strategi konservasi spesies tumbuhan.

Tabel 4.5. Keragaman genetik populasi 10 sampel yang digunakan berdasarkan
marka molekuler

N Na Ne JLP PLP I He

10.000 2.000 15360 97 100% 0.388 0.237

Keterangan : N (jumlah sampel), Na (jumlah alel yang diamati), Ne (jumlah alel
efektif), JLP (jumlah lokus polimorfik), PLP (persentase lokus
polimorfik), I (indeks Shannon), He (Heterozigositas harapan)

Nilai koefisien similaritas pada 10 sampel yang digunakan berdasarkan marka
molekuler RAPD berkisar antara 0,09-0,39 (Tabel 4.6). Nilai koefisien similaritas
tertinggi (0,39) terdapat pada spesies R. madagascariensis (S1) dan P.
guyannense (S2) yang keduanya merupakan spesies outgroup dalam penelitian
ini. Nilai koefisien similaritas terendah (0,09) terdapat pada spesies H. rostrata
(H5) dan R. madagascariensis (S1). Nilai koefisien similaritas berkisar antara 0
hingga 1. Apabila nilai koefisien similaritas semakin besar (mendekati 1), berarti
antar spesies tersebut semakin identik secara genetik. Sebaliknya, apabila nilai
koefisien similaritas semakin kecil (mendekati 0), berarti antar spesies tersebut

semakin berbeda secara genetik (Wijayanto, dkk., 2013).



44

Tabel 4.6. Nilai koefisien similaritas karakter molekuler 10 sampel menggunakan
indeks Jaccard

H1 H2 H3 H4 HS H6 H7 H8 S1 S2

H bihai 1

H. wagneriana 0.26 1

H. collinsiana 0.16 0.14 1

H. chartacea 0.18 0.25 0.21 1

H. rostrata 0.23 0.20 0.13 0.21 1

H. metallica 0.20 0.25 0.22 0.18 0.16 1

H. hirsuta 0.17 0.14 0.17 0.19 0.22 0.20 1

H. psittacorum 0.20 0.22 0.32 0.27 0.30 0.30 0.34 1

R. madagascariensis  0.13 0.15 0.13 0.25 0.09 0.11 0.26 0.19 1

P. guyannense 0.15 0.23 0.17 0.19 0.12 0.17 0.12 028 039 1

Keterangan : H1 (Heliconia bihai), H2 (Heliconia wagneriana), H3 (Heliconia
collinsiana), H4 (Heliconia chartacea), H5 (Heliconia rostrata),
H6 (Heliconia metallica), H7 (Heliconia hirsuta), H8 (Heliconia
psittacorum), S1 (R. madagascariensis), S2 (P. guyannense)

Pengelompokan 8 spesies Heliconia dan 2 spesies outgroup berdasarkan
karakter molekuler terbagi menjadi 3 cluster (Gambar 4.13). Sampel yang
mengelompok pada cluster 1 adalah H. metallica (H6), H. bihai (H1) dan H.
wagneriana (H2). Sampel yang mengelompok pada cluster 2 adalah H.
collinsiana (H3), H. chartacea (H4), H. rostrata (H5), H. hirsuta (H7) dan H.
psittacorum (H8). Sampel yang mengelompok pada cluster 3 adalah spesies

outgroup, yaitu R. madagascariensis (S1) dan P. guyannense (S2) (Gambar 4.13).

H. metallica Stenochlamys =

H. bihai Cluster1
e Helicorua F

< H. wagneriana

H. collinsiana e
h H. chartacea Griggsia
3 H. rostrata

18 H. hirsuta

= Cluster2
100

y } Stenochlamys
H. psittacorum

83 R madagascariensis
_| } Outgroup ]- Cluster 3

P. guvannense

" 0203 04 0506 07 08 09 10
Similarity
Gambar 4.13. Dendogram spesies Heliconia dan outgroup berdasarkan marka
molekuler RAPD
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Sampel H. metallica (H6) mengelompok dalam satu klad dengan sampel H.
bihai (H1) dan H. wagneriana (H2) dengan nilai koefisien similaritas masing-
masing sebesar 0,20 dan 0,25 (Tabel 4.6). Hal itu menunjukkan bahwa antar
spesies tersebut memiliki kemiripan secara genetik. Namun, H. metallica (H6)
merupakan sampel dari subgenus berbeda dengan kedua sampel lainnya, yaitu
subgenus Stenochlamys. H.bihai (H1) dan H.wagneriana (H2) memiliki nilai
koefisien similaritas sebesar 0,26 (Tabel 4.6). Kedua sampel tersebut memiliki
subgenus yang sama, yaitu subgenus Heliconia.

Sampel H. hirsuta (H7) dan H. psittacorum (H8) mengelompok dalam satu
klad dengan nilai koefisien similaritas sebesar 0,34 (Tabel 4.6). Nilai koefisien
similaritas tersebut merupakan yang tertinggi diantara spesies Heliconia lainnya.
Kedua sampel tersebut membentuk satu klad karena memiliki subgenus yang
sama, yaitu subgenus Stenochlamys.

Sampel R. madagascariensis (S1) dan P. guyannense (S2) mengelompok
dalam satu klad karena memiliki kemiripan secara genetik. Hal itu dapat diketahui
dari kesamaan famili yang dimiliki, yaitu Strelitziaceae. Kedua sampel tersebut
memiliki nilai koefisien similaritas tertinggi yaitu 0,39 (Tabel 4.6). Hasil analisis
clustering menggunakan marka molekuler berkaitan dengan hasil karakterisasi
morfologi kedua sampel yang memiliki karakter morfologi seragam sebanyak 29
dari 34 karakter. Karakter yang membedakannya dengan subgenus lain adalah
sifat tumbuh bertipe Musoid and Palm-like, pseudostem berwarna hijau muda,
tidak berbintik dan tidak berlilin, ujung daun berbentuk rounded, susunan petiole
seperti Kipas, warna ligula hijau muda, bentuk braktea stiff-boat shaped.

Analisis PCoA dilakukan untuk mengkonfirmasi hasil analisis clustering.
Hasil analisis PCoA menunjukkan keseluruhan sampel yang diteliti memiliki
pengelompokan yang sama dengan dendogram (Gambar 4.13; Gambar 4.14).
Hasil analisis menunjukkan pembagian cluster yang sesuai, yaitu pengelompokan
spesies Heliconia berdasarkan subgenusnya dan memisahkan outgroup sesuai

familinya, yakni Strelitziaceae.
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Gambar 4.14. Scatter plot hasil analisis PCoA spesies Heliconia dan outgroup
berdasarkan marka molekuler
Hasil penelitian ini menunjukkan bahwa terdapat keteraturan di alam semesta,
bahkan dari hal yang sangat kecil hingga molekuler, seperti gen. Gen tersusun atas
DNA yang berada dalam kromosom. DNA merupakan informasi genetik pada
organisme hidup yang akan diturunkan pada keturunannya. DNA pada tiap
organisme berbeda. Hal itu sebagai bukti keesaan, kebesaran, dan keagungan
Allah. Allah SWT telah menjelaskan dalam Q.S. Al-Qamar ayat 49 sebagai
berikut.
(£3) 58 adls 5 KT

Artinya : “Sungguh, Kami menciptakan segala sesuatu menurut ukuran.”

Allah SWT menciptakan segala sesuatu dalam takaran yang telah ditakdirkan
dan ditetapkan, ilmu Allah SWT telah ada lebih dulu dan tertulis di Lauhul
Mahfuzh (Humaid, 1998). Allah telah menetapkan suatu ukuran dan memberikan
petunjuk kepada semua makhluk-Nya. Oleh karena itu, para imam dari kalangan
Ahlus Sunnah menyimpulkan bahwa dalil dari ayat tersebut yang membuktikan
kebenaran dari takdir Allah yang terdahulu terhadap makhluk-Nya (ad-Dimasyqi,
2006). Ukuran tersebut membentuk suatu sistem dan ketentuan terhadap semua
makhluk di bumi, sehingga dengan kekuasaan-Nya semuanya tampak rapi dan
sempurna.

Bentuk keteraturan yang diciptakan Allah SWT salah satunya adalah adanya

keragaman genetik yang terdapat pada Heliconia. Hal itu dapat diketahui melalui
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hasil penelitian ini yang menunjukkan bahwa Heliconia memliki keragaman
genetik baik secara morfologi maupun molekuler. Keragaman tersebut berkaitan
dengan peran manusia sebagai khalifah fil ‘ardh, yang sudah semestinya manusia
memiliki cara yang baik dalam relasinya dengan makhluk yang lain, yaitu dengan
tidak berbuat kerusakan di bumi dan tetap menjaga kelestariannya. Allah SWT
berfirman dalam Q.S. Al-Bagarah ayat 205 yang berbunyi :
LBl &4 ¥ g 3l S5l s 1 ) oY1 e I3 B
Artinya : “Dan apabila dia berpaling (dari engkau), dia berusaha untuk berbuat
kerusakan di bumi, serta merusak tanam-tanaman dan ternak, sedang
Allah tidak menyukai kerusakan.”

Mahalli (2007) menafsirkan kerusakan di muka bumi yang disebabkan oleh
perilaku manusia, Allah tidak akan meridhainya. Manusia diberi amanah dalam
menjaga kelestarian alam. Apabila telah terjadi kerusakan terhadap alam, maka
hal itu merupakan bentuk kezaliman yang dilakukan manusia. Allah menciptakan
manusia sebagai khalifah dengan arti pengelola dunia. Perjalanan manusia dari
waktu ke waktu, generasi ke generasi, adalah untuk menjamin kondisi dunia agar
tetap baik-baik saja. Segala bentuk upaya terkait kerusakan dunia yang dilakukan
oleh manusia seperti eksploitasi alam berlebihan dan merusak ekosistem tanpa
bertanggung jawab, akan menjadi amal yang tidak diridhai oleh Allah SWT.

Salah satu pengertian kata ‘khalifah’ adalah wakil, artinya manusia akan
bertindak sebagai wakil Allah di bumi. Jika Allah adalah Sang Pencipta bumi dan
jagat raya ini, maka manusia sebagai wakil Allah harus memelihara ciptaan-Nya
tersebut. Allah SWT menyerahkan seluruh potensi di bumi ini kepada manusia
untuk membantu tugas kekhalifahan manusia itu sendiri. Manusia sebagai wakil
Allah di bumi memiliki tugas khusus disertai tanggung jawab yang spesifik. Salah
satunya adalah dengan berusaha semaksimal mungkin dalam menjaga kehidupan
agar seimbang melalui proses berfikir. Manusia akan dapat menemukan dan
mengerti pesan Sang Pencipta, salah satunya dengan mengapresiasi sumber daya
alam. Manusia diharapkan menjaga eksistensi dari keanekaragaman di bumi
dalam segala tingkat kehidupan, termasuk dengan mempelajari keragaman

tumbuhan
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Penggunaan marka morfologi dan molekuler RAPD untuk mengetahui
keragaman genetik pada Heliconia menjadi salah satu upaya dalam memahami
keteraturan yang telah ditetapkan oleh Allah SWT sekaligus upaya untuk menjaga
kelestarian alam. Manusia perlu bertadabbur lil ‘alam dan mengambil hikmah atas
segala sesuatu yang diciptakan Allah SWT dengan menyadari bahwa tidak ada
yang dapat menyerupai ciptaan-Nya. Hal itu berkaitan dengan peran manusia
sebagai khalifah di muka bumi ini. Allah SWT berfirman dalam Q.S. Al-An’am
ayat 165 sebagai berikut.

By el 0 85 o) K T 3 S coms i 5 K g ol e e 5 53

225 5

Artinya : “Dan Dialah yang menjadikan kamu penguasa-penguasa di bumi dan

Dia meninggikan sebahagian kamu atas sebahagian (yang lain)

beberapa derajat, untuk mengujimu tentang apa yang diberikan-Nya

kepadamu. Sesungguhnya Tuhanmu amat cepat siksaan-Nya dan
sesungguhnya Dia Maha Pengampun lagi Maha Penyayang.”

Mahalli (2007) menafsirkan bahwa jamak dari kata khalifah yaitu sebagian
diantara manusia mengganti sebagian lainnya di dalam masalah kekhalifahan ini.
Konsep khalifah dalam ajaran Islam memiliki relevansi terhadap konsep
lingkungan hidup dan ekologis, sehingga peranan manusia sebagai khalifah fil
‘ardh sangatlah penting untuk menjaga keseimbangan alam dan lingkungan hidup,
yaitu dengan mempelajari keragaman genetik pada Heliconia. Studi terkait
keragaman genetik menggunakan marka morfologi dan molekuler RAPD dalam
penelitian ini dapat memberikan informasi sebagai referensi untuk penelitian lebih
lanjut, khususnya dalam upaya konservasi dan pemuliaan plasma nutfah
Heliconia. Hasil penelitian ini juga dapat menjadi langkah awal dalam
mengeksplor manfaat Heliconia, selain sebagai tanaman hias. Manfaat lain yang
dapat dieksplor dari Heliconia adalah sebagai pangan, obat-obatan dan dekorasi
perabot rumah. Kebermanfaatan yang terdapat pada Heliconia tersebut diharapkan

dapat membantu menyelesaikan problematika manusia.
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4.3 Perbandingan Keragaman Genetik Spesies Heliconia Berdasarkan

Marka Morfologi dan Marka Molekuler RAPD

Nilai koefisien similaritas 8 spesies Heliconia dengan 2 spesies outgroup
berdasarkan marka morfologi berkisar antara 0,11-0,74 (Tabel 4.3), sedangkan
nilai koefisien similaritas berdasarkan marka molekuler berkisar antara 0,09-0,39
(Tabel 4.4). Nilai koefisien similaritas tertinggi (0,74) secara morfologi terdapat
pada spesies outgroup yaitu R. madagascariensis dan P. guyannense dengan 29
karakter sama (Lampiran 1). Nilai koefisien similaritas tertinggi (0,39) secara
molekuler juga terdapat pada spesies outgroup (Tabel 4.4). Hal tersebut
menunjukkan bahwa secara morfologi dan molekuler, kedua spesies outgroup
memiliki hubungan kekerabatan yang dekat.

Nilai koefisien similaritas terendah secara morfologi (0,11) terdapat pada
spesies H. rostrata dan R. madagascariensis dengan 11 karakter yang sama, juga
spesies H. rostrata dan P. guyannense dengan 12 karakter yang sama (Lampiran
1). Hal tersebut menunjukkan bahwa hubungan kekerabatan antar kedua spesies
masing-masing adalah jauh. Nilai koefisien similaritas terendah (0,09) secara
molekuler ditemukan pada spesies H. rostrata dan R. madagascariensis. Hal itu
mengindikasikan bahwa kedua spesies memiliki hubungan kekerabatan yang jauh.
Nilai koefisien terendah secara morfologi dan molekuler terdapat pada spesies
Heliconia yang sama dan saling berkaitan dengan spesies outgroup.

Analisis clustering pada 10 sampel yang digunakan berdasarkan marka
morfologi dan molekuler memberikan hasil pengelompokan berbeda (Gambar 4.9;
Gambar 4.13). Berdasarkan marka morfologi, analisis clustering mampu
mengelompokkan spesies Heliconia dari subgenus Heliconia dan Griggsia dalam
satu klad (Gambar 4.9). Berdasarkan marka molekuler RAPD, analisis clustering
mampu mengelompokkan spesies Heliconia dari subgenus Heliconia dan
Stenochlamys dalam satu klad (Gambar 4.13). Namun, analisis clustering
berdasarkan kedua marka tersebut mampu mengelompokkan spesies Heliconia
berdasarkan subgenusnya dan spesies outgroup berdasarkan familinya, yaitu
Famili Strelitziaceae.

Hasil analisis clustering berdasarkan kedua marka menunjukkan Famili

Heliconiaceae sebagai kelompok monofiletik, memisahkan spesies anggota Genus
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Heliconia dengan spesies outgroup dari Famili Strelitziaceae. Genus Heliconia
merupakan kelompok parafiletik, dimana terdapat spesies yang tidak berada
dalam satu klad alami. Hal ini secara tidak langsung menunjukkan bahwa RAPD
mendukung monofiletik dari Famili Heliconiaceae dan Famili Strelitziaceae
karena dapat membedakan kedua Famili tersebut dari spesies yang digunakan.
Menurut Topik (2015), kelompok monofiletik adalah kelompok organisme
dimana semua keturunan berasal dari satu nenek moyang yang sama. Anggota
kelompok monofiletik biasanya memiliki kesamaan karakter turunan yang

membedakannya dengan organisme lain.



BABV
PENUTUP

5.1 Kesimpulan
Kesimpulan dari penelitian ini yaitu :

1. Keragaman genetik berdasarkan marka morfologi menghasilkan rata-rata nilai
He tinggi yaitu 0,221 serta mampu mengelompokkan spesies Heliconia dari
subgenus Heliconia dan Griggsia dalam satu klad.

2. Keragaman genetik berdasarkan marka molekuler menghasilkan rata-rata nilai
He tinggi, yaitu 0,237 serta mampu mengelompokkan spesies Heliconia dari
subgenus Heliconia dan Stenochlamys dalam satu klad. Primer paling efektif
dalam mengamplifikasi pita polimorfik DNA Heliconia adalah OPA-10, OPA-
11, OPA-7, OPA-5, OPA-19, OPA-9, OPA-17, OPA-18 dan OPA-20. Hal itu
menunjukkan primer RAPD dapat digunakan untuk mengetahui keragaman
genetik Heliconia.

3. Perbandingan keragaman genetik berdasarkan marka morfologi dan molekuler
menunjukkan rata-rata nilai He secara morfologi lebih rendah dibandingkan
rata-rata nilai He secara molekuler. Kedua marka mampu mengelompokkan
spesies Heliconia berdasarkan subgenusnya dan spesies outgroup berdasarkan
familinya, yaitu Famili Strelitziaceae.

5.2 Saran

Saran dari penelitian ini antara lain :

1. Penelitian lebih lanjut terkait keragaman genetik Heliconia sebaiknya
menggunakan primer OPA-10, OPA-11, OPA-7, OPA-5, OPA-19, OPA-9, OPA-
17, OPA-18 dan OPA-20 karena primer-primer tersebut menjadi primer terefektif
dan informatif dalam mengamplifikasi pita DNA pada penelitian ini.

2. Perlu dilakukan cek data lapang untuk kelengkapan data morfologi.

3. Perlu dilakukan penelitian lebih lanjut untuk upaya konservasi dan strategi
pemuliaan plasma nutfah Heliconia.

4. Perlu dilakukan konservasi jenis-jenis Heliconia yang lain untuk meningkatkan

keragaman koleksi ex situ.
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LAMPIRAN

Lampiran 1. Hasil Karakterisasi Morfologi 8 Spesies Heliconia dan 2 Spesies Outgroup

Lo H. H. H. H. . H. R. P.
H. bihai . " H. rostrata ! H. hirsuta . ) .
wagneriana | chartacea | collinsiana metallica psittacorum madagascariensis guyannense
Pseudostem | paje green 0 0 0 0 0 0 0 0
color
Green - 1 1 1 1 1 L il 0 0
Pseudostem 1\ biotches 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1
blotches
Small 0 0 1 1 1 0 1 0 0 0
Medium 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0
Large 1 0 0 0 0 1 0 1 0 0
Pseudostem No blotches 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1
blotches color | color
Brown - 1 1 1 1 0 1 0 0 0
Brown- 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0
purplish
Reddish- 0 0 0 0 0 0 0 1! 0 0
brown
Pseudostem |\t \axy 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1
wax
Waxy i 1 il 1 1 1 il 0 0
Leaf form Musoid-type 1 il 1 1 0 0 1 0 0
Cannoid-type 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0
Zingiberoid- 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0
type
Musoid-type; 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1
Palm like-type
Leaf blade Narrowly 0 1 1 0 1 1 0 1 0 0
shape oblong
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lTY OF |

Oblong
Leaf blade w
base Acute 0 2 0
Oblique 0= 0
Rounded 0 -~ 0
Cordate
Leaf blade Acute o<t 0
apex i
Acuminate o) 0
Mucronate oLLl 0
-
Rounded 1 s 1
. |
Leaf color Green; pale o 0
green
Dark green; 0 E 0
pale green -
Dark green;
green
Dark green m
purplish; light Q== 0
green purplish
Wax on leaf
Not waxy
upper
Waxy 0
Wax on leaf
| Not waxy
ower
Waxy 0 5 0
Leaf surface
texture upper Dull 0 0
Leaf surface Dull olLL 0
texture lower

63




NIVERSITY OF |

h;;gg“rface Not ripped 0 0 0 1 1 1 0 1
Ripped 0 0 1 1 1 0 0 0 1 0
Zﬁt;g;eem ent 2:1?’:1tp1::‘jn e - ! 4 1 1 . 1 : 0 0
sFr?gplelclj(e 0 0 0 0 0 0 0 0
Petiole color Light green 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Green 1 1 il 1 1 1 0_J 1
Petiole texture | Glabrous 1 1 0 0 0 1 _
Pubescent 0 0 0 0 1 1 il 0 0 = 0
Ligule color Light green 0 0 0 0 0 0 0 0 1& 1
Green - 1 1 1 0 1 1 o 0
?rr;w“ and 0 0 0 0 0 -I 0 0 = 0
Ligule blotches | No blotches 0 0 1 0 0 1 0 0 _
Brown ‘ 0 0 1 0 1 1 0 0
Brown-red 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0
:;;':rescence Erect ! 0 0 0 1 1 1
Pendent 0 0 1 1 1 0 0 0 0 E 0
Peduncle color g(rtael(:gw; light 0 0 0 0 0 0 1 0 1; 0
Light green 0 0 0 0 0 -I 0 0 0 <r.. 0
Green 0 1 0 0 0 0 0 1 05 1
Pink 0 o P o 0 0 0 0 0 g 0
Red 0 0 0 1 1 0 0 0 O 0
Red: orange - 0 0 0 0 0 0 0 0© 0
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iTY OF |

Peduncle
Pubescent 0 0 1 0 0 1 0 0 > 0
Very hairy 0 0 0 - 0 0 0 0z 0
- =
Rachis form | Shahtly 1 1 1 0 1 0 0 0 0
flexuosus
Straight 0 0 0 1
Rachis color Yellow light 0 0 0 0
green
Light green 0 0 0 0 0’ 0
Green; light
Green 1 0 0 0 0 0 0 0= 1
Pink 0 0 0 0 0 0 o‘é’ 0
Red; orange 0 0 0 0 0 0 0 0 — 0
Red 0 0 1 1 0 0 0 0t 0
Orange 0 0 0 0 0 0 0 0
Rachis texture | Glabrous 1 0 0 il 0 1
Slightly 0 0 0 0 0 0 0 0
pubescent P
]
Pubescent 0 0 0 0 0 0 0 E 0
Very hairy 0 0 0 0 0 0 0<L 0
Shallow and =
Bract shape narrow boat- 0 0 0 0 1 i 1 0 5 0
shaped —
—
Boat-shaped 0 1 1 0 0 0 0 Ocr 0
Stiff boat- 0 0 0 0 0 0 0 1= 1
shaped TH
Deeply boat- 0 0 0 0 0 0 e 0
shaped
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NIVERSITY OF |

Claw-shaped;
like a lobster 0 0 0 0 0 0 0 0
claw
aBrrrZ(I:wtgement Srlargr?gl;gd 0 0 : . 0 0 0 0 0
el
anggzrance Lax 0 0 1 0 1
Compact 0
Eorﬁ)crt ez Pale yellow 0
Light green 1
Light green; 0
green
Pale pink 0 0 0 0 0 0 0’ 0
Red 0 0 0 0 0 0 OE 0
Red: orange 1 0 1 0 0 0 0 0 <_; 0
Orange 0 0 0 0 0 0 0 % 0
CB;ﬁ)Crt cheek | pale yellow 0 0 0 0 0 0 0; 0
Green 0 0 0 0 1 0 0
Pale pink 0 0 0 0 0 0 0 0= 0
Red 0 1 0 0 0 0<t 0
Red; orange 0 0 0 0 0 0 OE 0
Orange 0 0 0 0 0 0 0 5' 0
(I:Bgﬁ)crt el Pale yellow 0 0 0 0 0 0 Og 0
Light green 0 0 0 0 0 0 O 0
Green 0 1 0 0 0 0 0 _-
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RSITY OF |

Pale pink 0 0 0 0 0 0 0
Red 0 0 0 0 0 0 0 g 0
Red; orange 1 0 0 1 0 0 0 E 0
Orange 0 0 0 0 0 0 0= 0
Bract tip color | Cream 0 0 0 0 0 o~ 0
Yellow 0 0 0 0 0 OE 0
;l(r(zléﬁw; Light 0 0 0(7|> 0
Light green 0 1 0 0 0 1 _
Green - 0 0 0 0 0 0 < 0
Red; orange 0 0 0 0 0 lg_) 0
seﬁ?ggf; 0 0 0 0 0 0= 0
Eorﬁ)crt margin grree:?; light 0 0 0 0 OE 0
Pale yellow 0 0 0 0 E 0
Yellow 0 0 0 0 0 0 : 0
;Zlgﬁw; Light 0 0 0 0 - 0 0 03 0
Yellow; green ! 0 0 0 0 0 0% 0
Light brown 0 0 0 0 - 0 0 < 0
gr:eeeer:“ light 0 0 0 0 0 0 0<Z£ -
Green 0 1 0 0 0 0 1= 0
Red 0 0 0 - 0 0 0 <=t 0
\',Bv;ic; surface | ot waxy 0 1 0 0 1 0 0 : 0
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Lampiran 2. Hasil Karakterisasi Molekuler RAPD 8 Spesies Heliconia dan 2 spesies

outgroup

OF MAULANA MALIK IBRAHIM STATE ISLAMIC UNIVERSITY OF MALANG

Ukuran
pita (bp) i
1300 1
1000 0
900 0
500 1
350 1
5 g
Ukuran
’ H5 Ha | H11 | H15 | H12 | H1a H2 | H7 | s1 | s2
pita (bp)
300 1
1 il
Ukuran
o | H15 | H12
1300 1
1000 1
500 1
400 1
350 1
300 1
6 6
OPA 4
Ukuran H5 Ha H11 | H15 | H12 H14 H2 | H7 | s1 | s2
pita (bp)
1200 0| 1
900 1] 1
700 0| 1
3 1] 3
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Lampiran 3. Ragam Genetik Molekuler 8 Spesies Heliconia dan 2 Spesies Outgroup

Locus
Locusl
Locus2
Locus3
Locus4
Locus5
Locus6
Locus7
Locus8
Locus9
Locus10
Locus1l
Locus12
Locus13
Locus14
Locus15
Locus16
Locus17
Locus18
Locus19
Locus20
Locus21
Locus22
Locus23
Locus24
Locus25
Locus26
Locus27
Locus28
Locus29
Locus30
Locus31
Locus32
Locus33
Locus34
Locus35
Locus36
Locus37
Locus38
Locus39
Locus40
Locus4l
Locus42
Locus43

Band
Freq.
0.100
0.100
0.100
0.200
0.400
0.200
0.100
0.100
0.300
0.200
0.200
0.200
0.100
0.200
0.100
0.200
0.100
0.200
0.500
0.400
0.200
0.400
0.200
0.200
0.200
0.100
0.600
0.300
0.300
0.100
0.400
0.400
0.200
0.200
0.700
0.200
0.200
0.100
0.200
0.100
0.200
0.100
0.100

p

0.051
0.051
0.051
0.106
0.225
0.106
0.051
0.051
0.163
0.106
0.106
0.106
0.051
0.106
0.051
0.106
0.051
0.106
0.293
0.225
0.106
0.225
0.106
0.106
0.106
0.051
0.368
0.163
0.163
0.051
0.225
0.225
0.106
0.106
0.452
0.106
0.106
0.051
0.106
0.051
0.106
0.051
0.051

0.949
0.949
0.949
0.894
0.775
0.894
0.949
0.949
0.837
0.894
0.894
0.894
0.949
0.894
0.949
0.894
0.949
0.894
0.707
0.775
0.894
0.775
0.894
0.894
0.894
0.949
0.632
0.837
0.837
0.949
0.775
0.775
0.894
0.894
0.548
0.894
0.894
0.949
0.894
0.949
0.894
0.949
0.949

10.000
10.000
10.000
10.000
10.000
10.000
10.000
10.000
10.000
10.000
10.000
10.000
10.000
10.000
10.000
10.000
10.000
10.000
10.000
10.000
10.000
10.000
10.000
10.000
10.000
10.000
10.000
10.000
10.000
10.000
10.000
10.000
10.000
10.000
10.000
10.000
10.000
10.000
10.000
10.000
10.000
10.000
10.000
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Na

2.000
2.000
2.000
2.000
2.000
2.000
2.000
2.000
2.000
2.000
2.000
2.000
2.000
2.000
2.000
2.000
2.000
2.000
2.000
2.000
2.000
2.000
2.000
2.000
2.000
2.000
2.000
2.000
2.000
2.000
2.000
2.000
2.000
2.000
2.000
2.000
2.000
2.000
2.000
2.000
2.000
2.000
2.000

Ne

1.108
1.108
1.108
1.233
1.537
1.233
1.108
1.108
1.376
1.233
1.233
1.233
1.108
1.233
1.108
1.233
1.108
1.233
1.707
1.537
1.233
1.537
1.233
1.233
1.233
1.108
1.869
1.376
1.376
1.108
1.537
1.537
1.233
1.233
1.982
1.233
1.233
1.108
1.233
1.108
1.233
1.108
1.108

0.202
0.202
0.202
0.337
0.534
0.337
0.202
0.202
0.445
0.337
0.337
0.337
0.202
0.337
0.202
0.337
0.202
0.337
0.605
0.534
0.337
0.534
0.337
0.337
0.337
0.202
0.658
0.445
0.445
0.202
0.534
0.534
0.337
0.337
0.689
0.337
0.337
0.202
0.337
0.202
0.337
0.202
0.202

He

0.097
0.097
0.097
0.189
0.349
0.189
0.097
0.097
0.273
0.189
0.189
0.189
0.097
0.189
0.097
0.189
0.097
0.189
0.414
0.349
0.189
0.349
0.189
0.189
0.189
0.097
0.465
0.273
0.273
0.097
0.349
0.349
0.189
0.189
0.495
0.189
0.189
0.097
0.189
0.097
0.189
0.097
0.097

uHe
0.102
0.102
0.102
0.199
0.368
0.199
0.102
0.102
0.288
0.199
0.199
0.199
0.102
0.199
0.102
0.199
0.102
0.199
0.436
0.368
0.199
0.368
0.199
0.199
0.199
0.102
0.489
0.288
0.288
0.102
0.368
0.368
0.199
0.199
0.522
0.199
0.199
0.102
0.199
0.102
0.199
0.102
0.102



Locus44
Locus45
Locus46
Locus47
Locus48
Locus49
Locus50
Locus51
Locus52
Locus53
Locus54
Locus55
Locus56
Locus57
Locus58
Locus59
Locus60
Locus61
Locus62
Locus63
Locus64
Locus65
Locus66
Locus67
Locus68
Locus69
Locus70
Locus71
Locus72
Locus73
Locus74
Locus75
Locus76
Locus77
Locus78
Locus79
Locus80
Locus81
Locus82
Locus83
Locus84
Locus85
Locus86
Locus87
Locus88
Locus89

0.100
0.100
0.100
0.100
0.200
0.100
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Lampiran 4. Ragam Genetik Morfologi 8 Spesies Heliconia dan 2 Spesies Outgroup
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Lampiran 5. Pita DNA Hasil Amplifikasi RAPD
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