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ABSTRACT 

A plant breeding program for turmeric (Curcuma longa L.) development is required to fulfil the 
pharmaceutical industry's demand. Understanding genetic diversity is the initial step in 
selecting the parents in plant breeding. Selection assisted by molecular markers, specifically 
Simple Sequence Repeat (SSR), can be used to obtain genetic information. However, genetic 
information on turmeric based on SSR markers in Indonesia is still limited. This study aimed 
to determine the genetic diversity and relationship of six accessions of turmeric using 4 (four) 
SSR primers. This study was conducted from October 2023 to January 2024 at the Laboratory 
of Plant Breeding and Biotechnology, Faculty of Agriculture, Universitas Jenderal Soedirman. 
The result showed that the CuMiSat-19, CuMiSat-20, and CuMiSat-29 primers were 
informative based on the electrophoresis band polymorphism. The CuMiSat-19 primer 
generated the highest PIC value (0,88), followed by CuMiSat-20 (0,80) and CuMiSat-29 (0,74). 
While CuMiSat-23 did not produce polymorphism, the PIC value was 0. The dendrogram 
classified six turmeric accessions into the two clusters with a Jaccard correlation coefficient 
range of 0.11-0.33. Cluster I consisted of accession A (Ponorogo), accession C (Gresik), 
accession D (Indramayu), and accession B (Semarang). Cluster II grouped accession E 
(Banyumas) and accession F (Bogor). Based on the polymorphism and similarity coefficient, 
turmeric accessions have a wide range of genetic diversity. Turmeric in different clusters is a 
potential germplasm that can be utilized to broaden genetic diversity in plant breeding 
programs. 

Keywords: CuMiSat; genetic diversity; microsatellites; molecular markers; Simple Sequence 
Repeat (SSR); turmeric 

 
 

ABSTRAK 

Program pemuliaan tanaman untuk pengembangan tanaman kunyit (Curcuma longa L.) 
diperlukan untuk memenuhi permintaan industri obat-obatan.  Informasi tentang keragaman 
genetik digunakan sebagai dasar dalam pemilihan tetua dalam pemuliaan tanaman. Seleksi 
tetua berdasarkan penanda molekuler, khususnya Simple Sequence Repeat (SSR), dapat 
digunakan untuk mendapatkan informasi genetik. Akan tetapi, informasi genetik kunyit 
berdasarkan penanda SSR di Indonesia masih terbatas. Penelitian ini bertujuan untuk 
mengetahui keragaman genetik dan hubungan kekerabatan 6 (enam) aksesi kunyit 
menggunakan 4 (empat) primer SSR. Penelitian dilaksanakan pada bulan Oktober 2023 
sampai Januari 2024 di Laboratorium Pemuliaan Tanaman dan Bioteknologi, Fakultas 
Pertanian, Universitas Jenderal Soedirman. Hasil penelitian menunjukkan bahwa primer 
CuMiSat-19, CuMiSat-20, dan CuMiSat-29 bersifat informatif berdasarkan profil pita 
polimorfisme pada elektroforesis gel. Primer CuMiSat-19 menghasilkan nilai PIC tertinggi 
(0,88), diikuti CuMiSat-20 (0,80), dan CuMiSat-29 (0,74). Sementara itu, primer CuMiSat-23 
tidak menghasilkan polimorfisme, sehingga menghasilkan nilai PIC 0. Dendrogram 
mengelompokkan 6 (enam) aksesi kunyit dalam 2 (dua) klaster dengan rentang koefisien 
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kemiripan Jaccard 0,11-0,33. Klaster I terdiri dari aksesi A (Ponorogo), aksesi C (Gresik), 
aksesi D (Indramayu), aksesi dan B (Semarang). Klaster II terdiri dari aksesi E (Banyumas) 
dan aksesi F (Bogor). Berdasarkan profil polimorfisme dan rentang koefisien kemiripan, aksesi 
kunyit yang diteliti menunjukkan keragaman genetik yang luas.  Aksesi kunyit pada kluster 
yang berbeda merupakan plasma nutfah potensial yang dapat digunakan untuk perluasan 
keragaman genetik dalam program pemuliaan tanaman. 

Kata kunci: CuMiSat; keragaman genetik; kunyit; mikrosatelit; penanda molekuler;  
                    Simple Sequence Repeat (SSR) 
 

 

PENDAHULUAN 

Setiap tahun, Penyakit Tidak Menular 
(PTM) menyebabkan kematian pada sekitar 
41 juta orang dan menempati porsi 74% 
penyebab kematian di dunia. (Kementerian 
Kesehatan RI, 2023). Salah satu penyebab 
munculnya PTM adalah ketidakseimbangan 
antioksidan untuk menekan dampak radikal 
bebas pada tubuh (Gunardi, 2023). Asupan 
dengan kandungan antioksidan diperlukan 
oleh tubuh untuk mencegah stres oksidatif 
dan kerusakan sel akibat radikal bebas 
(Maharani et al., 2021).  

Ada banyak bahan pangan alami kaya 
antioksidan yang berperan penting dalam 
pencegahan stres oksidatif, salah satunya 
adalah kunyit. Kunyit, Curcuma longa L. 
(Zingiberaceae), adalah tanaman tropis yang 
banyak dibudidayakan di Asia yang biasanya 
dijadikan sebagai zat pewarna kuning dan 
pengharum makanan, serta dimanfaatkan 
sebagai bahan rempah (Shan and Iskandar, 
2018) dan obat-obatan (Trimanto et al., 2017). 
Kunyit juga terbukti menunjukkan aktivitas 
hepatoprotektif, kardioprotektif, antifungal, 
dan antioksidan (Suprihatin et al., 2020).  

Data dari Badan Pusat Statistik (2024) 
menunjukkan bahwa produksi kunyit antara 
tahun 2021 sampai 2023 di Indonesia 
mengalami fluktuasi. Tahun 2021, produksi 
kunyit mengalami penurunan 4,5% dari 
193,58 juta kg menjadi 184,82 juta kg 
dibandingkan tahun sebelumnya. Akan tetapi, 
pada tahun 2022, produksi kunyit naik 
menjadi 196,29 juta kg dengan peningkatan 
5,94%. Selanjutnya, meningkat lagi sebesar 
4,66% menjadi 205,65 juta kg pada 2023.  

Saat ini, produksi kunyit tidak diiringi 
dengan manajemen pemasaran yang baik. 
Kelompok petani masih kesulitan untuk 
memasarkan kunyit dan hanya mendapatkan 
keuntungan yang sedikit, seperti kelompok 
petani di daerah Pacitan yang menjual kunyit 
dengan harga sangat rendah kepada  
 

 
 
tengkulak (Prasetiyo dan Sonia, 2021). 
Kelompok petani di Kramat Jati juga 
memasarkan kunyit hanya di pasar tradisional 
dengan harga jual yang rendah (Kusnadi et al., 
2020). Padahal, Indonesia sebagai salah satu 
produsen kunyit didukung dengan area 
pertanaman kunyit yang luas, sehingga 
berpotensi dalam pengembangan dan 
peningkatan nilai ekonomi kunyit (Putri et al., 
2020), terutama seiring dengan 
bertambahnya permintaan kunyit dari industri 
makanan dan terutama obat-obatan. 
Permintaan kunyit sebagai bahan baku obat 
tidak hanya di pasar domestik, tetapi juga 
sudah merambah ke pasar internasional 
(Adisa et al., 2022). International Trade 
Centre (ITC) memperkirakan perkembangan 
tahunan sebesar 10 % untuk permintaan 
kunyit dunia (Prasath et al., 2018). Oleh 
karena itu, peluang pemasaran petani kunyit 
dapat diarahkan untuk pemenuhan kebutuhan 
industri obat bahan alam. 

Upaya pemenuhan kebutuhan industri 
obat-obatan memerlukan pengembangan 
kunyit melalui program pemuliaan tanaman. 
Sebelum memulai program pemuliaan, 
dibutuhkan informasi keragaman genetik 
kunyit sebagai dasar seleksi tetua untuk 
perbaikan genetik dan pengembangan 
tanaman kunyit (Effendy et al., 2018). Tetua 
yang baik dalam program pemuliaan 
tanaman adalah plasma nutfah dengan 
keragaman genetik yang luas (Wati et al., 
2022).  

Keragaman genetik dapat diketahui 
dengan penanda morfologi, biokimia, dan 
molekuler. Selama ini, keragaman genetik 
banyak dianalisis dengan penanda morfologi 
berdasarkan pengamatan visual pada 
penampilan fenotipe tanaman. Beberapa 
penelitian tentang keragaman genetik famili 
Zingiberaceae dengan penanda morfologi 
telah dilakukan. Penelitian Anindita et al. 
(2020) menunjukkan bahwa berdasarkan 
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karakter agro-morfologi, kunyit (C. longa) di 
Indonesia memiliki tingkat keragaman 
genetik yang tinggi. Hal ini sejalan dengan 
kunyit (C. longa) di India yang memiliki 
keragaman genetik tinggi ditinjau dari 
karakter morfologinya (Aswathi et al., 2022). 
Sementara itu, kunyit putih (C. zedoaria) 
yang diteliti oleh Heryanto et al. (2021) di 
Indonesia memiliki keragaman genetik yang 
rendah berdasarkan karakter morfologinya.  

Namun demikian, penanda morfologi 
memiliki keterbatasan karena membutuhkan 
pengamatan intensif dan seringkali sulit 
membedakan tanaman dengan tingkat 
kekerabatan yang dekat, serta dipengaruhi 
oleh faktor lingkungan. Sementara itu, 
penanda molekuler dapat menganalisis 
keragaman genetik pada tingkat DNA 
(Elfianis et al., 2021). Penanda molekuler 
berdasarkan polimorfisme pada tingkat 
sekuens DNA bersifat lebih stabil dan tidak 
dipengaruhi oleh lingkungan, sehingga dapat 
mengatasi kelemahan penggunaan penanda 
morfologi (Aswathi et al., 2022).  

Beberapa penelitian tentang 
keragaman genetik telah dilakukan 
menggunakan penanda molekuler. Analisis 
dengan penanda ISSR menghasilkan 
keragaman genetik yang tinggi pada aksesi 
jahe (Z. officinale) (Subositi et al., 2022) dan 
kencur (Kaempferia galanga) (Subositi et al., 
2020) yang dikoleksi dari beberapa lokasi di 
Indonesia. Kunyit (C. longa) di Indonesia 
yang diteliti oleh Putri et al. (2020) 
menggunakan penanda P450-based 
analogue (PBA) juga menunjukkan 
keragaman genetik yang luas. Adapun di 
India, penelitian Aswathi et al. (2022) 
menunjukkan keragaman genetik kunyit (C. 
longa) yang tinggi dengan penanda SSR. 

Berbagai macam penanda molekuler 
telah digunakan oleh para peneliti. Salah satu 
penanda yang sering digunakan untuk 
analisis keragaman genetik adalah Simple 
Sequence Repeat (SSR) atau disebut juga 
mikrosatelit. Kelebihan penanda SSR adalah 
bersifat sangat polimorfik, kodominan, tingkat 
reprodusibilitas tinggi (Li et al., 2022), 
multialel, ketersediaan yang melimpah, dan 
terdistribusi pada seluruh genom, serta 
berada pada lokus yang spesifik (Vasek et al., 
2020).  

Sementara itu, penggunaan penanda 
SSR dalam penelitian keragaman genetik 
pada famili Zingiberaceae juga telah banyak 
dilakukan, seperti Aswathi et al. (2022) pada 

kunyit (C. longa) di India, Das et al. (2016) 
pada jahe (Z. officinale) di India, dan Ismail et 
al. (2019) pada kecombrang (Etlingera elatior) 
di Malaysia. Akan tetapi, saat ini, informasi 
keragaman genetik kunyit di Indonesia 
berdasarkan penanda molekuler SSR masih 
terbatas, sehingga diperlukan upaya untuk 
mengetahui informasi tersebut (Putri et al., 
2020). Oleh karena itu, penelitian ini akan 
melakukan analisis keragaman genetik pada 
tanaman kunyit yang dikoleksi dari sentra 
produksi kunyit terbesar di Indonesia, yaitu 
Provinsi Jawa Tengah, Jawa Timur, dan 
Jawa Barat, berdasarkan penanda molekuler 
SSR. 

 
BAHAN DAN METODE 

Bahan yang digunakan adalah 6 (enam) 
rimpang kunyit yang dikoleksi dari 3 (tiga) 
provinsi sentra produksi kunyit terbesar di 
Indonesia yaitu Provinsi Jawa Tengah, Jawa 
Timur, dan Jawa Barat (Tabel 1) dan 4 
(empat) primer SSR yaitu CuMiSat-19, 
CuMiSat-20, CuMiSat-23, CuMiSat-29 (Tabel 
2). Primer CuMiSat yang merupakan 
singkatan dari Curcuma MicroSatellite pada 
penelitian ini termasuk dalam SSR genomik. 
Secara umum, SSR tidak memiliki fungsi gen 
pada genom, tetapi banyak penelitian 
mendukung peran SSR sebagai sumber dari 
variasi atau keragaman genetik (Yuan et al., 
2021). Primer pada penelitian ini diidentifikasi 
dan dirancang dari DNA genom kunyit yang 
berasal dari India oleh Senan et al. (2013) 
dan memiliki nilai Discriminating Power yang 
tinggi yaitu pada rentang 0,64 sampai 
dengan 0,67, serta sudah banyak digunakan 
pada penelitian keragaman genetik kunyit 
seperti pada penelitian Aswathi et al. (2022), 
Singh et al. (2015), dan Gogoi et al. (2023). 
Penelitian ini dilaksanakan pada bulan 
Oktober 2023 sampai Januari 2024 di 
Laboratorium Pemuliaan Tanaman dan 
Bioteknologi, Fakultas Pertanian, Universitas 
Jenderal Sudirman. 

Penanaman Kunyit dan Persiapan 
Biomassa 

Rimpang kunyit dari setiap daerah 
ditanam pada masing-masing 9 (sembilan) 
polybag yang berisi yang berisi campuran 
tanah, pupuk kandang, dan sekam, dengan 
perbandingan 2:1:1. Setelah tumbuh 3 (tiga) 
helai daun, daun dikoleksi kemudian 
disimpan pada suhu -2oC.  
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Ekstraksi DNA Genom 
Ekstraksi DNA genom dilakukan 

dengan metode Doyle (1991) yang 
dimodifikasi berdasarkan metode Prasetia et 
al. (2022). Daun kunyit dipotong dengan 
ukuran panjang dan lebar ± 4 cm kemudian 
dimasukkan ke dalam mortar. Nitrogen cair 
ditambahkan sedikit demi sedikit pada mortar, 
kemudian daun ditumbuk hingga halus 
dengan pestle. Daun yang sudah halus 
dimasukkan ke dalam tabung mikro 
berukuran 2 ml. Sebanyak 1 ml sampel 
dipindahkan ke dalam tabung mikro yang 
baru lalu ditambahkan larutan buffer 
ekstraksi sebanyak 1000 μl, dilanjutkan 
dengan homogenisasi menggunakan vortex 
selama 10 detik. Sampel kemudian 
diinkubasi pada suhu 65°C selama 1 jam, 
dengan setiap 10 menit tabung mikro dibolak-
balik secara hati-hati. Campuran chloroform : 
isoamyl alcohol (CHISAM) dengan 
perbandingan 24 : 1 ditambahkan ke dalam 
tabung mikro sebanyak 500 μl dan dilakukan 
sentrifugasi selama 7 menit. Supernatan 
berupa cairan yang berada di bagian atas 
diambil dan dipindahkan ke tabung mikro 
yang baru dengan ukuran 1,5 ml. Pemberian 
CHISAM dan pemindahan supernatan ke 
tabung mikro yang baru diulangi sebanyak 
dua kali lagi. Setelah itu, ammonium asetat 
dingin ditambahkan sebanyak 0,8 μl/10 μl, 
beserta isopropanol dingin sebanyak 5,4 
μl/10 μl. Tabung mikro disimpan di lemari 
pendingin selama semalam. Setelah 
disimpan semalaman, sentrifugasi tabung 
mikro dilakukan selama 7 menit. Supernatan 
dibuang, kemudian pelet ditiriskan dan 
dikeringkan. Etanol 70% ditambahkan 
sebanyak 700 μl dan dilakukan sentrifugasi 
selama 1 menit. Etanol 70% kemudian 
dibuang dan ditiriskan lagi, lalu ditambahkan 
etanol 96% sebanyak 700 μl dan dilakukan 
sentrifugasi selama 1 menit. Etanol 96% 
kemudian dibuang dan pelet ditiriskan 

selama 1 jam. TE (Tris HCl-EDTA) 
ditambahkan sebanyak 30 μl dan juga enzim 
RNAse sebanyak 1 μl, lalu diinkubasi pada 
suhu 37°C selama 1 jam. Sampel DNA 
disimpan dalam lemari pendingin.  

 

Uji Kualitas dan Kuantitas DNA 
Kualitas DNA genom hasil ekstraksi 

dianalisis dengan elektroforesis gel agarosa 
1% (Vivantis). Sementara itu, kuantitas dan 
kemurnian DNA genom dianalisis dengan 
instrumen spektrofotometer nanodrop 
(Implen), dengan pengukuran absorbansi 
pada panjang gelombang 260 nm dan 280 
nm (Mollah et al., 2022). 

 

Amplifikasi Penanda SSR dengan 
Polymerase Chain Reaction (PCR) 

Amplifikasi penanda SSR dilakukan 
dengan mesin thermocycler (Applied 
Biosystems) berdasarkan reaksi PCR. 
Komposisi reagen PCR terdiri dari 12,5 μl My 
TaqTM HS Red Mix, 1 μl DNA template (25 
ng), 1 μl primer forward (10 μM), 1 μl primer 
reverse (10 μM), dan 9,5 μl nuclease free 
water. Protokol reaksi PCR dilakukan 
berdasarkan penelitian Singh et al. (2015) 
yaitu pre-denaturasi pada suhu 95°C selama 
5 menit, denaturasi 94°C selama 1 menit, 
annealing pada suhu spesifik (sesuai dengan 
primer yang digunakan) (Tabel 2) selama 1 
menit, ekstensi 72°C selama 2 menit, dan 
ekstensi akhir 72°C selama 7 menit, dengan 
siklus PCR total sebanyak 35 siklus. Hasil 
PCR lalu dimigrasikan pada elektroforesis gel 
agarosa 2%, dengan penanda ukuran pita 
DNA menggunakan 100 bp DNA ladder 
(Meridian Bioscience). Elektroforesis gel 
dilakukan dengan tegangan 50V selama 60 
menit pada buffer TBE (Tris base (Vivantis) - 
Borric acid (Vivantis) - EDTA (Himedia)). 
DNA yang telah bermigrasi pada gel 
elektroforesis kemudian divisualisasikan di 
bawah UV transilluminator (Fotodyne). 

 

Tabel 1. Daftar aksesi kunyit dan lokasi pengambilan sampel 

Sampel Lokasi pengambilan sampel 

A Kabupaten Ponorogo, Jawa Timur 
B Kecamatan Tengaran, Kabupaten Semarang, Jawa Tengah 
C Kecamatan Menganti, Kabupaten Gresik, Jawa Timur 
D Kabupaten Indramayu, Jawa Barat 
E Kecamatan Purwokerto Utara, Banyumas, Jawa Tengah 
F Desa Sirnagalih, Kecamatan Tamansari, Kabupaten Bogor, Jawa Barat 
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Tabel 2. Spesifikasi primer 

Primer Sekuens Suhu annealing 

CuMiSat -19 Forward 
Reverse 

CATGCAAATGGAAATTGACAC 
TGATAAATTGACACATGGCAGTC 

60 °C 

CuMiSat -20 Forward 
Reverse 

CGATACGAGTCCATCTCTTCG 
CCTTGCTTTGGTGGCTAGAG 

60 °C 

CuMiSat -23 Forward 
Reverse 

CGTGGAAGGTGAGTTTGAC 
CAGAAGGGAACTGAGATGG 

60 °C 

CuMiSat -29 Forward 
Reverse 

GTGGTATCCCCATGAAGAGC 
ATGACCAAGCCCTTTCACC 

55,5 °C 

 
Analisis Data 

Data molekuler dilakukan skoring data 
biner berdasarkan pita DNA yang muncul 
pada gel agarosa 2%. Pita-pita yang terlihat 
dianggap sebagai satu alel. Pita DNA dengan 
laju migrasi yang sama diasumsikan sebagai 
lokus homolog. Laju migrasi atau ukuran pita 
DNA diukur dengan perangkat lunak Gel 
Analyzer. Setiap pita yang muncul pada laju 
migrasi yang sama, diberi nilai 1, sedangkan 
pita yang tidak muncul diberi nilai 0. Data 
hasil skoring dianalisis dengan program 
Sequential Agglomerative Hierarchial and 
Nested (SAHN)-UPGMA (Unweighted Pair 
Group Method with Arithmetic) pada 
perangkat lunak NTSYS versi 2.1 (Rohlf, 
2000).  Hasil analisis disajikan dalam bentuk 
dendrogram. Data hasil skoring juga 
dianalisis dengan perangkat lunak Power 
Marker 3.25 untuk penentuan nilai PIC dari 
setiap penanda SSR yang digunakan (Liu & 
Muse, 2005). 

HASIL DAN PEMBAHASAN 

Profil Penanda SSR 
Hasil analisis nilai PIC dapat dilihat 

pada Tabel 3. Pengukuran pita DNA dalam 
penelitian ini dilakukan dengan perangkat 
lunak Gel Analyzer. Gel Analyzer merupakan 
perangkat lunak yang dapat membantu 
dalam pendeteksian jalur dan pita DNA serta 
standar berat molekuler DNA. Gel Analyzer 
memberikan akurasi 95% dalam deteksi jalur 
DNA, akurasi 100% untuk deteksi pita DNA 
otomatis, dan akurasi 75% untuk kalibrasi 
berat molekuler pita DNA. Gel Analyzer 

adalah perangkat lunak yang efisien untuk 
mendeteksi ukuran pita DNA berdasarkan 
input gambar visualisasi DNA dengan 
kualitas tinggi (Mehta et al., 2023).  

Pada penelitian ini, terdapat total 23 
alel yang dihasilkan dari 6 (enam) aksesi 
kunyit dan empat primer CuMiSat yang 
digunakan. Jumlah alel terbanyak dihasilkan 
oleh primer CuMiSat-19 yaitu 10 alel, diikuti 
CuMiSat-20 (7 alel), CuMiSat-29 (5 alel), dan 
paling sedikit adalah CuMiSat-23 (1 alel). 
Nilai heterozigositas paling tinggi dihasilkan 
oleh primer CuMiSat-20 dengan nilai 1, diikuti 
oleh CuMiSat-19 (0,83), sedangkan 
CuMiSat-23 dan CuMiSat-29 memiliki nilai 
heterozigositas 0. Sementara itu, 3 (tiga) dari 
4 (empat) primer memiliki nilai PIC yang 
tinggi yaitu 0,88 (CuMiSat-19), 0,80 
(CuMiSat-20), dan 0,74 (CuMiSat-29), 
sedangkan CuMiSat-23 memiliki nilai PIC 0. 

Primer CuMiSat-20 dan CuMiSat-19 
memiliki nilai heterozigositas 1 dan 0,83 
karena menghasilkan alel heterozigot, yang 
ditandai dengan adanya dua pita yang 
dihasilkan pada suatu individu, sedangkan 
primer CuMiSat-23 dan CuMiSat-29 hanya 
menghasilkan satu pita pada setiap individu. 
Dua pita yang dihasilkan oleh primer 
CuMiSat-20 dan CuMiSat-19 menandakan 
heterozigot, sedangkan satu pita 
mengindikasikan homozigot pada lokus 
tertentu (Purwoko et al., 2021). Penanda 
SSR yang bersifat kodominan mampu 
membedakan alel homozigot dan heterozigot. 
Semakin banyak alel heterozigot, semakin 
tinggi tingkat keragaman genetik pada 
sampel yang diteliti (Nugroho et al., 2019) 

 
Tabel 3. Ukuran alel, jumlah total alel, heterozigositas, dan PIC semua primer 

Primer Ukuran alel Jumlah total alel Heterozigositas PIC 

CuMiSat-19 150–199 10 0,83 0,88 
CuMiSat-20 150–188 7 1 0,80 
CuMiSat-23 150 1 0         0 
CuMiSat-29 140–166 5 0 0,74 
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    Gambar 1. Profil penanda SSR menggunakan   
                      primer CuMiSat-19 
 

 

   Gambar 2. Profil penanda SSR menggunakan   
                     primer CuMiSat-23 

 

     Gambar 3. Profil penanda SSR menggunakan  
                       primer CuMiSat-20 

 

 Gambar 4. Profil penanda SSR menggunakan  
                   primer CuMiSat-29 

Tingkat keinformatifan primer SSR 
sebagai dasar dalam pemilihan penanda 
molekuler yang efisien untuk membedakan 
individu dapat diketahui berdasarkan nilai 
PIC (Aswathi et al., 2022). Dalam penelitian 
ini, 3 (tiga) dari 4 (empat) primer CuMiSat 
yaitu Primer CuMiSat-19, CuMiSat-20, dan 
CuMiSat-29 menghasilkan polimorfisme 
dengan nilai PIC tinggi, yang berarti primer 
tersebut sangat informatif dalam 
membedakan individu. Terryana et al. (2023) 
menyatakan bahwa tingkat keinformatifan 
nilai PIC dibagi menjadi 3 (tiga) kelas yaitu 
PIC > 0,5 berarti sangat informatif, nilai 0,25 
< PIC < 0,5 tingkat informatif sedang, dan PIC 
< 0,25 tingkat informatif rendah. Penanda 
SSR memiliki nilai PIC yang tinggi karena 
sifatnya yang kodominan dan multialel (Singh 
et al., 2015).  

Primer CuMiSat-19 dalam penelitian ini 
memiliki nilai PIC 0,88, yang berarti sangat 
informatif. Tingginya nilai PIC CuMiSat-19 ini 
sejalan dengan penelitian Singh et al. (2015) 
dengan PIC 0,98 dan Gogoi et al. (2023) 
dengan PIC 0,71. Berbeda dengan hasil 
penelitian ini, CuMiSat-19 pada penelitian 
Aswathi et al. (2022) menghasilkan PIC 
sebesar 0,42 dengan tingkat keinformatifan 
sedang dan Nandakumar et al. (2023) 
menghasilkan persentase polimorfisme 
50,50%. Primer CuMiSat-20 menghasilkan 

nilai PIC 0,80, termasuk dalam kategori 
sangat informatif. Nilai PIC yang tinggi ini 
berbeda dengan penelitian Aswathi et al. 
(2022) yaitu 0,42 dan Gogoi et al. (2023) yaitu 
0,25 yang termasuk dalam tingkat 
keinformatifan sedang. Sementara itu, dalam 
penelitian Nandakumar et al. (2023), 
CuMiSat-20 menghasilkan persentase 
polimorfisme 50,50%. Primer CuMiSat-23 
menghasilkan nilai PIC 0 yang artinya tidak 
informatif dan monomorfik. Hasil monomorfik 
primer CuMiSat-23 pada penelitian ini 
berbeda dengan Aswathi et al. (2022), Gogoi 
et al. (2023), dan Nandakumar et al. (2023) 
yang semuanya menghasilkan polimorfisme. 
Primer CuMiSat-29 termasuk primer yang 
sangat informatif dengan nilai PIC 0,74. Akan 
tetapi, tingkat keinformatifan CuMiSat-29 
berbeda dengan Aswathi et al. (2022) 
dengan nilai PIC sebesar 0,39 yang termasuk 
kategori keinformatifan sedang. 

Berdasarkan hasil penelitian ini, 
diketahui bahwa terjadi variasi ukuran alel 
pada sampel penelitian dengan polimorfisme 
yang tinggi pada 3 (tiga) primer yang 
digunakan. Nandakumar et al. (2023) 
menyatakan bahwa tingginya polimorfisme 
dapat disebabkan oleh adanya variasi 
intraspesifik dalam spesies C. longa L. 
Variasi pada sampel penelitian ini dapat 
terjadi karena adanya mutasi. Mutasi yang 
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terjadi dapat berupa mutasi titik, insersi, 
ataupun delesi seluruh unit atau motif 
pengulangan SSR, sehingga ukuran dari 
rangkaian penanda molekuler berubah. 
Mutasi terjadi sebagai akibat dari kesalahan 
enzim DNA polymerase saat proses replikasi 
atau disebut polymerase strand-slippage. 
Kesalahan ini mengakibatkan sekuens 
template DNA dan sekuens DNA baru tidak 
komplemen. Hal ini akan membuat kontraksi 
sekuens dan ekspansi sekuens motif yang 
berulang-ulang. Selanjutnya mutasi pada 
sekuens tersebut akan dikoreksi oleh sistem 
perbaikan mismatch DNA. Mutasi yang 
terlewat oleh sistem akan membentuk alel 
baru pada lokus SSR. Maka dari itu, alel yang 
berbeda-beda dapat muncul pada suatu 
lokus dan setiap individu memiliki variasi 
perbedaan jumlah pengulangan SSR, 
sehingga SSR dinilai lebih informatif 
dibandingkan penanda molekuler lain (Vieira 
et al., 2016; Tsykun et al., 2017). 

Analisis Filogenetik Aksesi Kunyit 
Berdasarkan dendrogram pada 

Gambar 5, diketahui koefisien kemiripan 
semua aksesi kunyit berkisar antara 0,11–
0,33. Terdapat dua klaster utama yaitu 
klaster I dan II dengan koefisien kemiripan 
Jaccard 0,11 antara kedua klaster. Klaster I 
terdiri dari dua subklaster yaitu IA dan IB. 
Klaster IA memiliki koefisien kemiripan 0,27 
antara aksesi D (Indramayu) dengan A 
(Ponorogo) dan C (Gresik). Sampel A dan C 
memiliki kekerabatan yang paling dekat 
dibandingkan dengan aksesi yang lain 
dengan koefisien kemiripan 0,33. Adapun 
subklaster IB terdapat satu aksesi yaitu 
aksesi B (Semarang). Koefisien kemiripan 
antara subklaster IA dan IB adalah 0,18. 
Sementara itu, klaster II terdiri dari aksesi E 
(Banyumas) dan F (Bogor) dengan koefisien 
kemiripan 0,20. 

Nilai koefisien kemiripan berkisar 
antara 0 hingga 1. Semakin tinggi nilai 
koefisien kemiripan atau mendekati 1, artinya 
kekerabatan semakin dekat antara kedua 
individu tersebut dan semakin identik secara 
genetik. Sebaliknya, jika nilai semakin 
mendekati 0, artinya kedua individu semakin 
berkerabat jauh dan berbeda secara genetik. 
Kemiripan atau kekerabatan dapat dikatakan 
jauh jika nilai koefisien kemiripan kurang dari 
0,6. Individu yang berkerabat dekat akan 
memiliki jarak genetik yang dekat atau 

keragaman genetik yang sempit, sedangkan 
yang berkerabat jauh akan memiliki jarak 
genetik yang jauh atau keragaman genetik 
yang luas (Ilahi, 2020; Sholichah, 2019). 

Rentang koefisien kemiripan seluruh 
aksesi kunyit pada penelitian ini adalah 0,11–
0,33. Koefisien kemiripan tersebut kurang 
dari 0,6, sehingga dapat dikatakan bahwa 
kekerabatan aksesi kunyit pada penelitian ini 
jauh dengan keragaman genetik yang luas. 
Luasnya keragaman genetik kunyit pada 
penelitian ini sejalan dengan penelitian Putri 
et al. (2020), yang menunjukkan keragaman 
genetik kunyit yang luas di Indonesia dengan 
rentang koefisien kemiripan Jaccard 0,01–
0,83. Di negara India, beberapa penelitian 
menunjukkan keragaman genetik kunyit yang 
luas dengan koefisien kemiripan Jaccard 
0,04–1,00 (Aswathi et al., 2022), jarak 
genetik 0,03–0,59 (Verma et al., 2015), dan 
koefisien ketidakmiripan 0,218–0,848 (Magar 
et al., 2021).  

Keragaman genetik yang luas dapat 
terjadi pada kunyit meskipun diperbanyak 
secara vegetatif. Keragaman dapat terjadi 
karena adanya mutasi alami, sehingga 
susunan genom berubah dan terjadi variasi 
alel pada lokus yang spesifik (Putri et al., 
2020). Patel et al. (2023) menyatakan bahwa 
keragaman yang terjadi adalah hasil 
fenomena evolusi seperti tingkat mutasi yang 
tinggi dan kesalahan replikasi (replication 
slippage). Selain itu, terdapat pula 
kemungkinan adanya pertukaran bahan 
tanam rimpang kunyit antarpetani (Aswathi et 
al., 2022). 

Dalam penelitian ini, klaster I terdiri dari 
aksesi A (Ponorogo) dan C (Gresik) dari 
Jawa Timur memiliki kekerabatan paling 
dekat. Adapun yang berkerabat dengan A 
dan C adalah D dari Indramayu, Jawa Barat, 
diikuti B dari Semarang, Jawa Tengah. 
Sementara itu, pada klaster II terdapat aksesi 
E dari Banyumas, Jawa Tengah yang 
berkerabat dengan F dari Bogor, Jawa Barat. 
Berdasarkan data tersebut, dapat diketahui 
bahwa tidak terdapat keterkaitan antara 
dendrogram filogenetik dan daerah sampel. 
Sampel dari provinsi yang berbeda dapat 
berkerabat dekat dan sebaliknya sampel dari 
provinsi yang sama dapat berkerabat jauh. 
Sampel yang mengelompok pada klaster I 
dan II, sebagian besar bukan dari provinsi 
yang sama. Sampel dari provinsi yang sama 
tersebar pada klaster yang berbeda.  
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Gambar 5.  Dendrogram tanaman kunyit berdasarkan koefisien kemiripan Jaccard 
                     Keterangan: A = Ponorogo; B = Semarang; C = Gresik; D = Indramayu; E = Banyumas;  
                                          F = Bogor. 

 
Hasil penelitian ini sejalan dengan 

penelitian Putri et al. (2020) yang 
menunjukkan bahwa keragaman genetik 
kunyit di Indonesia tidak didasarkan pada 
lokasi geografis asal kunyit. Kunyit yang 
berada pada subklaster yang sama, berasal 
dari provinsi yang berbeda. Penelitian Ilyas et 
al. (2018) juga menunjukkan bahwa banyak 
genotipe kunyit dari lokasi yang berbeda di 
Pakistan memiliki kekerabatan yang dekat, 
yang menandakan adanya variasi genetik. 
Hasil penelitian Aswathi et al. (2022) 
menunjukkan kunyit dari lokasi yang sama di 
India memiliki keragaman genetik yang tinggi 
dan menyebar ke kelompok yang berbeda-
beda, sehingga mengindikasikan bahwa 
tidak terdapat pengelompokan berdasarkan 
lokasi asal genotipe kunyit. Hal itu 
menandakan bahwa genotipe kunyit secara 
geografis dan genetik bersifat independen. 
Individu yang berasal dari daerah yang sama 
tidak selalu berada dalam kelompok yang 
sama, yang berarti bahwa faktor geografi 
tidak selalu berkaitan dengan keragaman 
genetik (Ilahi, 2020).  

Secara keseluruhan, berdasarkan 
tingginya polimorfisme yang dihasilkan oleh 
penanda SSR dan koefisien kemiripan pada 
analisis filogenetik yang rendah antar individu, 
kunyit pada penelitian ini memiliki keragaman 
genetik yang luas, kekerabatan yang jauh, 
dan sebagian besar tidak berkerabat 
berdasarkan lokasi. Hasil analisis keragaman 
secara molekuler dapat membantu 

menemukan genotipe yang unik dan berbeda 
secara genetik. Hasil tersebut dapat 
digunakan saat merancang program 
pemuliaan kunyit untuk memilih tetua yang 
berbeda secara genetik (Aswathi et al., 2022). 
Genotipe yang berada di kelompok atau 
kluster yang berbeda merupakan plasma 
nutfah potensial yang dapat dimanfaatkan 
untuk perluasan sumber genetik (Ismail et al., 
2019). Permatasari et al. (2018) menjelaskan 
bahwa tetua yang kekerabatannya jauh akan 
menghasilkan keturunan dengan tingkat 
keragaman yang tinggi. Akan tetapi, kunyit 
memiliki hambatan dalam perbanyakan 
generatif karena tingkat sterilitasnya tinggi 
dan jarang menghasilkan bunga dan biji, 
sehingga biasanya diperbanyak secara 
vegetatif (Putri et al., 2020). Oleh karena itu, 
diperlukan eksplorasi dan studi lebih lanjut 
mengenai keragaman genetik kunyit di 
Indonesia dan program pengembangan 
kunyit yang tepat. Eksplorasi keragaman 
genetik kunyit di Indonesia akan menambah 
informasi yang menjadi sumber utama setiap 
program perbaikan tanaman. Informasi 
keragaman genetik akan menambah 
ketersediaan materi genetik, sebagai 
konservasi sumber daya genetik, dan 
meningkatkan kemajuan seleksi yang akan 
mendorong program pemuliaan lebih lanjut di 
masa depan (Putri et al., 2020; Dudekula et 
al., 2022). 
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KESIMPULAN 

Hasil penelitian menunjukkan bahwa 
keragaman genetik aksesi tanaman kunyit 
tergolong luas dengan koefisien kemiripan 
0,11–0,33. Kekerabatan tanaman kunyit 
secara keseluruhan jauh. Kekerabatan dibagi 
menjadi dua klaster. Klaster I terdiri dari 
aksesi A (Ponorogo), C (Gresik), D 
(Indramayu), dan B (Semarang). Klaster II 
terdiri dari aksesi E (Banyumas) dan F 
(Bogor). Primer CuMiSat-19 dengan PIC 0,88, 
CuMiSat-20 (0,83), dan CuMiSat-29 (0,74) 
sangat informatif, sedangkan CuMiSat-23 
tidak informatif dengan nilai PIC 0. Primer 
yang informatif dapat digunakan untuk 
penelitian kunyit selanjutnya. 
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