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Pengelompokan Klon Mangga Golek (Mangifera indica L. cv. Golek)
Berdasarkan Karakter Morfologi Dan Marka Molekuler ISSR (Inter-Simple
Sequence Repeat)

Ahmad Waladin Syafa, Didik Wahyudi, Oky Bagas Prasetyo

Program Studi Biologi, Fakultas Sains dan Teknologi, Universitas Islam Negeri
Maulana Malik Ibrahim Malang

ABSTRAK

Mangga golek merupakan salah satu varietas mangga yang berasal dari Indonesia.
Mangga golek dibudidayakan di Kebun Percobaan Cukurogondang, Pasuruan sebanyak 9
klon mangga dari daerah yang berbeda-beda. Namun, sampai saat ini baru satu dari
delapan klon mangga golek yang telah tersertifikasi oleh Kementrian Pertanian.
Sertifikasi ini menjadi jaminan bahwa varietas yang beredar memiliki keunggulan dan
tidak merugikan bagi masyarakat dan lingkungan. Salah satu syarat untuk mendapat
sertifikasi tersebut yaitu perlu dilakukannya karakterisasi pada klon mangga golek.
Karakterisasi dilakukan berdasarkan karakter morfologi dan marka molekuler.
Karakterisasi morfologi diamati secara langsung hanya pada organ vegetatif yang
berdasarkan panduan dari Descriptors for mango (Mangifera indica L.). Marka molekuler
yang digunakan adalah ISSR (Inter-Simple Sequence Repeat) dengan empat macam
primer yaitu ISSR-835, ISSR-843, ISSR-848, ISSR-855. Data karakterisai morfologi dan
molekuler yang berupa skoring dianalisis menggunakan program PAST (Paleontological
Statistics) untuk mengetahui pengelompokan, nilai koefisien similaritas dan keragaman,
sedangkan untuk mengetahui primer terbaik dianalisis menggunakan program Microsoft
Excel. Sebanyak 9 klon mangga golek memiliki karakter morfologi yang beragam dan
karakter yang seragam. Analisis pengelompokan berdasarkan karakter morfologi
menunjukkan bahwa 9 klon mangga golek mengelompok menjadi 3 grup. Analisis
pengelompokan berdasarkan marka molekuler ISSR pada mangga golek menghasilkan 4
grup dan memiliki anggota grup yang berbeda dari pengelompokan berdasarkan karakter
morfologi. Hasil amplifikasi DNA menggunakan keempat primer menunjukkan bahwa
primer ISSR-835 dan ISSR-843 mampu menghasilkan pita DNA polimorfik dengan
presentase 100%, namun sampel yang teramplifikasi dengan baik pada primer ISSR-835.

Kata kunci: mangga golek, karakter morfologi, marka ISSR,

viii



Clone Grouping of Mango Golek (Mangifera indica L. cv. Golek) Based on
Morphological Characters and ISSR (Inter-Simple Sequence Repeat)
Molecular Markers

Ahmad Waladin Syafa, Didik Wahyudi, Oky Bagas Prasetyo

Biology Department, Sains and Technology Faculty, State Islamic University of
Maulana Malik Ibrahim Malang

ABSTRACT

Mango golek is one of the mango varieties originating from Indonesia. Mango golek is
cultivated at the Cukurogondang Experimental Garden, Pasuruan as many as ninth mango
clones from different areas. However, until now only one of eight mango golek clones
has been certified by the Ministry of Agriculture. This certification is a guarantee that the
varieties in circulation have advantages and are not detrimental to society and the
environment. One of the requirements for obtaining the certification is the need to
characterize the mango golek clone. Characterization was carried out based on
morphological characters and molecular markers. Morphological characterization was
observed directly only in vegetative organs based on the guidelines from Descriptors for
mango (Mangifera indica L.). The molecular marker used is ISSR (Inter-Simple
Sequence Repeat) with four types of primers, namely ISSR-835, ISSR-843, ISSR-848,
ISSR-855. Morphological and molecular characterization data in the form of scoring were
analyzed using the PAST (Paleontological Statistics) program to determine grouping,
similarity, and diversity coefficient values, while determining the best primers were
analyzed using the Microsoft Excel program. A total of 9 mango golek clones had diverse
morphological characters and uniform characters. Grouping analysis based on
morphological characters showed that 9 mango golek clones were grouped into 3 groups.
Grouping analysis based on ISSR molecular markers on mango golek resulted in 4 groups
and had different group members from the grouping based on morphological characters.
The results of DNA amplification using the four primers showed that the ISSR-835 and
ISSR-843 primers were able to produce polymorphic DNA bands with a percentage of
100%, but the samples were well amplified on the ISSR-835 primer.

Keywords: Mango golek, Morphological characters, ISSR markers
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BAB |
PENDAHULUAN

1.1 Latar Belakang

Indonesia merupakan salah satu negara dengan tingkat keanekaragaman
flora yang melimpah di dunia (Kusmana & Hikmat, 2015). Indonesia berada di
iklim tropis yang banyak jenis dan ragam tumbuhan dapat tumbuh dan
berkembang dengan baik didalamnya (Gunita & Nugraha, 2014). Tumbuhan
dengan bermacam jenisnya yang tumbuh di bumi ini diciptakan oleh Allah SWT
(Manusama, 2015) dengan dilengkapi adanya karakteristik yang spesifik pada
morfologi sehingga dapat digunakan sebagai pembeda masing-masing jenis
tumbuhan (Astuti & Munawaroh, 2011; Sartiami dkk., 2015; Lestari et al., 2017,
Wahyuni & Siregar, 2020). Hal ini sesuai dengan firman Allah SWT dalam surah

Al-An’am ayat 99 sebagai berikut:

E‘;i\*ﬁ’iﬁ\}f;%t&?/\;;@;f&\:»\;/ //// SU\J‘JJJ &.\S\ﬁj
j@}@&uﬁb Jjju\.&\uﬁw} ;Q)wad.xi\u@\,f\

m Q}M}/Af}w\lrﬁb&d/‘\fﬁvﬂ\ \J\oﬁJ\ J.E.»\‘\JL.MM
“Dialah yang menurunkan air dari langit lalu dengannya Kami menumbuhkan
segala macam tumbuhan. Maka, darinya Kami mengeluarkan tanaman yang
menghijau. Darinya Kami mengeluarkan butir yang bertumpuk (banyak). Dari
mayang kurma (mengurai) tangkai-tangkai yang menjuntai. (Kami
menumbuhkan) kebun-kebun anggur. (Kami menumbuhkan pula) zaitun dan
delima yang serupa dan yang tidak serupa. Perhatikanlah buahnya pada waktu
berbuah dan menjadi masak. Sesungguhnya pada yang demikian itu benar-benar
terdapat tanda-tanda (kekuasaan Allah) bagi kaum yang beriman” (Q.S. Al-
An’am [6]:99).

Ayat diatas menjelaskan bahwa Allah SWT menciptakan tumbuh-
tumbuhan dengan berbagai macam jenisnya yang ditunjukkan dengan lafadz &

yang artinya “segala macam tumbuhan” dan terdapat karakter pembeda disetiap



jenisnya yang ditunjukkan dengan lafadz WJ-\C}L«—*M yang artinya “yang serupa
dan yang tidak serupa”. Berbagai macam jenis tumbuhan juga disebutkan oleh
Allah SWT yang ditunjukkan dengan lafadz Ji3ll yang artinya “mayang kurma”,
lafadz el s s yang artinya “dan kebun-kebun anggur”, dan lafadz &3503
&35 yang artinya “dan (Kami keluarkan pula) zaitun dan delima” (Katsir, 2004).
Diciptakannya tumbuhan dengan berbagai macam jenisnya dan didukung dengan
adanya karakter yang sama dan yang berbeda pada tumbuhan, maka bisa
menunjang manusia untuk mengelompokkan tumbuh-tumbuhan berdasarkan
morfologinya.

Mangga merupakan salah satu tanaman buah yang termasuk ke dalam
kelompok tanaman buah utama dunia selain pisang, nanas, pepaya, alpukat
(Siddiqg, 2017). Hal ini dibuktikan dengan meningkatnya produksi mangga dunia
dari tahun 2016-2019 (FAO, 2021). Terdapat 20 negara dengan tingkat produksi
mangga tertinggi di dunia, salah satunya adalah Indonesia (FAO, 2021).

Indonesia menempati posisi kedua dengan produksi mangga sebanyak
11.128.883 ton atau 5,76% dari kebutuhan mangga dunia dari tahun 2016-2019
(FAO, 2021). Mangga menjadi salah satu komoditas utama tanaman buah
holtikultura di Indonesia (Sembiring dkk., 2020). Buah mangga menduduki posisi
kedua setelah pisang dalam komoditas unggulan buah-buahan Indonesia di tahun
2020. Terdapat lima provinsi dengan produksi mangga terbesar di Indonesia,
antara lain Jawa Timur 44,61% (1.292.960 ton), Jawa Tengah 16.63% (481.920
ton), Jawa Barat 15,27% (442.587 ton), Nusa Tenggara Barat 4,84% (140.242

ton) dan Sulawesi Selatan 3,98% (115.418 ton) (BPS, 2020).



Mangga termasuk dalam marga Mangifera yang beranggotakan 69 spesies
(Ho & Tu, 2019). Hal ini yang menjadikan Mangifera sebagai salah satu maga
terbesar di suku Anacardiaceae (Hidayat et al., 2011). Spesies mangga yang ada
di Indonesia sangat beragam yaitu Mangifera indica L., M. caesia Jack., M.
foetida Lout., M. kemanga BI., M. laurina Bl., M. odorata Griff., M. pajang
Kostermans., dan M. sylvatica Roxb. (Kostermans & Bompard, 1993). Namun,
hanya ada empat spesies mangga yang dapat dimakan yaitu, M. caesia, M. foetida,
M. odorata dan M. indica (Yamanaka et al., 2006). Spesies M. indica memiliki
beberapa kultivar seperti arumanis, gadung, madu dan golek. Spesies M. indica
yang memiliki beragam kultivar ini perlu dijaga sumber dayanya dengan
dilakukannya pengembangan dan karakterisasi (Oktavianto dkk., 2015).

Pengembangan mangga sudah sejak lama dilakukan oleh pemerintah
indonesia karena memiliki nilai ekonomi yang tinggi (Sumiasri dkk., 2005).
Selain itu, plasma nutfah pada mangga perlu dilindungi sumber daya genetiknya
agar tetap terjaga dan terhindar dari kepunahan (Dinesh et al., 2011; Normah et
al., 2013). Salah satu tempat pengembangan plasma nutfah mangga berada di
Kebun Percobaan Cukurgondang, Pasuruan. Kebun ini mengoleksi sebanyak 208
kultivar yang didalamnya terdapat 298 klon mangga (Tasliah dkk., 2016;
Sembiring dkk., 2020). Salah satu kultivar mangga koleksi adalah kultivar
mangga golek yang terdiri dari 9 klon mangga. Mangga golek merupakan varietas
mangga yang berasal dari Indonesia (Knight Jr et al., 2009).

Klon mangga golek yang ada di Kebun Percobaan Cukurgondang
didapatkan melalui perbanyakan secara aseksual yang berupa okulasi

(Komunikasi Pribadi, 2021). Masing-masing klon mangga golek didapatkan dari



wilayah yang berbeda. Mangga golek 31, golek 33, golek 195 berasal dari
Pasuruan; golek amerika, golek india, golek malaysia berasal dari Surabaya; golek
35 dan golek 177 berasal dari Probolinggo dan golek lanang berasal dari Kediri
(Komunikasi Pribadi, 2021).

Klon mangga golek yang berasal dari berbagai daerah ini memiliki variasi
genetik yang tinggi (Baswarsiat & Yuniarti, 2007). Hal ini karena kondisi
agroklimat di suatu wilayah dapat berkontribusi pada variasi genetik mangga
(Begum et al., 2014b). Selain itu, variasi genetik tersebut disebabkan karena
adanya sifat penyerbukan yang terbuka (Tasliah dkk., 2016), diploid (Ehoniyotan
& Onemayin, 2020), out-crossing dan sifat heterozigot yang tinggi (Dillon et al.,
2013).

Klon mangga golek yang tergolong dalam mangga unggulan adalah
mangga golek 31 (Baswarsiat & Yuniarti, 2007). Penetapan ini tercantum pada
Surat Keputusan Menteri Pertanian No. 890/Kpts/TP.240/11/1984 (Keputusan
Menteri Pertanian, 1984). Klon mangga golek 31 dapat dilepas ke masyarakat
karena sudah memenuhi beberapa persyaratan antara lain adanya silsilah tanaman,
tersedia deskripsi yang jelas dan lengkap, unik, seragam dan stabil, pernyataan
dari pemilik (Menteri Pertanian, 2006).

Klon mangga golek yang sudah dilepas ke masyarakat baru satu klon,
sedangkan klon mangga golek lainnya masih belum dilepas. Oleh karena itu, perlu
dilakukan karakterisasi pada klon mangga golek lainnya. Karakterisasi dilakukan
sebagai salah satu syarat untuk memperoleh sertifikasi dari Kementrian Pertanian.

Adanya sertifikasi tersebut untuk memberikan jaminan bahwa varietas yang



beredar memiliki keunggulan dan tidak merugikan bagi masyarakat dan
lingkungan (Menteri Pertanian, 2006).

Karakterisasi mangga golek dapat menggunakan pendekatan karakter
morfologi dan molekuler. Karakterisasi morfologi adalah langkah pertama yang
harus dilakukan sebelum dilakukan studi lanjut pada tingkat molekuler (Singh et
al., 2015). Karakter morfologi didasarkan atas pengamatan perawakan dari
habitus, batang, daun, bunga, buah dan biji (IPGRI, 2006). Penanda morfologi
merupakan metode yang paling umum digunakan untuk mendeskripsikan kultivar
pada tumbuhan (Malik et al., 2012; Muhonja et al., 2020), terutama pada kultivar
mangga (Begum et al., 2014a; Bajpai et al., 2016; Bora et al., 2018; Kishor et al.,
2019; Igbari et al., 2019). Penggunaan karakter morfologi ini dipilih karena dapat
dengan cepat dan mudah mengetahui jarak genetik antar aksesi mangga (Swita
dkk., 2013), sederhana dan tersedianya deskriptor mangga yang telah diterbitkan
(Neguse et al., 2019). Namun, karakter morfologi bersifat subyektif dan kondisi
organ morfologi yang dapat dipengaruhi oleh lingkungan (Bani dkk., 2017).
Untuk mendukung karakter morfologi, maka perlu digunakan karakterisasi
berdasarkan marka molekuler (Probojati et al., 2019).

Marka molekuler digunakan untuk mendukung karakter morfologi agar
dapat menghasilkan pengelompokan kultivar mangga golek yang lebih akurat
(Shamili et al., 2012). Beberapa marka molekuler telah banyak digunakan untuk
mengidentifikasi mangga, seperti Restriction Fragment Length Polymorphisms
(RFLP) (Venkateswarlu, 2013), Amplified Fragment Length Polymorphism
(AFLP) (Shi et al., 2011), Start Codon Targeted (SCoT) (Luo et al., 2012),

Simple Sequence Repeat (SSR) (Ajayi et al., 2019), mikrosatelit (Surapaneni et



al., 2013), Random Amplified Polymorphic DNA (RAPD) (Souza et al., 2011) dan
Inter-Simple Sequence Repeat (ISSR) (Damodaran et al., 2012; Uddin et al.,
2014; Ariffin et al.,, 2015; Jena & Chand, 2021). Marka ISSR mempunyai
kelebihan daripada marka lain yakni mampu mendeteksi polimorfisme yang lebih
tinggi dan mengetahui variasi genetik baik pada tingkat individu maupun antar
populasi (Zietkiewicz et al., 1994).

Penelitian mengenai pengelompokan varietas mangga golek dari beberapa
klon belum pernah dilakukan. Oleh sebab itu, perlu dilakukan analisis
pengelompokan mangga golek berdasarkan karakter morfologi dan marka
molekuler. Hal ini penting untuk dilakukan karena hanya satu klon mangga golek
yang sudah berhasil dilepas ke masyarakat, sedangkan delapan klon lainnya masih
perlu diamati lebih lanjut. Hasil dari penelitian ini berupa informasi keragaman
morfologi dan genetik mangga golek diharapkan dapat dijadikan acuan dalam

proses pemuliaan, konservasi dan sertifikasi pada klon mangga golek nantinnya.

1.2 Rumusan Masalah
Rumusan masalah dalam penelitian ini adalah:
1. Bagaimana pengelompokan klon mangga golek berdasarkan karakter
morfologi?
2. Bagaimana pengelompokan klon mangga golek berdasarkan marka
molekuler?
3. Apakah terdapat konsistensi pengelompokan klon mangga golek berdasarkan

karakter morfologi dan marka molekuler ?



1.3 Tujuan Penelitian
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Tujuan dalam penelitian ini adalah:
Menganalisis pengelompokan klon mangga golek berdasarkan karakter
morfologi.
Menganalisis pengelompokan klon mangga golek berdasarkan marka
molekuler.
Mengetahui konsistensi pengelompokan klon mangga golek berdasarkan

karakter morfologi dan marka molekuler.

Manfaat Penelitian

Manfaat dari penelitian penelitian ini adalah:
Hasil dari pengelompokan berdasarkan keragaman karakter morfologi dan
molekuler dapat dijadikan sumber informasi dan rujukan untuk dilakukannya
proses pemuliaan dan sertifikasi pada klon mangga golek.
Data efisiensi primer dapat dijadikan acuan untuk rekomendasi primer terbaik
dalam menentukan pengelompokan klon mangga golek.
Memberikan manfaat dalam pengembangan ilmu pengetahuan khususnya
pada genetik klon mangga golek.
Memberikan informasi tentang tingkat kesamaan antar klon mangga golek
sehingga bisa menjadi bahan evaluasi pihak kebun percobaan cukurgondang

dalam penamaan klon mangga golek.



1.5 Batasan Masalah
Batasan masalah dari penelitian penelitian ini adalah:

1. Sampel yang digunakan adalah klon mangga koleksi Kebun Percobaan
Cukurgondang, antara lain mangga golek 31, mangga golek 33, mangga
golek 35, mangga golek 177, mangga golek 195, mangga golek amerika,
mangga golek india, mangga golek lanang, mangga golek malaysia, mangga
kuweni 51, mangga kuweni bini, dan mangga kuweni laki.

2. Marka molekuler yang digunakan adalah ISSR (Inter-Simple Sequence
Repeat).

3. Primer yang digunakan diantaranya ISSR-835, ISSR-843, ISSR-848 dan
ISSR-855.

4. Karakter morfologi yang digunakan adalah 20 karakter vegetatif, karena
mangga golek dan mangga kuweni tidak sedang berada di musim berbunga.

5. Parameter yang digunakan untuk mengetahui efisiensi primer ISSR sebanyak
4 parameter, diantaranya Polymorphic Information Content (PIC), Marker

Indeks (MI), Resolving Power (RP), dan Effective Multiplex Ratio (EMR).



BAB Il
TINJAUAN PUSTAKA

2.1 Botani Umum Mangga Golek
2.1.1 Taksonomi Mangga Golek
Mangga golek termasuk ordo Sapindales, suku Anacardiaceae, marga
Mangifera, jenis Mangifera indica L. Ordo Sapindales terdiri dari 9 suku yang
salah satunya adalah suku Anacardiaceae (Chase et al.,, 2016). Suku
Anacardiaceae memiliki 73 marga dan 850 jenis yang sebagian besar berada di
daerah tropis (Sankaran et al., 2021). Suku Anacardiaceae memiliki karakter
berupa habitus pohon dan adanya getah. Getah tersebut berupa getah resin yang
dapat menyebabkan reaksi alergi pada kulit, seperti munculnya iritasi pada kulit
(Sankaran et al., 2021). Getah resin juga dimiliki oleh beberapa anggota dari
marga Mangifera. Klasifikasi mangga menurut Yadav & Singh (2017) dan
Sankaran et al. (2021):
Kingdom: Plantae
Subkingdom: Tracheobionta
Superdivision: Spermatophyta
Division: Magnoliophyta
Class: Magnoliopsida
SubClass: Rosidae
Order: Sapindales
Family: Anacardiaceae
Genus: Mangifera

Species: Mangifera indica L.
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2.1.2 Morfologi Mangga Golek

Pohon mangga golek dapat mencapai tinggi 8,7 hingga 9 m (Keputusan
Menteri Pertanian. 1984). Kanopi pohon mangga berbentuk bulat dan melebar
dengan garis tengah mencapai 13,5 m (AgroMedia, 2011). Percabangan pohonnya
sedang dengan daun yang jarang (Keputusan Menteri Pertanian, 1984) (Gambar
2.1 A). Batang pohon mangga tumbuh tegak (Yadav et al., 2018), dengan dahan
yang bercabang dengan ranting yang banyak disetiap dahannya. Kulit batang
pohon mangga memiliki tekstur yang kasar dan tebal dengan terdapat sisik-sisik
bekas tangakai daun (Pracaya, 2011) (Gambar 2.1 B). Kulit pohon mangga
dewasa beragam warnanya, dari berwarna cokelat keabu-abuan, kelabu tua hingga
sampai hitam (Pracaya, 2011). Tipe akar pohon mangga adalah akar tunggang

(Pracaya, 2011).

Gambar 2.1 Penampakan morfologi pohon mangga golek. A) Perawakan
pohon mangga golek, B) Kulit batang mangga golek (Dokumentasi
Pribadi, 2021)

o~

Daun mangga golek merupakan daun tunggal yang tersusun selang-seling.

Tata letak daunnya 3/8, sehingga terlihat seperti melingkar (Pracaya, 2011). Daun
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mangga berbentuk jorong dengan panjang berkisar 11-32 cm dan lebar 3-9 cm.
Tepi daunnya bergelombang, ujung lancip, dan pangkalnya tumpul (Komunikasi
Pribadi, 2021). Tangkai daun mangga golek membesar (pelvinus) dan beralur
pada ujungnya. Panjang tangkai berkisar antara 2-6,5 cm, tergantung masing-
masing klon (Komunikasi Pribadi, 2021). Daun muda mangga golek berwarna
hijau muda dengan semburat coklat hingga merah bata muda, sedangkan daun tua

berwarna hijau tua (Gambar 2.2 B).

Gambar 2.2 Penampakan morfologi daun mangga golek. A) Komposisi daun
tunggal dan susunan daun berseling, B) Daun Muda (Dokumentasi
Pribadi, 2021)

Bunga mangga golek merupakan bunga majemuk bertandan (Pracaya,
2011), dengan panjang 32,6 cm dan lebar 21,4 cm (Keputusan Menteri Pertanian,
1984). Tandan bunga memiliki sumbu utama, kedua hingga ketiga, yang mana
terdapat tiga kuntum bunga pada sumbu kedua dan ketiga (Pracaya, 2011). Bunga
berbentuk piramida runcing dan berwarna kuning, sedangkan tangkai daun
bunganya berwarna hijau muda dengan diameter 6-8 mm (Keputusan Menteri

Pertanian, 1984) (Gambar 2.3).
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A

pho mangga (Hermant dk., 2013)

Gambar 2.3 Pnampakan bunga
Bunga mangga golek terdiri dari dua jenis, yaitu bunga jantan dan bunga
hermaprodit (Pracaya, 2011). Bunga mangga berwarna kekuningan hingga kuning
pucat. Kelopak bunga umumnya berjumlah lima, namun ada pula yang berjumlah
4-8 helai. Setiap bunga mangga golek memiliki lima buah benang sari dengan
panjang 2 mm, namun hanya satu atau dua buah yang subur dan sisanya steril
(Pracaya, 2011). Kepala putik bunga berwarna kemerahan hingga keunguan.
Bakal buah tidak memiliki tangkai dan hanya memiliki satu ruang. Setiap bunga

terdapat sekitar satu hingga tiga bakal buah (Pracaya, 2011) (Gambar 2.4).

Gambar 2.4 Bagian-bagian bunga mangga (Pracaya, 2011). a=Kepala putik,
b=Benang sari, c=Benang sari subur, d=Kelopak bunga,
e=Mahkota bunga, f=Cawan, g=Bakal buah

Mangga golek memiliki buah dengan tipe batu berdaging. Buah mangga
golek memiliki panjang 16,7 cm, lebar 7,9 cm dan tinggi 6,2 cm (Keputusan

Menteri Pertanian, 1984). Mangga golek memiliki bentuk buah panjang dengan
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ujung runcing dan tidak berlekuk (Keputusan Menteri Pertanian, 1984). Buah
mangga golek yang matang berwarna kuning dipangkal dengan ujung buah yang
berwarna hijau muda. Buah mangga golek memiliki kulit yang agak tebal,
bertekstur halus dan terdapat lilin (Keputusan Menteri Pertanian, 1984). Buah
mangga golek memiliki tiga bagian yaitu paruh, sinus dan punggung (Pracaya,
2011). Paruh merupakan bagian ujung dari buah mangga yang memiliki bentuk
runcing. Sinus berada di diatas paruh yang bengkok. Punggung buah mangga
berada di belakang perut buah. (Pracaya, 2011). Buah mangga golek memiliki
rasa dan warna yang telah diciptakan oleh Allah SWT. Hal ini menunjukkan salah
satu kekuasaan Allah SWT yang ada dalam Al-Quran pada surah Al-Ra’d ayat 4

sebagai berikut:

T .\.,{: P st Syos ﬁ,.figg’i S 5%/5 S 244 “n Ny

2l a2t Ol 565 Ole L2555 &2 Sbel ey o)y éﬁ 2 &

e a4 \V/‘.fé”’. . - //,/)wf/‘/\‘ z

Y P HICR B RIN SR e N Y R

“Dan di bumi terdapat bagian-bagian yang berdampingan, kebun-kebun anggur,

tanaman-tanaman, pohon kurma yang bercabang, dan yang tidak bercabang;

disirami dengan air yang sama, tetapi Kami lebihkan tanaman yang satu dari

yang lainnya dalam hal rasanya. Sungguh, pada yang demikian itu terdapat

tanda-tanda (kebesaran Allah) bagi orang-orang yang mengerti” (Q.S. Al-Ra’d
[13]:4).

Ayat diatas menujukkan kekuasaan Allah SWT yang ditunjukkan pada
lafadz J&Y) b s e aimsg Jiad'5 yang artinya “Kami lebihkan tanaman yang
satu dari yang lainnya dalam hal rasanya”. Makna dari lafadz tersebut yaitu
tumbuh-tumbuhan yang diciptakan oleh Allah SWT. memiliki rasa yang berbeda-
beda (Katsir, 2004). Begitupun pada buah mangga yang memiliki rasa yang
bervariasi, terutama pada mangga golek yang memiliki rasa manis. Hal ini

memperlihatkan kebesaran dan kekuasaan Allah SWT. yang ditunjukkan melalui

ciptaan-Nya.
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Mangga golek memiliki biji yang berkulit keras dan bentuknya bulat
hingga pipih. Biji mangga memiliki dua bagian, yaitu kulit dan keping biji. Biji
mangga memiliki dua sifat yaitu monoembrional dan poliembrional (Litz et al.,
2009). Biji dengan sifat monoembrional memiliki satu embrio didalamnya yang
akan menjadi satu tumbuhan. Biji mangga yang memiliki sifat poliembrional
didalamnya terdapat beberapa embrio yang nantinya dapat menghasilkan
tumbuhan mangga lebih dari satu (Dayal et al., 2016). Biji poliembrioni memiliki
dua tipe, yaitu kecambah zigotik dan nucellar (Pinto et al., 2018). Kecambah
zigotik berasal dari hasil persilangan antara gamet jantan dan betina yang
kemungkinan terjadi segregasi antarsifat. Berbeda dengan kecambah nucellar
yang berkembang dari organ kelamin betina, sehingga memiliki sifat yang sama

dengan induknya (Rebin & Karsinah, 2012).

Gambar 2.5 Peném'pakan buah mangga golek (Ledesma, 2018)
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2.2 Persebaran Mangga Golek

Mangga diperkirakan asal mulanya dari Indo-Burma (Tasliah dkk., 2016),
yang sebagian besar persebarannya di wilayah Asia (Hidayat et al., 2011).
Mangga tersebar meluas ke berbagai negara di wilayah Asia dengan iklim tropis,
seperti India, Burma, Sri Lanka, Thailand, Cina Selatan, Malaysia, Indonesia,
Papua Nugini, Filipina, Kepulauan Solomon (Hidayat et al., 2011). Namun, hanya
dua negara yang memiliki tingkat keanekaragaman mangga tertinggi yaitu
Malaysia dan Indonesia, khususnya di Semenanjung Malaya, Sumatra,
Kalimantan dan Jawa (Yonemori et al., 2002; Singh et al., 2016).

Mangga tersebar di Indonesia sehingga dapat ditemukan hampir disetiap
pulau. Beberapa pulau tersebut yaitu pulau Sumatera, Jawa, Kalimantan, Bali,
Sulawesi, Maluku dan Papua (Dinesh et al., 2011). Pulau jawa memiliki banyak
tempat budidaya mangga, salah satunya yaitu Kebun Percobaan Cukurgondang.
Kebun yang berada di Pasuruan ini telah membudidayakan mangga sebanyak 208
kultivar yang terdiri dari 298 klon mangga (Tasliah dkk., 2016; Sembiring dkk.,
2020). Salah satu kultivar mangga koleksi adalah kultivar mangga golek yang
terdiri dari 9 klon mangga. Masing-masing klon mangga golek didapatkan dari
wilayah yang berbeda. Mangga golek 31, golek 33, golek 195 berasal dari
Pasuruan; golek amerika, golek india, golek malaysia berasal dari Surabaya; golek
35 dan golek 177 berasal dari Probolinggo dan golek lanang berasal dari Kediri

(Komunikasi Pribadi, 2021).
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2.3 Inter-Simple Sequence Repeat (ISSR)

Inter Simple Sequence Repeat (ISSR) merupakan marka molekuler yang
muncul pada tahun 1994 (Zietkiewicz et al., 1994). Marka ISSR memiliki sifat
semiarbitrary yang panjang primernya sekitar 8 unit dinukleotida atau 6 unit
trinukleotida yang berulang (Blair et al., 1999). Kelebihan marka ISSR adalah
prosesnya cepat, biaya yang lebih murah, dan hanya memerlukan DNA yang
sedikit (Rahayu & Handayani, 2011). ISSR juga mampu melakukan pendeteksian
genetik polimorfisme tanpa perlu mengetahui terlebih dahulu tentang susunan
basa (sekuens) dari genom (Nalini et al., 2004). Penanda ini tidak memerlukan
lokus yang spesifik karena dapat menyebar ke seluruh genom sehingga dapat
mendeteksi tingkat polimorfisme yang tinggi (Wang et al., 2009).

Marka ISSR telah banyak diaplikasikan untuk studi antar kultivar atau
klon pada mangga dan tumbuhan lainnya. Studi mengenai klon jambu hasil
mikropropagasi (Liu & Yang, 2012); keragaman genetik kultivar pisang (Kharadi
et al., 2014); keragaman genetik kultivar citrus aurantium (Lombardo et al.,
2012); keragaman genetik kultivar mangga ‘alphonso’ dari lokasi yang berbeda
(Patil et al., 2019); variabilitas klon mangga ‘langra’ (Anu et al., 2015);
keragaman genetik kultivar mangga ‘Uba’ (Rocha et al., 2012); keragaman

intravarietas pada varietas mangga ‘kottoorkonam’ (Lathankumar et al., 2016).

2.4 Sistematika dan Pengelompokan
Sistematika adalah metode rekontruksi hubungan evolusi suatu spesies dari
alam, sehingga dapat diketahui pengelompokannya (Hidayat & Pancoro, 2019).

Sistematika berperan sebagai alat dan/atau wadah untuk mengenali suatu
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organisme dan juga mengetahui apa saja karekter yang ada di organisme tersebut
di habitatnya (Hidayat & Pancoro, 2019). Tujuan dilakukannya sistematika adalah
memahami, mendeskripsi, merekontruksi dan mendokumentasi suatu organisme.
Seperti halnya memahami perubahan saat evolusi terjadi, mendeskripsikan dan
merekontruksi pengelompokan suatu organisme, sehingga diperoleh informasi
hubungan evolusi dalam bentuk pohon (Hidayat & Pancoro, 2019).

Filogenetik merupakan metode yang dilakukan untuk mengetahui ancestor
dari suatu organisme (Hidayat & Pancoro, 2019). Filogenetik mampu
mengelopokkan organisme yang memiliki kesamaan (Hidayat & Pancoro, 2019).
Kesamaan karakter dan ciri tersebut tentunya diturunkan oleh nenek moyang,
sehingga dapat membentuk kelompok monofiletiknya (Gambar 2.6) (Hidayat &
Pancoro, 2019). Filogenetik tidak cukup hanya diketahui kelompok monofiletik
saja, namun juga kelompok apomorfik dan kelompok plesiomorfik (Hidayat &
Pancoro, 2019). Outgroup diperlukan sebagai acuan untuk membedakan ciri dan
karakter dari in-group yang diteliti (Gambar 2.6) (Hidayat & Pancoro, 2019).
Kelompok apomorfik dicirikan dengan adanya karakter yang berubah atau
diturunkan dari nenek moyang yang berada diposisi ingroup (Gambar 2.6)
(Hidayat & Pancoro, 2019). Kelompok plesiomorfik dicirikan dengan adanya
karakter nenek moyang atau karakter primitif (Gambar 2.6) (Hidayat & Pancoro,
2019).

Kontruksi filogenetik memerlukan outgroup untuk validasi pohon
filogenetik (Fauzi, 2017). Outgroup merupakan spesies pembanding (Fauzi, 2017;
Grant, 2019), yang tujuannya untuk melihat proses evolusi sejak mulai divergensi

dari nenek moyang bersama (Rahayu & Jannah, 2019). Syarat pemilihan outgroup
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yang baik dalam proses rooting yaitu taksa yang berada diluar ingroup, tetapi
memiliki jarak yang paling dekat dengan ingroup (Rahayu & Jannah, 2019).
Pemilihan outgroup merupakan komponen penting dari analisisi filogenetik yang
dapat memengaruhi urutan cabang, panjang cabang, klad monofiletik dan tingkat
divergensi sehingga diperoleh rekonstruksi pohon yang baik (Lyons-Weiler et al.,
1998; Puslednik & Serb, 2008; Wilberg, 2015; Rahayu & Jannah, 2019).
Outgroup dipilih berdasarkan hubungan yang paling dekat dan jelas antara
kelompok ingroup (Dalevi et al., 2001; Luo et al., 2010; Suryaningsih dkk.,
2018). Pemilihan outgroup yang terlalu jauh kemungkinan akan menghasilkan
topologi pohon yang kurang tepat, karena terlalu banyak karakter yang berbeda

dengan in-goup (Fauzi, 2017).

Karakter sinapomorfik/
apomorfik
Kelompok
monofiletik
Outgroup
Karakter Y
plesiomorfik

Gambar 2.6 Pohon filogenetik (Hidayat & Pancoro, 2019)
Penambahan outgroup bertujuan untuk membuat root pada rekonstruksi
pohon filogenetik (Rahayu & Jannah, 2019). Proses root memberikan kontribusi
dalam branch length yang terbentuk (Rahayu & Jannah, 2019). Branch length
menggambarkan seberapa jauh atau dekat pengelompokan antar organisme.
Semakin panjang branch length, maka pengelompokan semakin jauh dan berlaku

sebaliknya (Rahayu & Jannah, 2019). Penambahan outgroup dapat meningkatkan
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prediksi dari pohon dengan metode yang digunakan (Fauzi, 2017). Karakter dari
outgroup yang dipilih harus berkorelasi dekat dengan karakter-karakter yang
dianalisa, tetapi juga mempunyai perbedaan yang signifikan antara outgroup
dengan ingroup  (Fauzi, 2017). Perbandingan outgroup biasanya
dikonseptualisasikan secara operasional sebagai metode untuk rooting topologi

dan menujukkan tingkat polarisasi transformasi karakter (Grant, 2019).



BAB Il
METODE PENELITIAN
3.1 Rancangan Penelitian
Penelitian ini merupakan jenis penelitian deskriptif eksploratif. Penelitian
ini menggunakan 9 klon mangga golek (Mangifera indica L.). Sampel yang
digunakan berasal dari koleksi Kebun Percobaan Cukurgondang, Pasuruan, Jawa
Timur untuk mengetahui pengelompokan berdasarkan karakter morfologi dan

marka molekuler ISSR.

3.2 Waktu dan Tempat

Penelitian ini dilaksanakan pada bulan Maret-Juli 2021. Pengambilan
sampel dan pengamatan morfologi dilakukan di Kebun Percobaan Cukurgondang,
Pasuruan, Jawa Timur. Dilanjutkan analisis molekuler yang dilakukan di

Laboratorium Griya Sains Malang.

3.3 Alat dan Bahan

Penelitiaan ini menggunakan peralatan yang diantaranya adalah alat tulis,
lembar karakterisasi, kamera, penggaris, gunting, mortar, alu, spatula, beaker
glass, magnetic stirer, gelas ukur, neraca analitik, corong plastik, vortex, freezer,
waterbath, tube PCR 1,5 ml, tube PCR 0,2 ml, PCR rack tube, micropipete 0,5-
1000 ul, blue tip, yellow tip, white tip, hot plate magnetic stirer, centrifuge,
cetakan agar, power supply, perangkat elektroforesis, molecular gel

documentation, thermal cycler.
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Penelitian ini menggunakan bahan-bahan yang diantaranya adalah sampel
daun muda mangga golek, nitrogen cair, ethanol 70%, Biospin Omni Plant
Genomic DNA Extraction Kit, bubuk agarose, Nuclease free water, pewarna
peqGreen, Y2x Tris-Boric EDTA (TBE), loading dye, red PCR Master Mix
(Genaxon), marker 1 kbp DNA ladder, marker 100 bp DNA ladder dan 5 primer
ISSR (Tabel 3.1).

Tabel 3.1 Daftar primer ISSR yang digunakan

. 0 0 Komposisi
Primer Sequence TM(C) TA(C) GC (%)
i 5’-AGA GAG AGA GAG 0 0 0
ISSR-835 AGA GYC-3’ 53,9°C 489°C 50 %
5’-CTC TCT CTC TCT 0 0 0
ISSR-843 CTC TRA3’ 51,6°C 46,6 °C 44,4 %
i 5’-CAC ACA CAC ACA 0 0 0
ISSR-848 CAC ARG-3’ 53,9°C 489°C 50 %
5’-ACA CAC ACA CAC 0 0
ISSR-855 ACA CYT-3’ 51,6°C 46,6 °C 44,4 %
Keterangan: R=A/G; Y=T/C; TM=Temperature Melting; TA=Temperatire
Anealing
Tabel 3.2 Daftar nama 12 mangga yang digunakan
Nama Spesies Klon Asal
Mangifera indica L. Mangga golek 31 Sebani, Pasuruan
M. indica L. Mangga golek 33 Keboncandi, Pasuruan
M. indica L. Mangga golek 35 Kraksaan, Probolinggo
M. indica L. Mangga golek 177 Sukabumi, Probolinggo
M. indica L. Mangga golek 195 Karang Kepuh, Pasuruan
M. indica L. Mangga golek amerika ~ Graha Natura, Surabaya
M. indica L. Mangga golek india Graha Natura, Surabaya
M. indica L. Mangga golek lanang Kediri
M. indica L. Mangga golek malaysia ~ Graha Natura, Surabaya
M. odorata Griff. Mangga kuweni 51 Gunung Gangsir, Pasuruan
M. odorata Griff. Mangga kuweni bini Kalimantan Selatan

M. odorata Griff. Mangga kuweni laki Kalimantan Selatan
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3.4 Prosedur Penelitian
3.4.1 Sampel Penelitian

Sampel daun muda mangga golek diambil masing-masing (Tabel 3.2).
Kemudian dimasukkan kedalam plastik klip yang didalamnya terdapat silica gel
agar kondisi sampel tetap segar sampai dilakukan isolasi DNA di Laboratorium

Griya Sains Malang.

3.4.2 Karakterisasi Morfologi

Sebanyak 20 karakter morfologi mangga golek koleksi Kebun Percobaan
Cukurgondang, Pasuruan, Jawa Timur, yang diamati. Karakter morfologi mangga
yang diamati hanya pada organ vegetatif. Pengamatan dilakukan secara langsung
berdasarkan panduan Descriptors for mango (Mangifera indica L.) (IPGRI, 2006)

(Lampiran 11).

3.4.3 Analisis Molekuler
3.4.3.1 Isolasi DNA

Isolasi DNA pada klon mangga dilakukan dengan menggunakan protokol
dari Biospin Omni Plant Genomic DNA Extraction Kit. Dihaluskan sampel daun
muda mangga golek dengan menggunakan alu dan mortar dengan bantuan
nitrogen cair. Kemudian hasil gerusan diambil sebanyak 100 mg lalu dimasukkan
kedalam tube PCR 1,5 ml. Kemudian dimasukkan 450 pL LP plus buffer dan 4
ML RNAse A (100 mg/mL). Selanjutnya larutan tersebut dihomogenkan dengan
menggunakan vortex dan diinkubasi selama 15 menit pada suhu 65°. Selanjutnya

ditambahkan 150 pL DA buffer lalu dihomogenkan dan kemudian diinkubasi
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dalam freezer selama 5 menit. Selanjutnya larutan tersebut disentrifugasi selama 3
menit dengan kecepatan 15.000 rpm pada suhu ruang. Setelah itu, diambil
supernatan dan dimasukkan kedalam tube PCR 1,5 ml baru lalu ditambahkan
dengan 750 uL P Binding buffer kemudian dihomogenkan. Larutan yang sudah
homogen tersebut dimasukkan kedalam spin column dan kemudian disentrifugasi
selama 1 menit dengan kecepatan 14.000 rpm. Selanjutnya cairan yang berada di
tube dibuang lalu dimasukkan 500 uL G Binding buffer ke dalam spin column dan
disentrifugasi selama 30 detik dengan kecepatan 14.000 rpm. Selanjutnya dibuang
cairan yang berada di fube lalu dimasukkan 600 pL washing buffer dan
disentrifugasi lagi selama 30 detik dengan kecepatan 14.000 rpm. Selanjutnya
cairan yang berada di tube dibuang lalu ditambahkan 600 pL washing buffer
seperti pada langkah sebelumnya. Selanjutnya disentrifugasi lagi selama 1 menit
pada kecepatan 14.000 rpm. Setelah itu, spin column dipindahkan pada tube PCR
1,5 ml baru dan masukkan 100 pL elution buffer dan kemudian diinkubasi selama
1 menit pada suhu ruang. Selanjutnya disentrifugasi selama 1 menit pada
kecepatan 14.000 rpm dan kemudian spin column dibuang. Larutan buffer yang
ada pada tube tersebut mengandung DNA sehingga perlu disimpan pada suhu -20°
apabila tidak langsung digunakan.
3.4.3.2 Uji Kualitatif DNA

Uji kualitatif digunakan untuk mengetahui ketebalan fragmen DNA
dengan cara elektroforesis. Elektroforesis dilakukan menggunakan gel agarose
1%. Gel agarose dibuat menggunakan 0,2 g bubuk agar yang kemudian
ditambahkan 20 mL %2x Tris-Boric EDTA (TBE) yang dimasukkan kedalam

beaker glass dan dimasukkan magnetic stirer untuk mengaduk larutan tersebut.
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Campuran tersebut kemudian dipanaskan menggunakan hot plate magnetic stirer
sampai larutan terlihat bening lalu diangkat. Selanjutnya larutan tersebut
didinginkan sebentar dan dimasukkan 2 pL pewarna peqGreen kemudian di
homogenkan. Selanjutnya larutan agar tersebut dituang ke cetakan agar yang
sudah terdapat cetakan sumurnya. Kemudian ditunggu hingga larutan agar
tersebut mengeras kurang lebih selama 25 menit. Selanjutnya agar yang sudah
mengeras diletakkan di bak elektroforesis lalu dituangkan TBE hingga terendam.
Kemudian setiap sampel DNA diambil 5 pl lalu dicampurkan dengan 3 pl loading
dye lalu dihomogenkan. Selanjutnya campuran tersebut dimasukkan kedalam
masing-masing sumur. Kemudian dirunning kurang lebih selama 25 menit pada
tegangan 50 V. Selanjutnya hasil elektroforesis divisualisasi menggunakan
molecular gel documentation. Untuk menentukan ukuran genom digunakan
marker 1 kbp DNA ladder.
3.4.3.3 Amplifikasi DNA

Amplifikasi PCR dilakukan dengan total volume sebanyak 10 uL yang
mengandung 3 ul nuclease free water, 1 pl primer (10 pmol), 5 ul PCR Master
Mix, dan 1 pl sampel DNA vyang telah diisolasi. Amplifikasi dilakukan
menggunakan thermal cycler yang dimulai dengan pre-denaturation pada suhu 94
°C selama 5 menit. Kemudian dilanjutkan dengan 35 siklus yang dalam setiap
siklusnya terdiri dari, denaturation pada suhu 94 °C selama 40 detik, annealing
selama 1 menit pada suhu spesifik masing-masing primer (Tabel 3.1), dan
extension pada suhu 72 °C selama 1 menit 30 detik. Kemudian ditambah post-
extension pada suhu 72 °C selama 7 menit. Selanjutnya agar yang digunakan pada

hasil amplifikasi PCR menggunakan gel agarose 2% lalu dimasukkan kedalam
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bak elektroforesis. Elektroforesis dilakukan pada tegangan 50 V selama 25 menit.
Kemudian hasil elektroforesis di visualisasi menggunakan molecular gel
documentation. Marker 100 bp DNA ladder digunakan untuk mengetahui ukuran

DNA hasil amplifikasi.

3.5 Analisis Data
3.5.1 Skoring Data
3.5.1.1 Karakter Morfologi

Data karakterisasi morfologi yang bersifat kualitatif dari pengamatan di
lapangan dikonversi terlebih dahulu melalui pemberian skor. Karakter diberikan
skor (1, 2, 3, hingga ke-n). Data karakter yang bersifat kuantitatif diubah menjadi
data skala interval (1, 2, 3, hingga ke-n).
3.5.1.2 Marka Molekuler

Pita DNA hasil amplifikasi kemudian dilakukan skoring untuk
memperkirakan tingkat polimorfisme. Pita DNA yang muncul kemudian diberi

skor “1” sedangkan pita DNA yang tidak muncul diberi skor “0”.

3.5.2 Analisis Pengelompokan
3.5.2.1 Analisis Pengelompokan Berdasarkan Karakter Morofologi

Data hasil karakterisasi yang telah dikonversi kemudian dianalisis
menggunakan program Paleontological Statistics (PAST) versi 4.02. Keragaman
karakter yang memiliki kontribusi paling tinggi dalam terbentuknya pohon
filogenetik dianalisis berdasarkan Principal Component Analysis (PCA)

menggunakan program PAST versi 4.02.
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Besarnya nilai similaritas atau kemiripan dan bentuk pola
pengelompokannya diketahui melalui analisis similarity dan clustering
menggunakan metode Unweighted Paired Group Method Aritmethic (UPGMA)
dengan koefisien persamaan Bray-Curtis. Prosedur analisis similaritas
menggunakan pilihan menu multivariate-similarity and distance indices, dengan
koefisien persamaan Bray-Curtis. Prosedur analisis pengelompokkan
menggunakan pilihan menu clustering-classical, dengan pilihan algoritma
kelompok berpasangan (paired group) dan koefisien persamaan Bray-Curtis
(Hammer et al., 2001). Tabel similaritas dan fenogram yang dihasilkan kemudian
dilakukan interpretasi berdasarkan rentang nilai similaritasnya dan pola
pengelompokannya.
3.5.2.2 Analisis Pengelompokan Berdasarkan Marka Molekuler

Analisis pengelompokan karakter molekuler menggunakan metode
Unweighted Paired Group Method Aritmethic (UPGMA) dengan software
Paleontological Statistics (PAST) versi 4.02 (Hammer et al., 2001) yang

diketahui dari indeks similaritas Jaccard, dengan rumus (Jaccard, 1908):

jac d p24 Z?:l le — ?zlpiQi

i=1%1

Keterangan:
Sjac = indeks similaritas jaccard
Pi  =skor 1 (muncul pita)
Qi = skor 0 (tidak muncul pita)
Pengelompokan mangga golek diketahui dengan dianalisis menggunakan
koordinat utama berdasarkan PCoA (Principal Coordinates Analysis)

menggunakan software Paleontological Statistics (PAST) versi 4.02 (Hammer et
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al., 2001 dalam Probojati et al., 2019). Prosedur analisis pengelompokkan
menggunakan pilihan menu multivariate-ordination-principal coordinates
analysis dengan menggunakan matriks eigenvalues dan eigenvectors (Hammer et

al., 2001 dalam Probojati et al., 2019).

3.5.3 Analisis Efisiensi Primer

Penentuan penggunaan primer ISSR yang paling efisien dapat diketahui
melalui beberapa parameter, diantaranya Polymorphic Information Content (PIC),
Marker Indeks (MI), Resolving Power (RP), dan Effective Multiplex Ratio (EMR)
(Wahyudi & Rifliyah. 2020), dengan menggunakan program Microsoft Excel.
Polymorphism Information Content (PIC) merupakan rumus yang digunakan
untuk menilai marka genetik dari hasil amplifikasi yang berdasarkan pita DNA
(Nurdianawati et al,. 2016). Primer yang bagus dilihat dari nilai PIC yang
diperoleh. Nilai PIC 0.5 berarti tinggi, nilai lebih dari 0.25 dan kurang dari 0.5
berarti sedang dan nilai PIC kurang dari 0.25 berarti rendah (Bai et al,. 2013). PIC
dihitung menggunakan rumus (Roldan-Ruiz et al,. 2000; ):

PIC =2f (1 — 1)

Keterangan:
f = frekuensi munculnya pita DNA
1-f =frekuensi tidak munculnya pita DNA

i = primer
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Effective Multiplex Ratio (EMR) merupakan rumus untuk mengetahui
jumlah munculnya DNA pada masing-masing primer dan total pita DNA
polimorfik. EMR diketahui menggunakan rumus (Nagaraju et al., 2001; Wahyudi
& Rifliyah, 2020):

EMR=nx B
Keterangan:
n = jumlah munculnya DNA pada masing-masing primer
[ = total pita DNA polimorfik

Marker Indeks (MI) merupakan rumus untuk menunjukkan indeks marker
dengan ada tidaknya pita DNA. MI dihitung menggunakan rumus (Varshney et
al., 2007; Ovesnéa et al., 2018).

MI =PIC x EMR

Resolving power (Rp) merupakan rumus untuk mengetahui primer yang
informatif. Rp dihitung menggunakan rumus (Prevost & Wilkinson, 1999 dalam
Guasmi et al., 2012):

Rp=3X1b
Ib=1-[2x(0,5-P)]
Keterangan:

P = proporsi aksesi yang mengandung pita DNA



BAB IV
HASIL DAN PEMBAHASAN

4.1 Pengelompokan Klon Mangga Golek Berdasarkan Karakter Morfologi

Total 20 karakter morfologi klon mangga golek dan kuweni koleksi Kebun
Percobaan Cukurgondang yang telah diamati menunjukkan karakter yang
bervariasi (Lampiran 12). Dari 20 karakter morfologi tersebut, terdapat 8 karakter
morfologi yang seragam dan 12 karakter morfologi yang beragam. Karakter
morfologi yang seragam tersebut meliputi tipe pohon yang dicangkok (grafted),
tipe pelvinus yang tebal dan menyudut (thick and tapering), sudut antara tulang
daun primer dan sekunder yang luas (>60°) (wide (>60°)), adanya lekukan pada
tulang daun sekunder (present), bentuk pangkal daun yang runcing (Acute), tidak
adanya indumentum daun (absent), permukaan atas daun yang berwarna hijau tua
(dark green), dan permukaan bawah daun yang berwarna hijau pucat (pale green).

Karakter-karakter seragam yang telah disebutkan diatas, selaras dengan
penjelasan dari Orwa et al. (2009) bahwa pada mangga memiliki satu karakter
umum yaitu berupa terbentuknya sudut lebih dari 60° antara tulang daun primer
dan sekunder. Oleh karena itu, kedelapan karakter yang telah disebutkan diatas
dimiliki oleh seluruh klon mangga golek dan mangga kuweni sehingga menjadi
karakter khas yang dimiliki oleh seluruh klon mangga yang diamati atau
dinamakan sebagai karakter sinapomorfi. Karakter sinapomorfi merupakan
karakter khas yang diturunkan kepada suatu kelompok taksa (Gusmiati dkk.,
2018).

Klon mangga golek dan mangga kuweni koleksi Kebun Percobaan

Cukurgondang juga memiliki karakter yang beragam sebanyak 12 karakter.

29
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Keduabelas karakter yang beragam tersebut antara lain bentuk kanopi yang
berbentuk oblong, broadly pyramidal dan semi-circular (Lampiran 1), bentuk
pertumbuhan pohon yang berbentuk erect dan spreading (Lampiran 2), bentuk
helaian daun yang berbentuk lanceolate dan elliptic (Lampiran 3), susunan daun
terhadap batang yang tersusun terangkat (semi-erect) dan mendatar (horizontal)
(Lampiran 4), panjang daun yang berukuran pendek, sedang dan panjang
(Lampiran 5), lebar daun yang berukuran pendek, sedang dan panjang (Lampiran
6), panjang tangkai daun yang berukuran pendek, sedang dan panjang (Lampiran
7), tekstur daun yang seperti kulit (coriaceous) dan seperti kertas (chartaceous),
bentuk ujung daun yang berbentuk tumpul (obtuse), runcing (acute) dan
meruncing (acuminate) (Lampiran 8), bentuk tepi daun yang berbentuk rata
(entire) dan bergelombang (wavy) (Lampiran 9), aroma daun yang ringan dan
kuat, dan warna daun muda yang berwarna hijau muda dengan semburat cokelat
(light green with brownish tinge), merah bata muda (light brick red) dan cokelat
kemerahan (reddish brown). Hal ini sesuai dengan penelitian Joshi et al. (2013)
dan Khan et al. (2015) bahwa terdapat karakter yang beragam pada kultivar genus
Mangifera.

Perbedaan antara klon mangga golek dengan mangga kuweni koleksi
Kebun Percobaan Cukurgondang ditunjukkan dengan adanya 3 karakter pembeda.
Ketiga karakter tersebut antara lain bentuk helaian daun, tekstur daun dan bentuk
tepi daun. Pada klon mangga kuweni helaian daun berbentuk elliptic, daun
bertekstur seperti kulit (coriaceous) dan tepi daun yang rata (entire) sedangkan
pada klon mangga golek helaian daun berbentuk lanceolate, daun yang bertekstur

seperti kertas (chartaceous) dan tepi daun bergelombang (wavy). Karakter
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pembeda tersebut muncul karena antara mangga golek dan mangga kuweni
berbeda jenis yaitu mangga golek termasuk Mangifera indica sedangkan mangga
kuweni termasuk dalam Mangifera odorata. Hal ini selaras dengan penyataan
Fitmawati dkk. (2017) bahwa M. odorata memiliki tekstur daun seperti Kkulit
(chartaceous) dengan tepi daun yang rata (entire) sedangkan pada M. indica
memiliki tekstur daun seperti kertas (chartaceous) dengan tepi daun yang
bergelombang. Didukung dengan pernyataan Sembiring dkk. (2020) bahwa
mangga golek memiliki tepi daun bergelombang.

Tumbuhan mangga yang memiliki karakter morfologi yang beragam
diciptakan oleh Allah SWT untuk membedakan antar tumbuhan di bumi. Hal
tersebut sesuai dengan firman Allah SWT dalam surah Ta-Ha ayat 53 sebagai

berikut:

213315 B4 ;u\ww\,mwrﬁ&,wu@wrﬁpﬂ

“(Tuhan) yang telah menjadikan bumi sebagai hamparan bagimu, dan

menjadikan jalan-jalan di atasnya bagimu, dan yang menurunkan air (hujan) dari
langit.” Kemudian Kami tumbuhkan dengannya (air hujan itu) berjenis-jenis
aneka macam tumbuh-tumbuhan” (Q.S. Ta-Ha [20]:53).

Ayat diatas menjelaskan bahwa Allah SWT menciptakan tumbuh-
tumbuhan yang beranekaragam yang ditunjukkan pada lafadz s &350 25 Ga oA
S el yang artinya “Kemudian, Kami menumbuhkan dengannya (air hujan itu)
beraneka macam tumbuh-tumbuhan” (Katsir, 2004). Diciptakannya tumbuhan
yang beranekaragam di bumi ini memudahkan bagi manusia dalam membedakan
antar tumbuhan. Hal ini seperti pada mangga yang memiliki beragam karakter

antar jenis maupun antar kultivar sehingga dapat memudahkan dalam

membedakan mangga.
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Nilai koefisien similaritas morfologi pada in-group dan out-group
memiliki rentang nilai 0,78 hingga 0,99, sedangkan pada in-group nilai koefisien
similaritas berada pada rentang nilai 0,88 hingga 0,99 (Tabel 4.1). Nilai koefisien
similaritas terendah antara in-group dan out-group dimiliki oleh mangga golek
lanang (Kediri) dengan mangga kuweni bini (Kalimantan Selatan) yaitu sebesar
0,78 yang memiliki 11 karakter yang seragam, sedangkan pada in-group yang
mempunyai nilai koefisien similaritas terendah dimiliki oleh mangga golek 31
(Pasuruan) dengan mangga golek lanang (Kediri) yang sebesar 0,88 yang
memiliki 14 karakter yang seragam. Mangga golek 177 (Probolinggo) dengan
mangga golek amerika (Surabaya) (in-group) dan mangga kuweni 51 (Pasuruan)
dengan mangga kuweni laki (Kalimantan Selatan) (out-group) memiliki nilai
koefisien similaritas tertinggi yaitu sebesar 0,99 yang memiliki 19 karakter yang
seragam.

Nilai koefisien similaritas dilakukan untuk mengetahui seberapa besar
tingkat kemiripan setiap klon mangga berdasarkan karakter yang diamati. Nilai
koefisien similaritas memiliki rentang nilai antara 0 hingga 1. Nilai koefisien
similaritas yang mendekati 0, maka semakin jauh kemiripan antar klon, sedangkan
nilai koefisien similaritas yang mendekati 1, maka semakin dekat kemiripannya
(Wijayanto dkk., 2013). Oleh karena itu, diketahui bahwa yang memiliki tingkat
kemiripan terjauh dimiliki oleh mangga golek lanang (Kediri) dengan mangga
kuweni bini (Kalimantan Selatan), sedangkan mangga golek 177 (Probolinggo)
dengan mangga golek amerika (Surabaya) dan mangga kuweni 51 (Pasuruan)
dengan mangga kuweni laki (Kalimantan Selatan) memiliki tingkat kemiripan

terdekat.
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Tabel 4.1 Nilai koefisien similaritas berdasarkan karakter morfologi

G G G G G G G G G K K K
31 33 35 177 195 A | M L L B 51

G3l 1
G33 098 1
G35 098 097 1
G177 094 091 091 1
G195 093 095 092 09 1
GA 093 093 093 099 098 1
Gl 09 092 092 094 097 09 1
GM 09 093 093 094 09 095 095 1
GL 088 09 09 089 093 091 093 091 1
KL 081 083 083 085 086 08 086 086 084 1
KB 079 081 081 081 081 082 084 087 078 094 1
K51 083 085 082 087 088 088 085 085 082 099 093 1
Keterangan: G 31: mangga golek 31, G 33: mangga golek 33, G 35: mangga
golek 35, G 177: mangga golek 177, G 195: mangga golek 195, G
A: mangga golek amerika, G I: mangga golek india, G M: mangga
golek malaysia, G L: mangga golek lanang, K L: mangga kuweni
laki, K B: mangga kuweni bini, K 51: mangga kuweni 51

Pengelompokan 12 klon mangga berdasarkan karakter morfologi
menghasilkan fenogram yang terbagi menjadi 4 grup (Gambar 4.1). Grup 1 terdiri
dari 1 klon mangga golek yaitu golek lanang (Kediri). Grup 2 terdiri dari 5 klon
mangga golek yaitu golek 177 (Probolinggo), golek amerika (Surabaya), golek
195 (Pasuruan), golek india (Surabaya), dan golek malaysia (Surabaya). Grup 3
terdiri dari 3 klon mangga golek vyaitu golek 35 (Probolinggo), golek 33
(Pasuruan), dan golek 31 (Pasuruan). Klon mangga kuweni laki (Kalimantan
Selatan), kuweni 51 (Pasuruan), dan kuweni bini (Kalimantan Selatan) terpisah
menjadi out-group.

Grup 1 terdapat 1 klon mangga golek yaitu golek lanang (Kediri). Mangga
golek lanang (Kediri) memiliki nilai koefisien similaritas sebesar 0,91 dan
memiliki karakter ciri khas dari yang lain. Grup ini memiliki 3 karakter

sinapomorfi diantaranya adalah panjang daun yang pendek (11-17 cm), lebar daun
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yang pendek (3-5 cm), dan panjang tangkai daun yang pendek (2-3,5 cm)

(Gambar 4.2).

Kuweni Laki (Kalimantan Selatan)

Kuweni 51 (Pasuruan) Outgroup

Kuweni Bini (Kalimantan Selatan)

Golek Lanang (Kediri) Group1
Golek 177 (Probolinggo)

Golek Amerika (Surabaya)

Golek 195 (Pasuruan) Group 2
Golek India (Surabaya)

Golek Malaysia (Surabaya)

Golek 35 (Probolinggo)

il

Golek 33 (Pasuruan) Group 3
Golek 31 (Pasuruan)

0,82 0'184 0,186 0,88 0,190 0,192 0,[94 0,]96 0,]98
L I

Similarity

Gambar 4.1 Fenogram klon mangga berdasarkan karakter morfologi

Grup 2 tedapat 5 klon mangga golek yaitu golek 177 (Probolinggo), golek
amerika (Surabaya), golek 195 (Pasuruan), golek india (Surabaya), dan golek
malaysia (Surabaya). Grup ini memiliki rentang nilai koefisien similaritas yang
berada diantara 0,95-0,99. Anggota grup yang memiliki nilai koefisien similaritas
tertinggi yaitu golek 177 (Probolinggo) dan golek amerika (Surabaya) sebesar
0,91. Grup ini memiliki 1 karakter sinapomorfi yaitu bentuk pertumbuhan pohon
berupa spreading (Gambar 4.3).

Grup 3 terdapat 3 klon mangga golek yaitu golek 35 (Probolinggo), golek
33 (Pasuruan), dan golek 31 (Pasuruan). Grup ini memiliki rentang nilai koefisien
similaritas yang berada diantara 0,97-0,98. Grup ini memiliki 2 Kkarakter
sinapomorfi yaitu susunan daun terhadap batang yang terangkat (semi-erect) dan

panjang tangkai daun yang panjang (5-6,5 cm) (Gambar 4.4).
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Gambar 4.2 Karakter sinapomorfi grup 1. Panjang daun, lebar daun dan
panjang tangkai daun

Gambar 43Karakter smapomorfl grup 2. A) golek 177; B) golek 195; C)
golek amerika; D) golek india; E) golek malaysia memiliki
kesamaan di bentuk pertumbuhan pohon

isana'\

Gambar 4.4 Karakter smapomorfl grup 3. A) golek 31, B) golek 33, C) golek
35 memiliki kesamaan di susunan daun terhadap batang dan panjang
tangkai daun
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Klon mangga kuweni yaitu kuweni laki (Kalimantan Selatan), kuweni 51
(Pasuruan), dan kuweni bini (Kalimantan Selatan) termasuk dalam grup terakhir
atau out-group. Grup ini memiliki 4 karakter autopomorfi yang membedakannya
dari semua in-group. Keempat karakter tersebut antara lain bentuk helaian daun
berbentuk elliptic (Lampiran 3.B), tekstur daun yang kaku dan menyerupai kulit
(coriaceous), bentuk tepi daun yang rata (entire) (Lampiran 9.A), warna daun
muda yang berwarna cokelat kemerahan (reddish brown) (Lampiran 10.C).
Karakter-karakter tersebut dapat dijadikan sebagai karakter pembeda antara in-
group dengan out-group.

Hasil pengelompokan klon mangga berdasarkan karakter morfologi ini
penilaiannya secara subyektif. Hal ini tidak dipungkiri juga adanya faktor
lingkungan yang dapat mempengarahui kondisi organ mangga yang diamati.
Namun demikian, pendekatan karakter morfologi pada klon mangga juga
diperlukan sebagai dasar informasi untuk dilanjutkan ke marka lainnya. Hal ini
sesuai dengan penyataan Gusmiati dkk. (2018) bahwa perlunya informasi karakter
morfologi sebagai data awal sebelum dilakukannya pada marka lain. Pendekatan
secara morfologi pada mangga juga dilakukan oleh Toili et al. (2016) pada organ
vegetatif sebagai informasi awal untuk dilakukannya pemuliaan dan dapat
dilanjutkan juga pada penanda lainnya.

Beragam karakter morfologi yang telah diamati memiliki kontribusi
terhadap adanya keragaman pada klon mangga golek dan kuweni koleksi Kebun
Percobaan Cukurgondang. Karakter yang berkontribusi dapat diketahui dengan
menggunakan analisis komponen utama (Principal Component Analysis).

Menurut Jolliffe & Cadima (2016) dan Zhang et al. (2020) PCA merupakan
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analisis multivariat yang mampu mereduksi banyaknya variabel data yang
kemudian disederhanakan dengan membuat variabel baru dengan meningkatkan
interpretasi dan meminimalkan terjadinya kehilangan informasi data. Menurut
Hetharie dkk. (2018) analisis komponen utama penting untuk dilakukan karena
mampu mengetahui karakter apa yang memberikan kontribusi pada keragaman.

Hasil analisis komponen utama telah mereduksi semua karakter yang
diamati menjadi komponen utama dengan nilai eigenvalue > 1 yaitu PC 1. Pada
PC 1 memiliki nilai eigen value 4,58 dengan tingkat kontribusi pada keragaman
klon mangga yang diamati sebesar 64,01% (Lampiran 13). Hal tersebut selaras
dengan penyataan dari Khadivi (2018) dan Yusuf et al. (2020) bahwa nilai
eigenvalue yang lebih besar dari 1 digunakan sebagai kriteria dalam menentukan
komponen utama yang berkontribusi besar terhadap keragaman. Eigenvalue > 1
disebut juga sebagai kriteria Kaiser (Kaiser, 1958 dalam Samsampour et al.,
2020).

Analisis komponen utama dilanjut dengan dilakukannya analisis biplot.
Analisis biplot dilakukan berdasarkan dua komponen utama yang terbaik
menunjukkan posisi relatif antara mangga dengan karakter morfologi yang
digambarkan melalui scatter plot (Gambar 4.5). Menurut Latif et al. (2015)
analisis biplot digunakan untuk mengetahui hubungan antar variabel, kemiripan
relatif antar objek serta mengetahui posisi relatif antar objek dengan variabel.
Menurut Kumar et al. (2020) biplot ditampilkan secara dua dimensi berdasarkan

dua komponen utama yang berasal dari penilaian skor pada seluruh aksesi.
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Gambar 4.5 Hasil analisis biplot pada klon mangga.
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Analisis biplot dapat mengetahui korelasi antar karakter morfologi yang
diamati. Karakter panjang daun (PD), panjang tangkai daun (PTD) dan bentuk
kanopi pohon (BKP) memiliki Kkorelasi positif yang besar karena membentuk
sudut yang lancip kurang dari 90°. Hal yang sama juga ditunjukkan oleh karakter
bentuk ujung daun (BUD), tekstur daun (TD), bentuk tepi daun (BTD), bentuk
helaian daun (BHD) dan antara warna daun muda (WDM), aroma daun (AD).
Kemudian antara bentuk pertumbuhan pohon (BPP), susunan daun terhadap
batang (SDTB) dan antara karakter aroma daun (AD), lebar daun (LD) memiliki
korelasi positif yang kecil karena mendekati sudut 90°. Menurut Malik et al.
(2014) dan Shama et al. (2019) hubungan antar karakter dapat diketahui dengan
melihat sudut antar karakter. Apabila membentuk sudut kurang dari 90°, maka
dapat dikatakan korelasi positif, namun sebaliknya dikatakan korelasi negatif
karena membentuk sudut lebih dari 90°. Selain itu, apabila membentuk sudut
sama dengan 90° maka tidak dikatakan sebagai korelasi positif atau negatif
namun bisa dikatakan tidak ada korelasi.

Keragaman karakter morfologi yang diamati juga diketahui pada analisis
biplot. Hasil analisis biplot menunjukkan 20 karakter morfologi yang menyebar
dengan adanya garis vektor panjang dan pendek (Gambar 4.5). Karakter dengan
garis vektor panjang ditunjukkan oleh panjang daun (PD), panjang tangkai daun
(PTD), bentuk kanopi pohon (BKP), tekstur daun (TD), bentuk tepi daun (BTD),
bentuk helaian daun (BHD), susunan daun terhadap batang (SDTB), warna daun
muda (WDM), lebar daun (LD) yang memiliki keragaman yang tinggi, sedangkan
keragaman yang rendah ditunjukkan oleh karakter dengan garis vektor yang

pendek yaitu pada bentuk ujung daun (BUD), bentuk pertumbuhan pohon (BPP),
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aroma daun (AD). Namun, pada karakter tipe pohon (TP), tipe pelvinus (TPv),
sudut antara tulang daun primer dan sekunder (SATD), lekukan pada tulang daun
sekunder (LTDS), bentuk pertumbuhan pohon (BPP), indumentum daun (ID),
warna permukaan atas daun tua (WADT), warna permukaan bawah daun tua
(WBDT) memiliki keragaman yang sangat rendah karena mendekati atau berada
pada titik asal. Menurut Hetharie et al. (2018) dan Suresh et al. (2021) garis
vektor merupakan garis lurus yang berasal dari titik asal yang ditampilkan sebagai
garis panjang dan pendek. Garis vektor panjang menunjukkan karakter yang lebih
berkontribusi sedangkan garis vektor yang pendek menunjukkan karakter yang
kurang berkontribusi pada keragaman.

Pengelompokan antar klon mangga yang saling berdekatan dan karakter
penciri kelompok juga ditunjukkan pada hasil analisis biplot (Gambar 4.5).
Kuadran 1 mengelompok antara klon mangga golek 31 (Pasuruan), golek 35
(Probolinggo) dan golek 33 (Pasuruan) yang saling berdekatan. Kuadran Il klon
mangga yang saling berdekatan yaitu antara golek 177 (Probolinggo), golek
malaysia (Surabaya), golek amerika (Surabaya), golek 195 (Pasuruan) dan golek
india (Surabaya) dengan karakter penciri berupa bentuk helaian daun (BHD),
namun golek lanang (Kediri) berada jauh sehingga mengelompok sendiri dengan
karakter penciri berupa bentuk pertumbuhan pohon (BPP). Kemudian klon
mangga kuweni 51 (Pasuruan), kuweni laki (Kalimantan Selatan) dan kuweni bini
(Kalimantan Selatan) saling berdekatan meskipun berbeda pada kuadran yang
berbeda dengan karakter penciri berupa warna daum muda (WDM). Hal ini sesuai
dengan Setiawati dkk. (2013) dan Lestari & Julianto (2020) bahwa hubungan

kekerabatan dikatakan dekat apabila berdekatan dan berada pada kuadran yang
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sama, sedangkan apabila berada dikuadran yang berbeda dengan sudut 90°, maka
dapat dikatakan hubungan kekerabatannya jauh. Selain itu, posisi karakter yang
dekat dengan objek dapat dikatakan sebagai karakter penciri. Oleh karena itu,
diketahui bahwa dari hasil analisis biplot antara in-group dengan out-group
memiliki kekerabatan yang jauh ditunjukkan dengan posisi keduanya yang tidak
berdekatan dan letak kuadran yang berbeda dengan sudut 90°. Hasil ini juga
sesuai dengan fenogram (Gambar 4.1) yang sama-sama mengelompokkan antar

in-group dan membedakan antara in-group dengan out-group.

4.2 Pengelompokan Klon Mangga Golek Berdasarkan Marka Molekuler
Sebanyak 12 sampel klon mangga koleksi Kebun Percobaan
Cukurgondang yang berhasil diamplifikasi menggunakan 4 primer (Gambar 4.6).
Primer tersebut yaitu ISSR-835, ISSR-843, ISSR-848 dan ISSR-855. Keempat
primer tersebut mampu menghasilkan pita DNA dengan panjang berkisar dari 200
bp hingga 1500 bp. Pita DNA tersebut terlihat jelas sehingga memudahkan untuk
dilakukannya skoring. Hasil skoring nantinya dilanjutkan untuk dianalisis
pengelompokannya (Lampiran 14). Menurut Ng & Tan (2015) pita DNA yang
terlihat jelas memudahkan untuk dilakukan analisis selanjutnya. Selain itu, adanya
pita DNA yang tidak muncul yaitu pada klon mangga golek amerika dan golek
india yang menggunakan primer ISSR-843. Pita DNA yang tidak muncul
menunjukkan primer yang tidak spesifik sehingga tidak terjadi proses amplifikasi.
Selain itu, adanya faktor human error sehingga proses amplifikasi tersebut tidak

terjadi.
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Gambar 4.6 Visualisasi hasil amplifikasi DNA marka ISSR. M) Marker; 1)
mangga golek 31; 2) mangga golek 33; 3) mangga golek 35; 4)
mangga golek 177; 5) mangga golek 195; 6) mangga golek
amerika; 7) mangga golek india; 8) mangga golek malaysia; 9)
mangga golek lanang; 10) mangga kuweni laki; 11) mangga
kuweni bini; 12) mangga kuweni 51.
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Hasil visualisasi keduabelas sampel klon mangga menggunakan 4 primer
memperlihatkan adanya pita yang bersifat monomorfik dan polimorfik (Gambar
4.6). Pita monomorfik terlihat pada primer ISSR-848 (500 bp), ISSR 855 (550 bp)
dan (450 bp. Pita monomorfik yang muncul pada semua klon mangga diduga
mengkode sifat yang sama, sehingga muncul pada semua sampel yang digunakan.
Munculnya pita monomorfik pada sampel menandakan keragaman genetiknya
rendah antar sampel (Singh et al., 2014).

Pita polimorfik juga terlihat pada hasil amplifikasi DNA (Gambar 4.6).
Pita polimorfik tertinggi dihasilkan oleh primer ISSR-835 (Tabel 4.2). Hal ini
menujukkan bahwa adanya keragaman genetik pada setiap sampel yang
digunakan. Pita polimorfik yang muncul berbanding lurus dengan keragaman
genetik pada setiap sampel yang diamati (Rao et al., 2020).

Pita DNA yang bersifat monomorfik dan polimorfik ini keberadaannya
berukuran kecil, namun dapat dijadikan penciri pada sampel klon mangga yang
diamati. Hal ini menunjukkan salah satu kekuasaan Allah SWT yang ada dalam
Al-Quran pada surah Al-Qamar ayat 53 sebagai berikut:

“Dan segala (sesuatu) yang kecil maupun yang besar (semuanya) tertulis” (Q.S.
Al-Qamar [54]:53).

Ayat diatas menujukkan kekuasaan Allah SWT yang ditunjukkan pada
lafadz kit yang artinya “Tertulis”. Makna dari lafadz tersebut yaitu baik yang
kecil maupun yang besar telah tertulis (Katsir, 2004). Begitupun dengan adanya
pita DNA yang berukuran kecil dengan panjang bervariasi yang di miliki oleh
masing-masing sampel klon mangga yang telah diciptakan oleh Allah SWT. Pita

DNA tersebut ada yang dimiliki oleh semua sampel (monomorfik) dan ada juga
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yang dimiliki beberapa sampel saja (polimorfik). Hal ini memperlihatkan
kebesaran kekuasaan Allah SWT. ditunjukkan melalui ciptaan-Nya yang dimulai
dari hal yang kecil seperti DNA.

Kedekatan hubungan genetik antar keduabelas klon mangga diketahui
melalui nilai koefisien similaritas. Nilai koefisien similritas pada in-group dan
out-group klon mangga yang diamati berdasarakan marka molekuler berkisar
antara 0,14 hingga 0,86 (Tabel 4.2). Nilai koefisien similaritas Jaccard memiliki
rentang nilai dari 0 hingga 1 (El-Sherbeny et al., 2018). Nilai yang mendekati
angka 0 maka nilai similaritasnya semakin rendah, sedangkan nilai similaritas
yang tinggi ditunjukkan dengan nilai yang mendekati angka 1. Oleh karena itu,
nilai similaritas berdasarkan marka molekuler ini tergolong rendah hingga tinggi.

Nilai similaritas antar in-group klon mangga golek yang terendah dimiliki
antara mangga golek amerika (Surabaya) dengan golek lanang (Kediri) yang
memiliki nilai similaritas sebesar 0,17, sedangkan nilai similaritas tertinggi
dimiliki oleh mangga golek 177 (Probolinggo) dengan golek 195 (Pasuruan)
dengan nilai similaritas sebesar 0,86. Nilai koefisien similaritas terendah antara
in-group dan out-group dimiliki oleh mangga golek 31 (Pasuruan) dengan kuweni
51 (Pasuruan) sebesar 0,14. Nilai similaritas yang semakin mendekati angka 0,
maka semakin jauh hubungan kekerabatannya. Sebaliknya dikatakan memiliki
hubungan kekerabatan yang dekat, apabila nilai koefisien similaritasnya tinggi
atau mendekati angka 1. Berdasarkan hal tersebut, diketahui bahwa pada in-group
yang memiliki hubungan kekerabatan terdekat dimiliki oleh golek 177

(Probolinggo) dengan golek 195 (Pasuruan), sedangkan yang memiliki hubungan
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kekerabatan terjauh dimiliki oleh golek amerika (Surabaya) dengan golek lanang
(Kediri).

Tabel 4. 2 Nilai koefisien similaritas berdasarkan marka molekuler

G G G G G G G G G K K K
31 33 35 177 195 A | M L L B 51

G31 1
G33 020 1

G35 050 046 1

G177 023 0,75 055 1

G195 031 067 064 086 1

GA 020 033 027 040 036 1

Gl 023 056 042 071 063 040 1

GM 031 046 069 055 064 036 042 1

GL 053 024 041 027 033 0,17 027 033 1

KL 017 036 022 031 029 019 031 022 033 1

KB 017 027 022 031 029 019 031 022 033 057 1
K51 014 029 019 025 024 016 0725 019 029 0,79 056 1

Keterangan: G 31: mangga golek 31, G 33: mangga golek 33, G 35: mangga
golek 35, G 177: mangga golek 177, G 195: mangga golek 195, G A:
mangga golek amerika, G I: mangga golek india, G M: mangga
golek malaysia, G L: mangga golek lanang, K L: mangga kuweni
laki, K B: mangga kuweni bini, K 51: mangga kuweni 51.

Analisis pengelompokan 12 klon mangga berdasarkan marka molekuler
menghasilkan fenogram yang terbagi menjadi 5 grup (Gambar 4.7). Grup 1 terdiri
dari 2 klon mangga golek yaitu golek lanang (Kediri) dan golek 31 (Pasuruan).
Grup 2 terdiri dari 1 klon mangga golek yaitu golek amerika (Surabaya). Grup 3
terdiri dari 4 klon mangga golek yaitu golek 177 (Probolinggo), golek 195
(Pasuruan), golek 33 (Pasuruan), dan golek india (Surabaya). Group 4 terdiri dari
2 klon mangga golek yaitu golek 35 (Probolinggo) dan golek malaysia

(Surabaya). Klon mangga kuweni laki (Kaliantan Selatan), kuweni 51 (Pasuruan),

dan kuweni bini (Kalimantan Selatan) terpisah menjadi out-group.
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Gambar 4.7 Fenogram klon mangga berdasarkan marka molekuler

Hasil analisis pengelompokan keduabelas klon mangga berdasarkan marka
molekuler ini memiliki perbedaan dengan hasil pengelompokan klon mangga
berdasarkan karakter morfologi. Hal ini diduga terjadi karena karakter morfologi
yang diamati hanyalah pada organ vegetatifnya. Menurut Sennhenn et al. (2014)
dan Gitahi et al. (2016) bahwa karakter generatif seperti pada organ buah
memiliki variabilitas yang tinggi pada mangga.

Analisis pengelompokan keduabelas klon mangga berdasarkan marka
molekuler ini dilanjutkan dengan analisis koordinat (Principal Coordinate
Analysis). PCoA digunakan untuk memperlihatkan persebaran setiap individu
pada setiap grup (Solin & Mathius., 2016). Hasil PCoA diperlihatkan dengan
menggunakan scattered plot. Hasil analisis koordinat memperlihatkan bahwa
adanya 5 grup yang muncul berdasarkan kedekatan antar sampel (Gambar 4.8).
Hal ini menunjukkan kesamaan dalam pengelompokan antar mangga yang
muncul dari hasil analisis koordinat dengan hasil fenogram berdasarkan marka

molekuler.
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Gambar 4.8 Analisis koordinat berdasarkan marka molekuler
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Total 35 pita DNA yang muncul dengan rentang ukuran antara 200 bp
hingga 1500 bp dari 4 jenis primer yang digunakan. Primer yang menghasilkan
pita DNA dengan kemunculan terbanyak yaitu ISSR-835, ISSR-843 dan ISSR-
855, sedangkan primer yang sedikit memunculkan pita DNA adalah ISSR-848.
Pita DNA yang muncul tidak semuanya menghasilkan pita DNA yang
polimorfisme. Sebanyak 32 pita DNA polimorfisme yang dihasilkan dari total pita
DNA yang muncul. Primer ISSR-835, ISSR-843 dan ISSR-855 mampu
menghasilkan pita DNA polimorfisme terbanyak, sedangkan primer ISSR-848
sedikit menghasilkan pita DNA yang polimorfisme. Presentase kemunculan pita
DNA polimorfisme pada rentang 66,67% hingga 100%. Rata-rata presentase pita
DNA polimorfisme sebesar 86,11%. Analisis primer dilanjutkan dengan
menghitung nilai PIC (Polymorphic Information Content), EMR (Effective
Multiplex Ratio), Ml (Marker Index), RP (Resolving Power) untuk mengetahui
primer mana yang paling efektif (Tabel 4.3).

Tabel 4.3 Hasil analisis efektivitas primer

Primer TNB NPB PB % PIC EMR MlI RP
ISSR-835 12 12 100 0,13 12 1,59 5,83
ISSR-843 11 11 100 0,15 11 1,63 4,33
ISSR-848 3 2 66,67 0,05 1,33 0,07 2,33
ISSR-855 9 7 77,78 0,11 5,44 0,62 6,83

Jumlah 35 32 344,44 0,44 30 3,90 19,33
Rata-rata 8,75 8 86,11 0,11 7,44 0,98 4,83

Keterangan: TNB (Total Number of Bands), NPB (Number of Polymorphic
Bands), PB (Polymorphic Band Presentage), PIC (Polymorphic
Information Content), EMR (Effective Multiplex Ratio), MI (Marker
Index), RP (Resolving Power).

Nilai polymorphic information content (PIC) berada pada rentang 0,05
hingga 0,15 dengan nilai rata-rata sebesar 0,11. Primer dengan nilai PIC tertinggi

yaitu ISSR-843 sebesar 0,15 disusul dengan primer ISSR-835 sebesar 0,13 dan
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ISSR-855 sebesar 0,11, sedangkan ISSR-848 memiliki nilai PIC terendah sebesar
0,05. Menurut Chesnokov & Artemyeva (2015) menghitung PIC dilakukan untuk
mengetahui kemampuan primer dalam memunculkan polimorfisme berdasarkan
jumlah alel yang terdeteksi dan frekuensi distribusinya. Nilai maksimum PIC
yaitu 0,5. Semakin tinggi nilai PIC pada suatu primer, maka semakin baik primer
tersebut mampu memunculkan pita DNA polimorfik. Berdasarkan hal tersebut,
maka diketahui bahwa primer ISSR-843 adalah yang terbaik. Hal ini karena pada
primer ISSR-843 memiliki nilai PIC tertinggi, yaitu sebesar 0,15.

Pada setiap primer juga diketahui nilai Effective Multiplex Ratio (EMR).
Nilai EMR berada pada rentang 1,33 hingga 12 dengan nilai rata-rata sebesar
7,44. Nilai EMR vyang tertinggi dimiliki oleh primer ISSR-835 sebesar 12
sedangkan primer yang memiliki nilai EMR terendah yaitu ISSR-848 sebesar
1,33. Menurut Samal et al. (2012) pengujian EMR dilakukan untuk mengetahui
jumlah pita polimorfik terbanyak yang dihasilkan oleh suatu primer pada setiap
pengujian. Semakin tinggi nilai EMR pada suatu primer, maka semakin baik
primer tersebut dalam menghasilkan pita DNA yang polimorfik (Rao et al., 2020).
Oleh karena itu, primer dengan nilai EMR tertinggi adalah ISSR-835 sebesar 12.

Marker index (MI) menjadi parameter ketiga untuk mengetahui primer
yang efektif. Nilai MI berada pada rentang 0,07 hingga 1,63 dengan nilai rata-rata
sebesar 0,98. Primer yang memiliki nilai Ml tertinggi yaitu ISSR-843 sebesar 1,63
sedangkan nilai M1 terendah dimiliki oleh primer ISSR-848 sebesar 0,07. Menurut
Baghizadeh & Dehghan (2018) perhitungan MI dilakukan berdasarkan nilai PIC

dikali dengan nilai EMR, sehingga primer yang terbaik yang memiliki nilai paling
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tinggi. Berdasarkan hal tersebut, primer ISSR-843 adalah primer terbaik yang
ditunjukkan dengan nilai Ml tertinggi dari primer yang lain.

Resolving power (RP) juga digunakan untuk menilai seberapa efektif
primer yang digunakan dalam menghasilkan pita DNA. Nilai RP berada pada
rentang 2,33 hingga 6,83 yang memiliki nilai rata-rata sebesar 4,83. Primer ISSR-
855 memiliki nilai tertingg pada parameter RP, sedangkan primer yang memiliki
nilai RP terendah yaitu ISSR-848. Menurut Yousefi et al. (2015) menghitung nilai
RP untuk mengetahui primer mana yang menghasilkan pita DNA polimorfik yang
optimal. Primer yang memiliki nilai RP paling tinggi merupakan primer yang
paling informatif. Oleh karena itu, primer ISSR-855 adalah primer yang paling

informatif karena memiliki nilai RP tertinggi dari primer lainnya.

4.3 Konsistensi Pengelompokan Klon Mangga Golek Berdasarkan Karakter
Morfologi Dan Marka Molekuler

Total sembilan klon mangga golek dikelompokkan berdasarkan karakter
morfologi dan marka molekuler. Hasil pengelompokan berdasarkan karakter
morfologi terdapat perbedaan dengan hasil pengelompokan berdasarkan marka
molekuler. Pengelompokan berdasarkan karakter morfologi mengelompokkan
klon mangga golek menjadi tiga grup, sedangkan pengelompokan berdasarkan
marka molekuler mengelompokkan klon mangga golek menjadi empat grup.
Perbedaan ini menjadikan pengelompokan klon mangga golek tidak konsisten.
Hal ini terjadi karena karakter morfologi yang diamati hanya pada organ
vegetatifnya saja. Menurut Tjitrosoedirdjo dkk. (2014) perlu digunakan lebih

banyak karakter agar hasil yang diperoleh lebih akurat.
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Pengelompokan kultivar dan klasifikasi mangga secara universal sampai
saat ini masih belum ada juga menjadi kesulitan dalam pengelompokan klon
mangga golek di Kebun Percobaan Cukurgondang. Hal ini disebabkan karena
pada masing-masing daerah memberikan nama kultivar yang berbeda-beda
sehingga terjadi perbedaan dalam penyebutan. Pada penelitian Kheshin et al.
(2016) juga diperoleh hasil pengelompokan mangga yang berbeda antara karakter
morfologi dengan marka molekuler ISSR.

Allah SWT menciptakan segala sesuatu pasti ada makna atau hikmah yang
dapat diambil. Salah satu nikmat yang diberikan oleh Allah SWT kepada manusia
yaitu berupa akal. Nikmat tersebut sebaiknya digunakan untuk berfikir dan
menambah ilmu pengetahuan dalam upaya mengimani kebesaran dan kekuasaan
Allah SWT. Pernyataan ini tertuang dalam Al-Quran pada surah Ali-Imran ayat
53 sebagai berikut:

& ALY 05 I ety ¥ el e 3 3
“Sesungguhnya dalam penciptaan langit dan bumi serta pergantian malam dan
siang terdapat tanda-tanda (kebesaran Allah) bagi orang yang berakal” (Q.S.
Ali-Imran [3]:190)

Avyat diatas menunjukkan kekuasaan Allah SWT dengan diciptakannya
langit dan bumi yang ditunjukkan pada lafadz =515 < sl ¢l= & ) yang artinya
“sesungguhnya dalam penciptaan langit dan bumi”. Maksud dari lafadz tersebut
yaitu tanda-tanda kekuasaan-Nya terdapat pada ciptaan-Nya baik di langit dan
bumi yang dapat dijangkau oleh indra manusia. Hal ini seperti pada penciptaan
bintang-bintang, komet, daratan, lautan, pegunungan, pepohonan, tumbuh-
tumbuhan, tanaman, buah-buahan, binatang, barang tambang, berbagai macam

warna, aneka ragam makanan dan bebauan (Katsir, 2004).
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Allah SWT juga menunjukkan kekuasaan-Nya dengan diciptakannya
waktu malam dan siang yang ditunjukkan pada lafadz s SRS yang
artinya “serta pergantian malam dan siang”. Maksud dari lafadz tersebut yaitu
silih bergantinya malam dan siang yang saling susul menyusul dan terkadang
antara malam dan siang ada yang lebih panjang dan pendek. Semua tanda-tanda
kekuasaan-Nya tersebut dapat diketahui bagi orang yang berakal yang
ditunjukkan pada lafadz &GiY1 1Y @Y yang artinya “terdapat tanda-tanda
(kebesaran Allah) bagi orang yang berakal” (Katsir, 2004).

Hikmah yang dapat diambil dari Q.S Ali-lmran [3]: 190 bahwa Allah SWT
menciptakan segala sesuatu di alam semesta ini pasti ada manfaatnya. Oleh karena
itu, manusia yang diberi akal oleh Allah SWT untuk berfikir atas ciptaan-Nya. Hal
ini agar manusia lebih mengenal Allah SWT melalui ciptaan-Nya dengan

bertambahnya pengetahuan dan rasa syukur yang telah diberikan oleh-Nya.



BAB V
PENUTUP
5.1 Kesimpulan
Kesimpulan pada penelitian ini adalah:

1. Pengelompokan klon mangga golek berdasarkan karakter morfologi terbagi

menjadi 3 grup dengan rentang nilai similaritas dari 0,88 hingga 0,99.
2. Pengelompokan klon mangga golek berdasarkan marka molekuler terbagi

menjadi 4 grup dengan rentang nilai similaritas dari 0,17 hingga 0,86.
3. Pengelompokan klon mangga golek berdasarkan karakter morfologi dan marka

molekuler diperoleh hasil yang tidak konsisten.

5.2 Saran

Sebaiknya pada penelitian selanjutnya perlu dilakukan karakterisasi pada
organ generatif seperti pada bunga dan buah sehingga karakter morfologi yang
diketahui lebih beragam. Selain itu, penelitian tentang klon mangga dapat
menggunakan primer ISSR-835. Hal ini karena penggunaan primer ISSR-835
dalam penelitian ini mampu menghasilkan pita DNA yang polimorfik dan semua

sampel teramplifikasi dengan baik.
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LAMPIRAN

Lampiran 1. Var|a5| Bentuk Kanopl Pada Klon Mangga

Keterangan A) berbentuk oblong pada mangga Golek 33, B) berbentuk broadly
pyramidal pada mangga Golek 35, dan C) berbentuk semi-circular
pada mangga Golek 31.

Lampiran 2. Variasi Bentuk Pertumbuhan Pohon Pada Klon Mangga

Keterangan: A) berbentuk erect pada mangga Kuweni 51 dan B) berbentuk
spreading pada mangga Golek 177.
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Lampiran 3. Variasi Bentuk Helaian Daun Pada Klon Mangga

Keterangan: A) berbentuk lanceolate pada mangga Golek India dan B)
berbentuk elliptic pada mangga Kuweni Bini.

Lampiran 4. Variasi Susunan Daun Terhadap Batang Pada Klon Mangga

Keterangan: A) tersusun terangkat (semi-erect) pada mangga Golek 31 dan B)
tersusun mendatar (horizontal) pada mangga Golek Amerika.
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Lampiran 5. Variasi Panjang Daun Pada Klon Mangga

Keterangan: A) berukuran pendek (11-17 cm) pada mangga Golek Lanang, B)
berukuran sedang (17-24 cm) pada mangga Golek 195, dan C)
berukuran panjang (24-32 cm) pada mangga Golek Malaysia.

Lampiran 6. Variasi Lebar Daun Pada Klon Mangga

Keterangan: A) berukuran pendek (3-5 cm) pada mangga Golek Lanang, B)
berukuran sedang (5-7 cm) pada mangga Kuweni Laki, dan C)
berukuran panjang (7-9 cm) pada mangga Kuweni Bini.



67

Lampiran 7. Variasi Panjang Tangkai Daun Pada Klon Mangga

e

Keterangan: A) berukuran pendek (2-3,5 cm) pada mangga Golek Lanang, B)
berukuran sedang (3,5-5 cm) pada mangga Golek India, dan C)
berukuran panjang (5-6,5 cm) pada mangga Golek 31.

Lampiran 8. Variasi Bentuk Ujung Daun Pada Klon Mangga

v A |l ya! B
Keterangan: A) berbentuk tumpul (obtuse) pada mangga Kuweni Bini, B)

berbentuk runcing (acute) pada mangga Golek India, dan C)
berbentuk meruncing (acuminate) pada mangga Golek 33.
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Lampiran 9. Variasi Bentuk Tepi Daun Pada Klon Mangga

BTN N

Keterangan: A) berbentuk rata (entire) pada mangga Kuweni 51 dan B)
berbentuk bergelombang (wavy) pada mangga Golek 195.

Lampiran 10. Variasi Warna Daun Muda Pada Klon Mangga

Keterangan: A) berwarna hijau muda dengan semburat cokelat (Light green with
brownish tinge) pada mangga Golek 195, B) berwarna merah bata
muda (Light brick red) pada mangga Golek Malaysia, dan C)
berwarna cokelat kemerahan (Reddish brown) pada mangga
Kuweni Laki.



Lampiran 11. Tabel Karakter Morfologi Mangga Yang Diamati

No Karakter Morfologi Kode Keterangan
1 Tipe Pohon TP 1) Seedling; 2) Grafted
N _
1 =) </\ : X
2 Bentuk Kanopi Pohon BKP L_ WJJ gy
1) Oblong; 2) Broadly pyramidal; 3) Semi-circular; 4) Spherical
3 Bentuk Pertumbuhan Pohon BPP %% %@%ﬁ %%3[ iiiv
1) Erect; 2) Spreading; 3) Drooping
r/ ,ri\\ ‘ /{_ \A\\ 5@
. =7 [ | N7
4 Bentuk Helaian Daun BHD 7 2 \
u I u ? 2 3 4 \'!J/ \E/
1) Elliptic; 2) Oblong; 3) Ovate; 4) Obovate; 5) Lanceolate; 6) Oblanceolate
5 Susunan Daun Terhadap Batang SDTB
1) Semi-erect; 2) Horizontal; 3) Semi-drooping
6 Panjang Daun* PD 1) Pendek (11-17 cm); 2) Sedang (17-24 cm); 3) Panjang (24-32 cm)
7 Lebar Daun* LD 1) Pendek (3-5 cm); 2) Sedang (5-7 cm); 3) Panjang (7-9 cm)
8 Panjang Tangkai Daun* PTD 1) Pendek (2-3,5 cm) 2) Sedang (3,5-5 cm); 3) Panjang (5-6,5 cm)
9 Tipe Pelvinus TPv 1) Tipis (Thin); 2) Tebal dan Menyudut (Thick and Tapering)
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g0 | SudutAnteraTulang Daunprimerdan | garp 1) Sempit (<45°); 2) Sedang (45-60°); 3) Luas (>60°)
11 Lekukan pada Tulang Daun Sekunder LTDS 0) Tidak Ada (Absent); 1) Ada (Present)
12 Tekstur Daun TD 1) Coriaceous; 2) Chartaceous; 3) Membranous
13 Bentuk Ujung Daun BUD
14 Bentuk Pangkal Daun BPD
15 Bentuk Tepi Daun BTD /
1 2
1) Rata (Entire); 2) Bergelombang (Wavy)
16 Indumentum Daun ID 0) Tidak Ada (Absent); 1) Ada (Present)
17 Warna permukaan Atas Daun Tua WADT 1) Hijau Pucat (Pale green); 2) Hijau (Green); 3) Hijau Tua (Dark Green)
18 Warna permukaan Bawah Daun Tua WBDT 1) Hijau Pucat (Pale green); 2) Hijau (Green); 3) Hijau Tua (Dark Green)
19 Aroma Daun AD 0) Tidak Ada (Absent); 1) Ringan (Mild); 2) Kuat (Strong)
1) Hijau Muda (Light green); 2) Hijau Muda dengan Semburat Cokelat (Light
20 Warna Daun Muda WDM | green with brownish tinge); 3) Merah Bata Muda (Light brick red); 4) Cokelat
Kemerahan (Reddish brown); 5) Cokelat Kehitaman (Deep coppery tan)

*Karakter diukur pada 10 daun dewasa
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Lampiran 12. Tabel Karakterisasi Mangga Berdasarkan Karakter Morfologi

TP BKP BPP BHD SDTB PD LD PTD TPv SATD LTDS TD BUD BPD BTD ID WADT WBDT AD WDM

G31 2 3 1 5 1 3 2 3 2 3 1 2 3 1 2 0 3 1 1 2
G33 2 1 1 5 1 3 2 3 2 3 1 2 3 1 2 0 3 1 1 2
G35 2 2 1 5 1 3 2 3 2 3 1 2 2 1 2 0 3 1 1 2
G177 2 3 2 5 2 2 2 2 2 3 1 2 3 1 2 0 3 1 1 3
G195 2 1 2 5 2 2 2 2 2 3 1 2 3 1 2 0 3 1 1 2
GA 2 2 2 5 2 2 2 2 2 3 1 2 3 1 2 0 3 1 1 3
Gl 2 1 2 5 2 2 2 2 2 3 1 2 2 1 2 0 3 1 2 2
GM 2 1 2 5 2 3 3 2 2 3 1 2 2 1 2 0 3 1 1 3
GL 2 1 1 5 2 1 1 1 2 3 1 2 2 1 2 0 3 1 1 2
KL 2 1 1 1 2 2 2 2 2 3 1 1 2 1 1 0 3 1 1 4
KB 2 1 1 1 2 3 3 2 2 3 1 1 1 1 1 0 3 1 2 4
K51 2 1 1 1 2 2 2 2 2 3 1 1 3 1 1 0 3 1 1 4

Keterangan: G 31 (Golek 31); G 33 (Golek 33); G 35 (Golek 35); G 177 (Golek 177); G 195 (Golek 195); G A (Golek Amerika); G |
(Golek India); G M (Golek Malaysia); G L (Golek Lanang); K L (Kuweni Laki); K B (Kuweni Bini); K 51 (Kuweni 51); TP
(Tipe Pohon); BKP (Bentuk Kanopi Pohon); BPP (Bentuk Pertumbuhan Pohon); BHD (Bentuk Helaian Daun); SDTB
(Susunan Daun Terhadap Batang); PD (Panjang Daun), LD (Lebar Daun); PTD (Panjang Tangkai Daun); TPv (Tipe
Pelvinus); SATD (Sudut Antara Tulang Daun primer dan sekunder); LTDS (Lekukan pada Tulang Daun Sekunder); TD
(Tekstur Daun); BUD (Bentuk Ujung Daun); BPD (Bentuk Pangkal Daun); BTD (Bentuk Tepi Daun); ID (Indumentum
Daun); WADT (Warna permukaan Atas Daun Tua); WBDT (Warna permukaan Bawah Daun Tua); AD (Aroma Daun);
WDM (Warna Daun Muda).
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Lampiran 13. Tabel Nilai Analisis PCA

PC1 PC2 PC3 PC4 PC5 PC6 PC7 PC38 PC9 PC 10 PC11 PC 12
TP 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
BKP 0,16 0,39 0,57 0,31 -0,60 0,09 0,05 -0,17 2,63E-12 -7,17E-13  -3,26E-13 0,16
BPP 0,10 -0,18 -0,01 0,55 0,24 0,33 -0,49 -0,21 -0,41 0,19 -0,10 0,10
BHD 0,84 -0,10 -0,14 0,15 0,00 -0,21 0,04 0,27 0,12 -0,15 -0,29 0,84
SDTB -0,08 -0,35 0,03 0,33 0,02 0,07 0,05 -0,22 0,81 0,24 -0,02 -0,08
PD 0,003 0,58 -0,33 0,13 0,15 -0,13 0,25 -0,07 -0,01 0,61 -0,23 0,003
LD -0,08 0,24 -0,31 0,46 0,17 -0,06 0,30 -0,28 0,01 -0,61 0,23 -0,08
PTD 0,06 0,53 -0,03 -0,15 0,19 0,24 -0,60 0,16 0,41 -0,19 0,10 0,06
TPv -8,96E-26  3,15E-20 -1,81E-18 -1,82E-17 4,41E-18 8,74E-16 -2,73E-14 -4,18E-14 0,00 -0,11 -0,13 -8,96E-26
SATD 0 0 0 0 0 0 0 0 0 2,90E-12  5,32E-12 0
LTDS 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1,11E-12 0 0
TD 0,21 -0,02 -0,04 0,04 0,00 -0,05 0,01 0,07 -0,03 0,21 0,62 0,21
BUD 0,14 0,07 0,58 -0,05 0,65 0,25 0,39 0,07 -2,32E-12 186E-12  -1,56E-13 0,14
BPD 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
BTD 0,21 -0,02 -0,04 0,04 0,00 -0,05 0,01 0,07 -0,03 0,21 0,62 0,21
ID 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
WADT 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
WBDT 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
AD -0,05 -0,03 -0,28 0,11 -0,24 0,73 0,30 0,48 -1,46E-12  -5,68E-14 -6,01E-14 -0,05
WDM -0,36 0,02 0,19 0,45 0,07 -0,40 -0,10 0,68 196E-13 -2,22E-12  1,59E-12 -0,36
Eigenvalue 4,58 0,98 0,66 0,49 0,29 0,11 0,02 0,02 1,25E-27  4,17E-28  2,65E-29 4,58
% variance 64,01 13,67 9,29 6,85 4,07 1,52 0,33 0,27 1,75E-27  5,82E-28  3,70E-29 64,01
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Lampiran 14. Tabel Karakterisasi Mangga Berdasarkan Marka Molekuler ISSR

G G G G Gl
35 177 195 A

G
33

G
31

ISSR 835

0
0
1
0
0
0
0
0
0
0
0
0

1100 bp
1000 bp
900 bp

0
0

800 bp

750 bp

700 bp

650 bp

600 bp

550 bp

0
0

500 bp

400 bp

200 bp

G
AGI

G

G

G
35 177 195

G
31

ISSR 843

1
0
0
1
0
1
0
1
0
0
1

1500 bp
1000 bp
900 bp

800 bp

750 bp

700 bp

650 bp

550 bp

500 bp

350 bp

300 bp

G G G G Gl
35 177 195 A

G
33

G
31

ISSR 848

0
1
0

1500 bp
500 bp

250 bp
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K K K

ISSR 855 1?1 53 ?()35 1(737 1(;5 /(03\ Gl '\le CL; L B 51
1500 bp 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1
900 bp 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 1 1

800 bp 0 1 1 1 1 0 0 1 0 0 0 0

700 bp 1 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0

550 bp 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1

450 bp 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1

400 bp 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1

350 bp 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0

300 bp 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 1

Keterangan: G 31 (Golek 31); G 33 (Golek 33); G 35 (Golek 35); G 177 (Golek
177); G 195 (Golek 195); G A (Golek Amerika); G | (Golek India);
G M (Golek Malaysia); G L (Golek Lanang); K L (Kuweni Laki); K
B (Kuweni Bini); K 51 (Kuweni 51).
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