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ABSTRACT

Millet is one of the potential alternative foods for diversification. Millet has a higher nutritional content than
rice, antioxidants and anti-microbial properties as well as adaptation to marginal land makes millet superior
to other cereals. The diversity of millet is very wide, so it requires proper characterization identification as
information in carrying out conservation activities and efficient collection management. The diverse collection
of millet germplasm from the same genetic material requires identification of the correct genetic character in
order to get. Using morphological characters to differentiate the collection of accessions from the same
derivative germplasm sometimes difficult to do because most of the characters are the same so it requires
additional, more detailed characters such as the use of SSR markers. This study was carried out to identify the
genetic kinship of 14 closed relatives millet germplasm collections derived from genetic material derivatives
with similar collection names using 27 SSR markers which spread on all millet chromosomes. The results
showed that the millet germplasm collections from the same derivative which had close relatives grouped in
the same cluster, while the Wete accession collection spreads to different groups in the range of values of the
coefficient of genetic similarity from 0.28 to 0.85 with a correlation matrix value ( r) 0.954. At the genetic
similarity coefficient of 0.58 divided the collection of millet into 7 groups. The millet collection of the same
strain which had a high coefficient of genetic similarity (0.85) with the smallest genetic distance (0.15) was
shown in the ICE-276-11A collection with ICE-276-12A and the collection of the same strain having the
smallest similarity coefficient (0.61 ) with a large genetic distance (0.46) shown in the 2007-1CE-1335 and
2007-ICE-1335B collections. The millet originating from NITT (WeteGha and WeteWolowea) and
Introductions (2007-ICE-1335B and 2007-ICE-1335) had a high level of genetic variation as indicated by the
spread of wete accessions on different groups with a fairly high distribution of genetic distance values to the
accession of the collection.
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ABSTRAK

Jewawut merupakan salah satu pangan alternatif potensial dalam diversifikasi pangan. Kandungan nutrisi
jewawut yang lebih tinggi daripada beras dan kandungan antioksidan serta anti mikrobial serta adaptasi dilahan
marginal menjadikan jewawut lebih unggul dari serealia lainnya. Keanekaragaman jewawut sangat luas,
sehingga membutuhkan identifikasi karakterisasi yang tepat sebagai informasi dalam melakukan kegiatan
pelestarian dan pengelolaan koleksi vang efisien. Koleksi plasmanutfah jewawut yang beragam dari materi
genetik yang sama membutuhkan identifikasi karakter genetik yang tepat.Penggunaan karakter morfologi pada
koleksi aksesi yang berasal dari turunan yang sama terkadang sulit dilakukan karena sebagian besar karakter
yang dimiliki sama sehingga membutuhkan karakter-karakter tambahan yang lebih detail seperti penggunaan




marka SSR. Penelitian ini dilakukan untuk mengidentifikasi kedekatan genetik dari 14 koleksi plasmanutfah
jewawut yang berasal dari turunan materi genetik yang sama dan nama yang hampir sama dengan
menggunakan 27 marka SSR yang menyebar pada semua kromosom jewawut. Hasil penelitian menunjukkan
bahwa Koleksi plasmanutfah jewawut dari turunan yang sama memiliki kekerabatan yang dekat dan
mengelompok pada cluster yang sama, sedangkan pada koleksi aksesi Wete menyebar pada kelompok yang
berbeda pada kisaran nilai koefisien kemiripan genetik 0,28-0,85 dengan nilai matriks korelasi (r) sebesar
0.954. Pada koefisien kemiripan genetik 0.58 membagi koleksi jewawut dalam 7 kelompok. Koleksi Jewawut
dari turunan yang sama yang memiliki koefisien kemiripan genetik yang tinggi (0.85) dengan jarak genetik
terkecil (0.15) ditunjukkan pada koleksi ICE-276-11A dengan ICE-276-12A dan koleksi dari turunan yang
sama yang memiliki koefisien kemiripan terkecil (0.61) dengan jarak genetic yang besar (0.46) ditujukkan
pada koleksi 2007-ICE-1335 dan 2007-ICE-1335B. Koleksi jewawut yang berasal dari NTT (WeteGha dan
WeteWolowea) dan Introduksi (2007-ICE-1335B dan 2007-ICE-1335) memiliki tingkat variasi genetik yang
tinggi yang ditunjukkan oleh penyebaran aksesi wete pada kalster yang berbeda dengan sebaran nilai jarak

genetik yang cukup tinggi terhadap aksesi koleksi.

Kata Kunci : Jewawut, keragaman genetik, koleksi plasmanutfah, marka SSR

PENDAHULUAN
Pangan alternatif saat ini sangat perlu
dikembangkan untuk mengurangi

ketergantungan masyarakat terhadap konsumsi
beras. Salah satu pangan alternatif potensial
yang sudah lama dikenal oleh masyarakat
dunia adalah jewawut (Lin, dkk., 2012). Biji
jewawut ini banyak mengandung nutrisi untuk
dikonsumsi dan memiliki banyak manfaat,
nutrisinya bahkan lebih tinggi dibanding padi
dan jagung (Diana Hani,2019; Nurmala dan
Irwan, 2007). Biji jewawut mengandung
gluten yang elastis, kedap udara,sehingga tidak
mudah putus jika tepung jewawut dibuat
menjadi mie (Tri Handayani,2018) dan
beberapa diantaranya bebas gluten (Ramji
K.P., 2016) sehingga aman untuk penderita
autisme. Kandungan vitamin B dan C pada biji
sebagai antioksidan tinggi (Ghimire et al.
2019) dan bersifat hypolipidemik, index
glikemik yang rendah (Sharma N dan
Niranjan, K, 2018)

Keanekaragaman  dan penyebaran
jawawut  sangat  bervariasi dan luas
(Nirmalakumari et al. 2010; Iswarti et al. 2014
Alan r et al.2016), oleh karena itu untuk
pengembangannya diperlukan identifikasi dan
karakterisasi yang berguna sebagai informasi
dalam kegiatan koleksi sumberdaya
plasmnutfah dan kegiatan pemuliaan.(Tatuhey

dkk, 2018). Koleksi plasmanutfah yang
terkarakterisasi  dengan  baik  dengan
manajemen penyimpanan yang baik akan
mempermudah pemulia dalam memanfaatkan
sumber daya genetik koleksi untuk kegiatan
pengembangan  selanjutnya. Karakterisasi
koleksi yang tepat akan memperkecil
kesalahan dalam pengkodean aksesi yang
dikoleksi.

Kegiatan  rejuvinasi  plasmanutfah
jewawut sering mengalami pencampuran dari
materi genetik, karena faktor pengelolaan
materi genetik dalam jumlah yang besar.
Adanya pencampuran dalam benih koleksi
biasanya disebabkan pada saat prosessing satu
aksesi, alat prosessing tidak dibersihkan
sempurna, sehingga masih ada benih-benih
yvang tersisa pada alat-alat prosessing dan
menyebabkan benih tercampur dan juga karena
ukuran benih jewawut yang kecil sehingga
sulit melakukan seleksi pemisahan benih
tercampur, apalagi bagi benih dengan warna
yvang sama dari aksesi yang memiliki
karakteristik benih yang sama serta nama
koleksi yang hampir sama.

Koleksi plasmanutfah jewawut yang
beragam dari materi genetik yang sama atau
variasi dari aksesi koleksi membutuhkan
pembenaran dalam identifikasi genetiknya.
Penggunaan marka morfologi biasanya
membutuhkan waktu agak lama dan perhatian




untuk mengidentifikasi materi koleksi yang
memiliki kode yang hampir sama. Marka
molekuler merupakan alat yang sangat baik
bagi pemulia dan ahli genetik untuk
menganalisis genom tanaman. SSR adalah
sekuen berulang DNA yang mewakili bagian
signifikan dari genom eukariot dan dapat
menyajikan penanda genetik yang dapat
mendeteksi perbedaan antar genotipe. SSR
dapat dikerjakan relatif cepat, sederhana,
bersifat polimorfik, kodominan dan stabil
(Swapna dan Srivastava, 2012). Marka SSR
merupakan salah satu alat bantu molekuler
yang sering digunakan untuk penelitian
diversitas genetik karena keakuratan informasi
yang tinggi dan sangat polimorfik bahkan
untuk spesies atau galur yang berkerabat dekat
(Robinson et al. 2004, Clerc et al. 2005,
Cholastova et al. 2011). Marka molekuler SSR
atau mikrosatelit saat ini telah banyak
digunakan secara lebih luas, diantaranya untuk
studi keragaman genetik atau identifikasi
varietas tanaman. Selain itu juga digunakan
untuk mengidentifikasi keragaman genetik
beberapa macam plasma nutfah tanaman,
seperti Hoxha et al. (2004) telah melakukan
evaluasi keragaman genetik plasmanutfah
jagung dengan marka SSR di Albania.

Penggunaan marka genetik seperti SSR
sangat dibutuhkan dalam rangka mempercepat
proses seleksi. Marka genetik sebagai salah
satu  revolusi industri untuk menjawab
permasalahan efektifitas dan efisiensi kerja
dalam seleksi. Dengan demikian tingkat
efektifitas dan efisiensi waktu bisa meningkat.
Dimana waktu merupakan hal vital dalam
dunia industri.

Penelitian ini  dilakukan  untuk
mengidentifikasi kedekatan genetik koleksi
plasmanutfah jewawut turunan materi genetik
yang sama dengan menggunakan marka
molekuler SSR untuk mengatasi adanya
duplikasi koleksi plasmanutfah jewawut.

BAHAN DANMETODE

Penelitian dilaksanakan di
Laboratorium Biomolekuler Balai Penelitian
Tanaman Serealia Maros, SULSEL yang
berlangsung dari Bulan April - Juli 2020.
Bahan tanaman yang digunakan adalah 14
aksesi jewawut yang berasal dari koleksi
jewawut Balitsereal yang merupakan hasil
introduksi dari India dan dari hasil eksplorasi
di provinsi Nusa Tenggara Timur (Tabel 1).
Benih disemai di tray plastik berukuran 50 x
30 x 20 cm ditanam secara alur menggunakan
media pertumbuhan dengan perbandingan
tanah : pupuk kandang (1:2). Pada 14 HST
daun di panen per baris aksesi dengan bobot
sekitar 15-20 gr. 4 g daun ditimbang dan
ditempatkan dalam tube 2 ml yang berisi cetyl
trimethyl ammonium bromide (CTAB) (Doyle,
1991) dengan membuat duplikasi sebanyak 3
tube sebagai cadangan. Daun yang direndam
CTAB kemudian disimpan pada suhu -80 ° C
sebelum dilakukan ekstraksi DNA. Isolasi
DNA menggunakan metode CTAB kemudian
hasil DNA yang diendapkan dibersihkan
menggunakan etanol 70% dan dikering
anginkan. DNA yang sudah kering kemudian
dilarutkan ke dalam 50 mL aquabides. Kualitas
dan  kuantitas DNA  dicek  dengan
elektroforesis pada gel agarosa 1% bersama
lamda DNA berukuran 50, 100, 200 dan 300
ng/ul, dan konsentrasi DNA dikuantifikasi
menggunakan spektrofotometer ultra-
lowvolume (Nanodrop). DNA kerja dibuat
dengan mengencerkan DNA stok sampai
konsentrasi 50 ng/il kemudian disimpan pada
suhu -20 ° C untuk digunakan lebih lanjut. 27
primer penanda SSR (Tabel 2) digunakan
untuk mengecek keragaman tanaman jewawut.
Campuran PCR terdiri dari buffer reaksi 1 x
Taq (MyTaqTM Red Mix), nukleotida dATP,
dGTP, dCTP, dan dTTP (masing-masing 125
pUM), primer 0,1 uM, 1U DNA polimerase Taq,
dan 10 ng DNA template.




Tabel 1. Nama aksesi koleksi Jewawut dan asalnya

No  Nama Aksesi Asal
1 ICE-276-8A-1 Introduksi
2 ICE-276-11A Introduksi
3 ICE-276-12A Introduksi
4 ICE-276-12AC Introduksi
5 ICE-276-13A Introduksi
6 ICE376-3 Introduksi
7 ICE376-13 Introduksi
8 2007-1CE-1335 Introduksi
9 2007-1CE-1335-B Introduksi
10 Wete coklat Ratong Moto  NTT
11 WeteSaneloe NTT
12 Wete Seusisoy NTT
13 Wete Gha Gero Phere NTT
14 Wete Wolowea NTT

Tabel 2. Primer SSR jewawut dan sekuens basa forward dan reverse

No. Primer Bin Forward Reverse

| plo 1 F: TTTCTCCCTCTCTCGATTCC R: AA ATTG GC GT GC TA AC AACC
2 p92 1 F: TGGAATTGGAACCCTTTCG R: GCCATGCA AACA GTACCATC
3 b260 | F:GAAGAGAGAAGCAGCGTTC R: AAACCACACTTGCCCTGA

4 p80 2 F: GCCGTT GG AT TTGA TT AT GG R: TGTGGTTAGTTT ATGT GG CTTG
5 bl15 2 F:GGTAGCGACG GATC TA CA GC R : GC TA GC AA AT GC TG TC AT GG

6 p9s 3 F: ATTC AT CA GT AG CA CA GC R : TGGA AC TA AG AA CA GG AA AC
7 bl186 3 F:CCCGTATAAATGTC ATCATC CC R:GCACCTGGCTTCCCTT

8 b226 3 F: TACCTCCCGTTCCGTTTTGT R:CGCATTGA TG GC TT ACAGTT

9 b236 4 F:TCTGGACCAGCATTCTGTCTT R:GGTAACTC TG CT TG GA CG AG
10 b247 4 F:GATTGCTCTCTC ACACAC ACG R:GCCCGATGGCTGCTAGT

11 b255 4 F: GAGGACAGCGGCCATT R: CCTCCCTCCATTTACTTT GG
12 pl7x 5 F: CGGACACCTG AAAG ACGAA R:GTCACTTGTTGTTGTTGCG

13 p75 5 F: ATGCCATG GG AATTTG AA CC R : GTTT GA TG CA GG AC GA GA GG
14 b223 5 F:GGCATTAACTACATTGACAGTGG R: AAAACCAACAGTTCCCTCGT
15 b190 6 F:GAAATTTC AC AAGTGTTGGTG R : TG AT CG GA GC AGAG TG TT GA
16 p59 7 F: TAATTT TG TG GC GT GG GA TG R:GCACTGGTTTTG TT GA AT GG
17 b107 7 F: AGAACGAGGTGGTGTGTG G R: GGGTCTCACGCTCTCATCA

18 bl142 7 F: TG GT AA AACTCC CATATTGA GC R:GCCCCATCCTTG AT AA CA GA
19 pb 8 F: AAGGATGGAATTTGCC ACTG R:TTTCGACGATTTGC TTCA AC

20 b185 8 F: GCACGTGTGACTTTCC AC AT R: GTGA ATGG CACACG AAACTG
21 b258 8 F: GGGCCAATAATGGTTGCATA R: TTGCACATCC AAATCTTTCC
22 p38 9 F: GTCGTC CC AC GT ATGA AACC R: TGATTTCACCTACCGATTTGC
23 b241 9 F:CACGCACGTAGTATTGCT AT R:GTTCTGGGCTTC TG GC TG

24 b265 9 F: AATAATGGAGAGGC AGCATCC R:CGAATC AAGGTGTGCG TG

25 b269 9 F:GTGCGTGCCTCCCTTT A R:CCAGATGCTTCCACGGT

26 SICAAS6I01L 6 FCATGGTGCCTTGCA TTTA GA R: TGCAGT TC AGTG AG AC AT AC AA AAC
27 SICAAS6035 6 F-AA TA CC AC AC AA GC AT CAGG AG R: GG CG AT GG AG TG CATT TT AT TA




Ukuran produk pita ditentukan dengan
perbandingan dengan Marker @x- 174
DNA/Hint I (Promega). Skoring pita dilakukan
dengan menetapkan nilai | untuk keberadaan
pita dan O untuk tidak adanya pita untuk setiap
lokus (data biner) dan jika penampilan pita
sangat meragukan ditulis 9 (missing data).
Untuk menentukan primer yang paling
informatif, beberapa parameter antara lain
jumlah pita total, jumlah dan persentase pita
polimorfik, kandungan informasi polimorfik
(PIC), Nilai PIC yang menunjukkan efisiensi
masing-masing primer dihitung dengan
mengikuti rumus yang dijelaskan oleh
Anderson et al. (1993): PICi = 1-3Pi 2, di
mana pi adalah frekuensi alel ke-i pada lokus
tertentu. Analisis statistik dari hasil skoring
menggunakan program NTSYS-pc, 2.1
(Rohlf, 2000), Winboot dan POWER
MARKER.

HASIL DAN PEMBAHASAN

Keragaman tanaman jewawut sangatlah
luas. Diketahui ada beberapa jenis dari
jewawut yang tersebar didunia, dan jenis
foxtail millet yang paling banyak tersebar di
Indonesia. Kegitan koleksi jewawut di
Balitsereal sudah lama dilakukan. Koleksi
benih jewawut mengalami perkembangan
disebabkan karena banyaknya variasi yang
terjadi pada aksesi yang dikoleksi. Beberapa
koleksi bisa menghasilkan 2-5 variasi baru.
Tingginya variasi dalam aksesi koleksi dan

besarnya persamaan karakter antara aksesi
tersebut menyebabkan sulitnya seleksi bagi
pemulia untuk menggunakan materi genetik
tersebut sebagai tetua dalam kegiatan
pemuliaan dan pengembangan jewawut. Oleh
karena itu penggunaan marka genetic menjadi
solusi tepat dalam menilai besarnya keragaman
dalam koleksi plasma nutfah jewawut ini.

27 primer SSR yang digunakan memiliki
reproduksi, stabilitas, dan polimorfisme yang
tinggi (Tabel 3). Total pita yang dihasilkan
dari seluruh primer SSR yang diujikan adalah
103 pita, dimana 101 pita atau 98.05% dari
pita tersebut adalah pita polimorfis dengan
ukuran basa berkisar antara 84 sampai 553 bp.
Jumlah total pita yang dihasilkan oleh setiap
primer SSR berkisar dari 2 hingga 8, dengan
rata-rata jumlah pita 4,26. Frekuensi alel yang
dihasilkan dari 27 primer SSR tersebut adalah
berkisar antara 0.21 (p17x) hingga 093 (b226
dan b107) dengan rata-rata frekuensi alel 0.57.
Pita polimorfik dari setiap primer SSR yang
digunakan bervariasi dari 0.13 % (bl107)
sampai 0.83 % (p59) dengan jumlah rata-rata
pita polimorfik 0.55%. Nilai informasi
polimorfik (PIC) dari primer SSR berkisar
dari 0,12 (b226 dan b107) sampai 0,83 (p17x),
dengan rata-rata PIC 0,5, sedangkan
Heterosigositas (He) bervariasi dari 0.00
(b226, b190, b107, p6 dan b265) sampai 0.93
(b186, b255, p75 dan p38) dengan rata-rata
049 (Tabel 3).




Tabel 3. Profil data 27 lokus SSR hasil karakterisasi 14 koleksi plasmanutfah jewawut Balitsereal, MT 2020.

No Primer Size range F:I‘:: (‘;l::;t.]:;e J";::]h Po‘f;r:ci;tr};‘ik Het PIC

1 plé 189.50 - 228.58 0.57 5.00 3.00 058 043 051

2 p92 18163 - 19649 0.82 2.00 2.00 029 0.36 025

K] b260 14275 - 244.10 0.79 4.00 6.00 037 021 036

4 p80 19388 -272.25 0.39 8.00 6.00 0.76 0.79 0.73

5 b115 24900 -311.00 0.61 5.00 3.00 055 036 049

o b186 14000 - 172.77 0.36 3.00 4.00 0.73 093 0.68

7 b226 21633 -23920 0.93 2.00 200 0.13 0.00 0.12

8 p98 14275 -239.20 0.57 2.00 2.00 049 0.86 0.37

9 b255 151.00 - 195.10 0.46 3.00 3.00 0.64 093 056

10 b247 84.00 - 151.00 0.61 4.00 4.00 0.56 021 0.50

11 b236 10599 - 18040 0.57 8.00 8.00 0.64 0.36 062

12 pl7x 157.12 - 340.00 0.21 7.00 8.00 0.85 1.00 0.83

13 p75 190.20 - 249.00 0.46 4.00 4.00 0.64 093 057

14 h223 106.75 - 140.00 0.54 5.00 5.00 0.65 0.36 0.61

15 | SICAAS6035 14275 - 19299 0.39 3.00 4.00 0.71 1.00 0.65

16 b190 362.56 -427.00 0.92 2.00 2.00 0.14 0.00 0.13

17 | SICAAS6101 12900 - 17142 0.50 4.00 4.00 0.63 007 056

18 b107 31100 -427.00 0.93 2.00 2.00 0.13 0.00 0.12

19 p59 190.81 - 255.88 0.25 9.00 8.00 0.83 1.00 0.81

20 bh142 12350 - 25933 0.46 7.00 7.00 0.69 0.71 0.64

21 poé 249.00 -290.33 0.50 2.00 200 0.50 0.00 0.38

22 h258 170.60 -553.00 0.32 4.00 6.00 0.78 1.00 0.75

23 b185 109.00 -148.25 0.64 5.00 4.00 053 0.36 049

24 bh269 10599 - 151.00 0.82 3.00 4.00 0.31 0.21 0.30

25 b241 118.00 - 183.66 0.57 6.00 500 061 021 057

26 b265 208.16 - 224.50 0.71 2.00 2.00 041 0.00 0.32

27 p38 151.00 - 20000 0.43 4.00 500 0.63 093 0.55

Rerata 84.00 - 553.00 0.57 4.26 4.26 0.55 049 0.50
Informasi pita polimorfis, PIC yang dihasilkan maka primer tersebut
Heterosigositas dan PIC dari setiap primer semakin informatif dalam membedakan
menunjukkan besarnya keragaman yang individu antar genotip dalam populasi.
terbentuk  pada lokus-lokus 14 genom (Safarinda et al. 2016). Nilai polymorphic
jewawut vyang diuji. Primer yang nilai information content (PIC) dijadikan standar

heterosigositasnya tinggi bisa dijadikan primer
untuk mengidentifikasi keragaman pada
tanaman jewawut. Semakin tinggi nilai HE dan

untuk mengevaluasi marka genetik
berdasarkan pita DNA hasil amplifikasi PCR,
oleh karena itu nilai PIC dibagi menjadi tiga




kelas yaitu PIC > 0,5 = sangat informatif,
kemudian 0.25 > PIC > 0,5 = sedang, dan PIC
< 0,25 = rendah (Mulsanti et al., 2013).
Sehingga primer-primer yang informatif untuk
membedakan jewawut berkerabat dekat adalah
primer-primer dengan nilai He tinggi dan PIC
diatas 0.5 primer tersebut adalah sejumlah 16
primer yaitu ; pl6, p80, b186, b255, b247,
pl7x, p75.SICAAS6035, p59, bl42, b258,
dan p38.

Dendogram dihasilkan dari analisis
Jarak genetik Nei’s dan principal component
analyses. Jarak genetik vyang dihasilkan
bervariasi dari 0.28 sampai 0.85. tingkat
keakuratan dari pengelompokan sangat tinggi
yaitu sebesar r =  0.954. Kisaran keragaman
yang dibentuk pada penelitian Gimire et al.
(2019) juga menunjukkan nilai kisaran dari O-
0.693 dengan heterosigositas He 0.335 yang
sangat tinggi diantara 15 aksesi koleksi
jewawut Korea Selatan menggunakan marker
morfologi dan ISSR.

Analisis kluster mengelompokkan 14
koleksi plasmanutfah jewawut dalam 7 grup
pada nilai kemiripan 0,59. Kluster I terdiri atas
koleksi ICE-276, kluster Il terdiri atas koleksi
weteseusisoy, wetesaneloe dan wete, kluster
III terdiri atas koleksi ICE-376, kluster IV
terdiri ats weteGha, kluster V terdiri atas 2007 -
ICE-1335, kluster VI terdiri atas 2007-1CE-
1335-B  dan cluster 7 terdiri atas
Wetewolowea. Dari pengelompokan tersebut
terlihat jelas bahwa beberapa koleksi dengan
kode genetik yang sama mengelompok pada
kluster yang sama yang artinya bahwa aksesi
dalam satu kluster memang berasal dari
genetic yang sama, namun sudah mengalami
perubahan genetik mungkin disebabkan karena
mutasi ataupun persilangan alami dilapangan
saat dilakukan penanaman dengan aksesi yang

lain sehingga terbentuk variasi baru. Aksesi
dengan nama Wete lebih bervariasi karena
terdistribusi dalam beberapa kluster berbeda,
sehingga aksesi wete ini merupakan aksesi
beragam karakternya. Aksesi wete sendiri
berasal dari wilayah NTT yang berasal dari
wilayah yang berbeda-beda. Oleh karena itu
aksesi wete memerlukan pengkarakterisasian
secara morfologi agar jelas karakteristiknya
untuk digunakan dalam kegiatan pemuliaan.

Alel dari koleksi jewawut yang berasal
dari NTT sangat tinggi variasinya. dan hal ini
dapat menjelaskan bahwa semua aksesi dari
NTT memiliki alel yang umum seperti hasil
penelitian yang dilaporakan oleh Kumari R et
al., (2011) dimana variasi dan aliran gen/alel
antara aksesi dari wilayah berbeda cukup
tinggi yang dideteksi menggunakan marka
RAPD dan ISSR. Namun, pada hasil penelitian
Vetriventhan et. al., (2012) pada Keragaman
genetik dari jewawut berkorelasi cukup baik
berdasarkan klasifikasi wilayah, hal ini
berbeda dari hasil penelitian kami dimana
aksesi Wete tidak mengelompok berdasarkan
wilayah, kemungkinan bahwa keragaman
genetik jewawut diwilayah NTT sendiri cukup
beragam.

Aksesi ICE-276-11A dan ICE-276-12A
berada dalam klaster yang sama dengan
kemiripan genetic yang tinggi (0.85) dan jarak
genetik yang rendah (0.15), aksesi ICE-376-3
dan ICE-376-13 juga mengelompok pada
garpu yang sama pada nilai koefisien
kemiripan 0,61 dengan nilai jarak genetik yang
rendah (0.38), sedangkan aksesi 2007-ICE-
1335 dan 2007-ICE-1335-B mengelompok
dengan koefisien kemiripan 0,53 dengan jarak
genetic 046 (Tabel 4). Nilai bootsrap pada
dendogram menunjukkan frekuensi dari berapa
kali aksesi tersebut mengelompok dan




berpasangan pada garpu dendongram. Pada
kluster I menunjukkan bahwa nilai boostrap
cukup tinggi (66.7) untuk memetakkan aksesi
ICE-276 dalam 1 kluster, diikuti kluster 3 dan 2.
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Gambar 1. Dendogram Koefisien Kemiripan Genetik antara plasmanutfah Jewawut koleksi Balitsereal

Hasil analisis jarak genetik diantara aksesi

genetik  yang

sedang (>0.5-0.7) terhadap

plasmanutfah jewawut menunjukkan bahwa
ada beberapa aksesi yang memiliki jarak
genetik yang sangat dekat yaitu aksesi ICE-
276-11A dengan ICE-276-12A (0.15), ICE-
276-12A dengan ICE-276-12AC (0.18) dan
ICE-276-12AC dengan ICE-276-13A (0.20)
ketiganya memiliki jarak genetic yang sangat
dekat karena merupakan sister line, hal ini
disebabkan karena adanya banyak variasi yang
terbentuk didalam satu aksesi ICE-276 yang
masih dapat dibedakan diantara aksesi
tersebut. Aksesi yang memiliki rata-rata jarak

seluruh aksesi yang diuji adalah ICE-376-3,
ICE-376-13, 2007-1CE-1335, WeteWolowea,
WeteGha dan 2007-ICE-1335B, sedangkan
aksesi yang memiliki rata-rata jarak genetik
yang rendah (<0,5) yaitu ICE-276-8A-1, ICE-
276-11A, ICE-276-12A, ICE-276-12AC, ICE-
276-13A dan Wete. Jauhnya jarak genetik dari
aksesi tersebut juga dapat terlihat dari gambar
3 dimensi dimana pada Gambar 2, terlihat jelas
bahwa WeteGha, WeteWolowea dan 2007-
ICE-1335 berada pada kelompok tersendiri
yang jaraknya jauh dari aksesi yang lain.




Tabel 4. Jarak genetik antara aksesi koleksi plasmanutfah jewawut Balitsereal dengan 27 marka SSR, 2020.

A
e \n . —
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= = = = = = = C = 5 b & S
8 § § § & ®= & I £ ¢ %2 8 4, %
4 d d d d 83 53 (=) = 3, 5] ) ] 7]
= = = = = = = & s z Z = = =
ICE-276-8A-1 049
ICE-276-11A 024 | 045
ICE-276-12A 030 015 | 046
ICE-276-12AC 037 023 0.8 | 047
ICE-276-13A 033 026 031 020|049
ICE-376-3 053 046 045 046 0.53 | 050
ICE-376-13 047 044 040 038 040 038 | 050
2007-ICE-1335 076 075 079 080 080 059 069 |0.68
2007-ICE-1335B 077 075 077 0798 079 058 071 046 |0.70
WeteSaneLoe 039 039 040 044 048 046 036 068 0.69 |0.50
WeteSeusiSoy 049 047 048 044 045 043 047 065 071 044 | 052
WeteGha 070 066 063 066 065 064 065 075 080 073 071|070
Wete 036 029 035 042 040 044 047 068 070 031 033 070 | 047
WeteWolowea 070 072 072 076 079 058 071 047 052 066 070 078 061 |0.67
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Gambar 2. Bentuk 3 dimensi pengelompokan aksesi jewawut

KESIMPULAN

Koleksi plasmanutfah jewawut dari
turunan yang sama memiliki kekerabatan yang
dekat dan mengelompok pada cluster yang
sama, sedangkan pada koleksi aksesi Wete
menyebar pada kelompok yang berbeda pada
kisaran nilai koefisien kemiripan genetik 0,28-
0,85 dengan nilai matriks korelasi (r) sebesar
0.954. Pada koefisien kemiripan genetik 0.58
membagi koleksi jewawut dalam 7 kelompok.
Koleksi Jewawut dari turunan yang sama yang
memiliki koefisien kemiripan genetik yang
tinggi (0.85) dengan jarak genetik terkecil
(0.15) ditunjukkan pada koleksi ICE-276-11A
dengan ICE-276-12A dan koleksi dari turunan
yang sama yang memiliki koefisien kemiripan
terkecil (0.61) dengan jarak genetic yang besar

(0.46) ditujukkan pada koleksi 2007-1CE-1335
dan 2007-ICE-1335B. Koleksi jewawut yang
berasal dari NTT (WeteGha dan
WeteWolowea) dan Introduksi (2007-ICE-
1335B dan 2007-ICE-1335) memiliki tingkat
variasi genetik yang tinggi yang ditunjukkan
oleh penyebaran aksesi wete pada kalster yang
berbeda dengan sebaran nilai jarak genetik
yang cukup tinggi terhadap aksesi koleksi.
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