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ABSTRAK

Salah satu jenis jagung fungsional yang diteliti dan dikembangkan di Balai Penelitian Tanaman Serealia (Balitsereal) 
adalah jagung kaya betakaroten dengan kandungan vitamin A tinggi (provit-A). Penelitian ini bertujuan untuk mempelajari 
bioinformatika genetika jagung kaya vitamin A sebagai dasar dalam penentuan pasangan persilangan yang sesuai dalam 
perakitan varietas. Studi genetik menggunakan 15 inbrida jagung provit-A yang berasal dari dalam dan luar negeri 
(introduksi CIMMYT Meksiko). Penelitian dilaksanakan pada bulan April hingga Juli 2015 di Laboratorium Biologi 
Molekuler Balitsereal, Maros, Sulawesi Selatan. Kegiatan penelitian meliputi penyiapan dan scoring data DNA dalam 
bentuk data biner yang kemudian diolah menggunakan software NTSYS-pc versi 2.1 untuk klastering data. Hasil penelitian 
menunjukkan analisis keragaman genetik berdasarkan UPGMA terhadap matriks kemiripan genetik menghasilkan nilai 
koefisien kemiripan genetik dengan kisaran 0,36-0,91. Berdasarkan hasil klastering keragaman genetik 15 inbrida jagung 
provit-A diperoleh koefisien kemiripan genetik 0,44 dan terbagi ke dalam empat group (group I, II, III dan IV). Group I 
dan II terdapat pada level genetik diversity (GD) 0,44. Group III terdapat pada level GD 0,45 yang terbagi menjadi dua 
subgroup (A1 dan A2). Group IV terdapat pada level GD 0,503 yang terbagi menjadi empat subgroup (B1, B2, B3 dan 
B4). Pengelompokan genetik inbrida jagung provit-A yang diuji mengindikasikan variabilitas materi yang dikarakterisasi 
cukup tinggi sehingga peluang rekombinasi lebih besar dalam perakitan varietas.

Kata kunci: jagung provit A, Bioinformatik, SSR  

ABSTRACT

One type of functional maize that is currently studied and developed at Indonesian Cereals Research Institute is rich 
beta carotene maize (Pro vitamin A maize). This study aims to study the bioinformatics aspect of beta carotene maize 
as a basis in the determination of appropriate crossing combinations in generating pro vitamin A maize. Genetic studies 
used 15 high vitamin A maize inbreeds originating from within and outside the country (Cimmyt Mexico introduction). 
The study was conducted from April to July 2015 at the Molecular Biology Laboratory of Indonesian Cereals Research 
Institute. Preparation and DNA scoring were performed by using NTSYS-pc 2.1 version for generating dendogram/ data 
clustering. The results showed that the genetic diversity analysis based on UPGMA against genetic similarity matrix in 
the form of a dendogram of genetic similarity coefficient values obtained ranged from 0.36 to 0.91. The result of genetic 
diversity clustering of 15 inbreeds of Pro vitamin A maize in genetic similarity of 0.44 is divided into four groups: groups 
I, II, III and IV. Dendrogram shows groups I and II at the GD level of 0.44. Group III is at the level of GD 0.45 and 
divided into two sub groups namely A1 and A2. Group IV is at GD 0.503 level divided into four sub groups namely B1, 
B2, B3 and B4. The genetic clustering of inbreds tested indicated that the variability of the material characterized was 
relatively high and enables inbreds recombination in developing new varieties..
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PENDAHULUAN

Jagung khusus atau jagung fungsional mempunyai 
sifat khas, yaitu mengandung nutrisi yang lebih tinggi 
dibanding jagung pada umumnya. Sifat khusus tersebut 
dihasilkan oleh gen resesif yang mengatur sifat tertentu 
pada jagung, antara lain protein tinggi, kaya betakaroten, 
kaya amilopektin dan lain-lain. Perbaikan sifat khusus 
pada jagung dapat dilakukan melalui pemuliaan tanaman 
(Pixley et al., 2006).

Salah satu jenis jagung fungsional yang sedang 
dikembangkan adalah jagung kaya betakaroten (provit 
A maize). Jagung provit-A mengandung vitamin A 
(betakaroten) 8-15 μg/g, lebih tinggi dibanding jagung 
biasa yang hanya mengandung betakaroten 1,0 μg/g. 
Betakaroten dapat mencegah defisiensi vitamin A, 
meningkatkan daya tahan tubuh, membantu pertumbuhan 
gigi, mencegah buta dini, dan meningkatkan nafsu makan 
(Science Daily, 2008; Nutra, 2008; Cong Khan et al., 
2007; Bwibo dan Neumann, 2003). 

Balai Penelitian Tanaman Serealia bekerja sama dengan 
CIMMYT telah melakukan fortifikasi atau meningkatkan 
nutrisi mikro jagung. Biofortifikasi pada jagung telah 
dilakukan sejak 2008 untuk menghasilkan varietas unggul 
dengan kandungan vitamin A tinggi melalui pemuliaan 
tanaman. Galur-galur introduksi dari CIMMYT diuji 
adaptasi agar sesuai dengan iklim Indonesia (Yasin et al., 
2014). Perkembangan teknologi marka molekuler (SSR) 
mempermudah pemuliaan jagung khusus. 

Marka SSR merupakan salah satu penanda DNA 
berdasarkan teknik PCR yang banyak dipakai saat ini, 
karena sifatnya yang reproducible, kodominan, dan dapat 
mendeteksi variasi alel yang tinggi (Varshney et al., 2005). 
Aplikasi teknologi SSR membantu mempercepat proses 
pemuliaan tanaman, efektif dan akurat mengkarakterisasi 
plasma nutfah tanaman (Blair et al., 1999). 

Analisis marka molekuler menghasilkan banyak 
data biologi yang harus dihitung dan diinterpretasi 
secara akurat. Bioinformatika merupakan ilmu yang 
mengkombinasikan ilmu komputer, statistik, matematika, 
teknik analisis dan menginterpretasi data biologi. 
Bioinformatika telah diaplikasikan pada berbagai 
penelitian, termasuk dalam studi genetika tanaman 
jagung. 

Reif et al. (2003) telah menerapkan teknik informatika 
dalam studi heterosis jagung tropis dan subtropis. 
Sementara Liu et al. (2005) melakukan studi aplikasi 
mikro satelit untuk pemuliaan jagung pulut atau jagung 
ketan. Nenov dan Vassilev (2006) melakukan analisis 
bionformatika pada studi genetically modified organism 
(GMO) melalui proses introgressi dan rekombinasi DNA. 
Lawrence et al. (2005) mengembangkan database genom 
jagung yang menyediakan informasi genetik dengan 
interface berbasis website. 

Penelitian ini bertujuan untuk mempelajari 
bioinformatika genetika jagung kaya vitamin A sebagai 
dasar penentuan pasangan persilangan yang sesuai. 
Studi bioinformatika meliputi analisis polymorphism 
information content, kekerabatan inbrida jagung 
(similarity), dan klastering inbrida jagung provitamin 
A berdasarkan unweighted pair-group method based on 
arithmetic average (UPGMA).

BAHAN DAN METODE

Penelitian dilakukan pada April-Juli 2015 di 
Laboratorium Biologi Molekuler Balai Penelitian 
Tanaman Serealia, Maros, Sulawesi Selatan. Penelitian 
dilakukan terhadap bioinformatika, kekerabatan inbrida 
jagung, dan klastering inbrida jagung provitamin A.

 
Polimorphism Information Content (PIC)

PIC adalah penanda untuk mendeteksi tingkat 
polimorfisme dalam populasi (Boostein et al., 1980), 
mengkuantifikasi jumlah alel atau pita yang dimiliki 
marker dan frekuensi dari setiap alel atau pita dalam 
populasi. Penanda dengan jumlah pita yang sedikit 
mempunyai kemampuan yang rendah dalam membedakan 
Operational Taxonomic Unit (OUT). Alel yang muncul 
pada frekuensi yang rendah sulit diidentifikasi. Oleh 
karena itu diperlukan PIC yang tinggi untuk menandai 
alel yang banyak dan terdistribusi secara merata dalam 
populasi (Anderson et al., 1993).  

Persamaan yang digunakan untuk menghitung nilai 
PIC adalah (Smith et al.,1997):

	        
dimana   adalah frekuensi alel ke-i.

Klastering Unweighted Pair-Group Method based on 
Arithmetic Average 

Metode klastering berbasis UPGMA mengasumsikan 
molecular clock dan rooted tree, dimana perhitungan 
tingkat kemiripan genetik didasarkan pada jumlah total 
sekuen yang identik dan jumlah substitusi konservatif 
dalam penjejeran dua sekuen dengan gap yang diabaikan

Persamaan (similarity) dan jarak genetik (genetic 
distance) merupakan data "estimasi kuantitatif" yang 
menerangkan asosiasi atau perbedaan antara sepasang 
individu (unit). Nilai persamaan biasanya berkisar antara 
0 (nol) dan 1 (satu). Bertambahnya nilai persamaan 
berarti bertambah pula nilai kemiripan (likeness value) 
pasangan individu yang dibandingkan. Sebaliknya, 
bertambahnya nilai kemiripan maka nilai jarak genetik 
akan berkurang (Sokal dan Sneath, 1963).

Matriks persamaan jarak genetik telah disusun 
berdasarkan data biner “ada – tidak ada pita DNA” pada 
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lokus tertentu. Data ini kemudian dimasukkan ke tabel 2 
x 2, dimana nilai 1 menunjukkan "ada" dan nilai 0 berarti 
”tidak ada" pita DNA (band).

 
OTU = perational Taxonomic Unit (individu/

specimen)
a = jumlah band (pita DNA) yang "ada" pada 

OTUi dan OTUj (positive matches)
b = jumlah band yang "ada" pada OTUi dan 

"tidak ada" pada OTUj
c = jumlah band yang "ada" pada OTUj tapi 

"tidak ada" pada OTUi
d = jumlah posisi yang "tidak ada" band pada 

OTUi dan OTUj (negatif matches)
ni1 = a + c yaitu jumlah posisi yang "ada" band 

pada OTUi
nio = b + d yaitu jumlah posisi "tidak ada" band 

pada OTUi
nj1 = a + b yaitu jumlah posisi yang "ada" band 

pada OTUj
njo = c + d yaitu jumlah posisi band yang "tidak 

ada" pada OTUj
n = a + b + c + d, jumlah pasangan yang "tidak 

ada" band (negative matches) ditambah 
dengan dua variabel lainnya yaitu:

m = a + d, yaitu jumlah pasangan yang sama 
posisi bandnya

u = b + c adalah jumlah pasangan yang tidak 
sama posisi bandnya

 
Koefisien Jaccard

Nilai koefisien Jaccard adalah indeks dimana nilai d 
(0-0 sepadan) tidak dimasukkan ke dalam perhitungan 
Ukuran ini memberikan bobot yang sama baik pada 
obyek yang sepadan maupun tidak sepadan. Koefisien 
Jaccard memberi penekanan pada berbedaan di antara 
OUT (Austin dan Colwell, 1977). Koefisien Jaccard 
dihitung dengan formula:

Berdasarkan rumus ini dapat ditentukan formula untuk 
menghitung jarak genetik menurut Dice yaitu:

D = 1 - S

Studi Kasus dan Deskripsi Data 

Studi genetik menggunakan 10 inbrida jagung 
Provitamin A yang berasal dari dalam dan luar negeri 
(introduksi CIMMYT Meksiko). Sebanyak 10 biji dari 
masing-masing inbrida uji ditanam pada baki plastik 
(32 cm x 15 cm x 42 cm). Daun muda tanaman berumur 
10-15 hari dipilih dari 5-8 individu tanaman setiap galur 
inbrida, kemudian diekstraksi DNA-nya.  

Proses isolasi, pemurnian, dan penentuan konsentrasi 
DNA mengikuti prosedur George et al. (2004) yang 
dimodifikasi dengan mengganti nitrogen cair dengan 
bufer CTAB pada saat penggerusan jaringan segar 
tanaman (Khan et al., 2004). Kualitas dan kuantitas 
DNA hasil ekstraksi diukur melalui elektroforesis 
horizontal 0,9% gel agarose dan nano spectrophotometer. 
Amplifikasi DNA menggunakan mesin PCR (Polymerase 
Chain Reaction) mengikuti prosedur George et al. 
(2004). Amplifikasi dilakukan 30 siklus, sesuai protokol 
CIMMYT (2004). Hasil PCR dipisahkan melalui 
proses elektroforesis vertikal menggunakan Dual Mini-
Verticals Complete System MGV-202-33 dengan 8% gel 
poliakrilamid.

Penentuan Parameter Komponen Data 

Penentuan nilai PIC dan Klaster genetik menggunakan 
Program Microsoft Excel dan NTSYS Versi 2.0. 
Penentuan jumlah alel dan PIC menggunakan prosedur 
sebagai berikut:
1.	 Penilaian/skoring data alel dengan angka 1 apabila 

alel muncul dan 0 apabila alel tidak muncul.
2.	 Penilaian homosigosias OTU dengan cara mengganti 

angka 1 pada setiap sel menjadi 2 dan tetap 1 apabila 
heterosigot.

3.	 Validasi jumlah alel (2) pada setiap individu pada 
setiap SSR, diikuti dengan penjumlahan alel-alel 
pada OTU.

4.	 Penentuan frekuensi kemunculan setiap alel dan 
pengkuadratan frekuensi. 

5.	 Penentuan nilai PIC dengan cara mengurangi jumlah 
kuadrat frekuensi dengan angka 1

Selanjutnya dilakukan analisis data hasil pengamatan 
menggunakan software NTSYS-PC ver 2.1. Metode 
yang digunakan untuk menetapkan nilai matriks 
similarity dan dendogram adalah neighbor-joining atau 
metode UPGMA. Prinsip UPGMA adalah pada setiap 
iterasi dipilih pasangan point dengan point, atau point 
dengan cluster, atau cluster dengan cluster dengan jarak 
terpendek. Kedua pasangan ini digabung ke dalam satu 
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cluster. Pada NTSYS-pc, prosedur yang digunakan 
adalah sebagai berikut:
1.	 Penyiapan data binary kemunculan DNA (skor 1) 

dan tidak muncul (skor 0)
2.	 Penetapan jumlah total jumlah genotype yang 

digunakan serta jumlah pita maksimum yang terlihat
3.	 Penentuan matriks similarity antara setiap individu. 

Gunakan metode Jaccard untuk membuat matriks 
similarity diikuti dengan pembuatan dendogram. 

4.	 Comparasi matriks klastering SAHN dengan matrik 
similarity prosedur MXCOMP. Semakin tinggi 
nilai korelasi, makin baik akurasi dendogram yang 
dihasilkan

5.	 Visualisasi data baik dalam bentuk grafik dua 
dimensi atau tiga dimensi dilanjutkan dengan 
analisis bootstrpping dengan menggunakan program 
winboot untuk mengetahui tingkat kepercayaan hasil 
dendogram berdasarkan set primer yang digunakan.

HASIL DAN PEMBAHASAN

Informasi Polimorfisme Gen

Sebanyak 15 inbrida jagung Provit-A yang 
dikarakterisasi menggunakan 26 marka SSR dibedakan 
berdasarkan lokus SSR. Data keragaman alel pada setiap 
lokus dapat dilihat pada Tabel 1.

Analisis keragaman genetik diperlukan untuk 
mengetahui pola pengelompokan populasi genotipe 
dan karakter penciri setiap kelompok, sehingga dapat 
digunakan dalam seleksi tetua pada perakitan varietas. 
Dua puluh enam lokus SSR yang dianalisis memiliki 
kisaran relatif pasang basa 71,33-427 bp. Dari 15 inbrida 
uji diperoleh 72 alel dengan kisaran 2-6 alel/lokus, rata-
rata 3 alel/lokus. Tingkat polimorfisme berkisar antara 
0,12 (phi072) - 0,72 (phi064). Data ini mengindikasikan 
rata-rata variasi genetik dalam setiap karakter cukup 

Table 1. Profil data 26 marka SSR hasil karakterisasi 15 inbrida jagung provit-A. Laboratorium Biologi Molekuler 
Balai Penelitian Tanaman Serealia. Maros, Sulawesi Selatan, April-Juli 2015.

No. Primer Bin no. PIC Jumlah alel Kisaran Basa (bp)
1 phi109275 1,00 0,49 3 106 - 187,75
2 phi064 1,11 0,72 6 71,33 - 140
3 phi109642 2,00 0,36 3 132,66 - 182,5
4 nc133 2,05 0,13 3 115,42 - 145,5
5 phi101049 2,09 0,52 4 236,75 - 427
6 Phi374118 3,02 0,44 2 163,25 - 200
7 phi102228 3,04 0,48 2 109 - 125,3
8 umc1504 3,04 0,58 4 145,5 - 200
9 umc1136 3,10 0,52 3 132,7 - 200
10 phi072 4,00 0,12 2 140 - 151
11 phi079 4,05 0,34 2 187,75 - 280
12 umc1109 4,10 0,44 2 104,5 - 115
13 nc130 5,00 0,52 3 145,5 - 249
14 phi109188 5,03 0,31 2 163,25 - 200
15 phi331888 5,04 0,60 2 129 - 167,3
16 umc1143 6,00 0,53 2 74 - 88
17 phi423796 6,01 0,43 4 118 - 167,3
18 phi452693 6,06 0,69 4 118 - 200
19 phi299852 6,08 0,23 2 112 - 125,3
20 umc1545 7,00 0,23 2 72,4 - 82
21 phi034 7,02 0,29 3 118 - 145,5
22 phi114 7,02 0,36 2 129 - 170,6
23 phi233376 8,03 0,56 3 126,8 - 163,25
24 phi080 8,08 0,32 2 144,4 - 154,06
25 phi065 9,03 0,44 2 145,5 - 170,6
26 umc1196 10,07 0,54 3 134,5 - 200

Total     72 71,33 – 427 
Rata-rata   0,43 3
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tinggi. Kemampuan marka dalam menghasilkan alel 
polimorfis tercermin dari nilai PIC. Dari profil data 
diketahui marka phi064 memiliki nilai PIC tertinggi yang 
berarti primer bisa menghasilkan sejumlah besar karakter 
pembeda antaraksesi.  

Tingkat polimorfisme yang tinggi memberi indikasi 
variasi genetik masing-masing karakter inbrida cukup 
besar. Tingginya variabilitas genetik menambah 
keleluasaan memilih karakter yang diinginkan dalam 
perbaikan varietas. Dari profil data diketahui marka 
phi064 memiliki nilai PIC tertinggi (Tabel 2). Hal ini 
menunjukkan primer tersebut mampu membedakan lebih 
teliti karakter pembeda antarinbrida yang berkerabat 
dekat (Matthews et al., 2007; Andayani et al., 2016).

Tabel 2. Data binary pita DNA jagung. Laboratorium Biologi Molekuler Balai Penelitian Tanaman Serealia. Maros, 
Sulawesi Selatan, April-Juli 2015
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B
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0 0 1 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0

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

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

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

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

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

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

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

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

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

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

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

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

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

1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1

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

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

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

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

0 0 0 0 0 0 1 1 0 0 0 0 0 9 9

1 1 1 1 1 1 0 0 1 1 1 1 1 9 9

0 0 1 0 0 9 1 0 0 0 0 9 0 0 1

1 1 1 1 1 9 0 1 1 1 1 9 1 1 0

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

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

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

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

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

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

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

Data Binary dan Klastering 

Data binary disiapkan sebelum diolah menjadi data 
yang lebih informatif. Pengkodean dan analisis data 
dilakukan melalui kompiling pita pengamatan dari 26 
primer dan 15 inbrida jagung provitamin A. Data posisi 
pita diamati dengan memberi tanda  ‘0’  apabila pita tidak 
terlihat dan angka ‘1’ apabila pita nya terekspresi/muncul 
(Rohlf, 2000). 

Dengan asumsi jumlah primer yang digunakan 26 
marker dan jumlah inbrida jagung provitamin A yang diuji 
15 galur maka terdapat 150 kode binary data. Tampilan 
data binary kemunculan pita DNA jagung dapat dilihat 
pada Tabel 2. Berdasarkan hasil pengamatan, frekuensi 
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kemunculan pita tertinggi didapatkan pada Phi064, yaitu 
enam alel dan 31 pita DNA. 

Software NTSYS 2.1 digunakan untuk menganalisis 
data klastering setelah mengkompile pita pengamatan 
dari 15 primer inbrida jagung kaya vitamin A. Data 
posisi pita diamati dengan memberi tanda  ‘0’  apabila 
pita tidak terlihat dan angka ‘1’ apabila pita terekspresi 
(Rohlf, 2000). 

Hasil analisis keragaman genetik berdasarkan 
UPGMA terhadap matriks kemiripan genetik dapat 
dilihat pada Tabel 3 dan Gambar 1. Koefisien kemiripan 
genetik berkisar antara 0,36-0,91. Dari hasil klastering 
keragaman genetik 15 inbrida jagung provit-A pada 
koefisien kemiripan genetik 0,44 diperoleh empat group 
(I, II, III dan IV). Gambar 1 menunjukkan group I dan II 
terdapat pada level GD (Genetic Diversity) 0,44. Group 
III terdapat pada level GD 0,45 yang terbagi menjadi dua 
subgroup (A1 dan A2). Group IV terdapat pada level GD 
0,503 yang terbagi menjadi empat subgroup (B1, B2, B3 
dan B4).

Tabel 3. Klastering 15 galur inbrida jagung provit A. Laboratorium Biologi Molekuler Balai Penelitian Tanaman 
Serealia. Maros, Sulawesi Selatan, April-Juli 2015

Group Subgroup Galur inbrida

I CLP-12-1-1
II CLP-11-5-1
III A1 CLP-40-1-1

A2 CLP-8-2-3 
IV B1 B-16-1   

B2 CLP-17-1-#   
B3 CLP-39-3-4, CLP-39-1-1, CLP-33-5-6, CLP-33-4-5, CLP-30-2-1  
B4 CLP-6-4-2, CLP-6-3-1, CLP-6-2-3, CLP-5-2-1

Hasil penyebaran klastering SSR dapat dilihat sebagai 
berikut. Group I yaitu CLP-12-1-1. Group II adalah 
CLP-11-5-1. Group III terdiri atas dua subgroup yaitu 
CLP-40-1-1 dan CLP-8-2-3. Group IV terdiri atas empat 
subgroup yaitu B-16-1, CLP-17-1-#, CLP-39-3-4, CLP-
39-1-1, CLP-33-5-6, CLP-33-4-5, CLP-30-2-1, CLP-6-
4-2, CLP-6-3-1, CLP-6-2-3, dan CLP-5-2-1 (Gambar 2).

Galur-galur yang tidak terklaster berdasarkan fenotipe, 
adaptasi lingkungan, tipe atau warna biji, umur panen, 
atau respon heterotik, tapi berkerabat secara pedigree 
biasanya berada pada klaster yang sama (Warburton et 
al., 2005). Penelitian Andayani et al. (2015) menujukkan 
galur tersebut dibentuk dari populasi yang sama sehingga 
kekerabatannya lebih dekat. Group I dan II merupakan 
inbrida yang berdiri sendiri, yaitu pedigree CLP-12-1-
1 dan CLP-11-5-1 yang berasal dari famili agak jauh, 
sehingga kekerabatannya juga agak jauh dan menyebar. 
Group III dan IV berasal dari famili berdekatan, 
didominasi oleh inbrida dengan inisial pedigree CLP-30, 
CLP-33, dan CLP-36, sehingga kekerabatannya sangat 

Gambar 1. Dendogram berbasis matriks similarity menggunakan metode analisis klaster UPGMA. Maros, Laboratorium 
Biologi Molekuler Balai Penelitian Tanaman Serealia. Maros, Sulawesi Selatan, April-Juli 2015
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dekat dan membentuk dalam satu kelompok heterotik. 
Inbrida CLP-33-4-5 dan CLP-33-5-6 mempunyai 
tingkat kepercayaan pengelompokan berdasarkan 
analisis bootstrapping cukup tinggi. yaitu 99,4%. Hal 
ini menunjukkan kekerabatan kedua inbrida sangat dekat 
dan stabil dalam kelompok.

KESIMPULAN

Tingkat polimorfisme 26 marka SSR yang digunakan 
rata-rata 0,43 dengan jumlah alel 72, rata-rata 3 alel/
lokus. Analisis keragaman genetik berdasarkan UPGMA 
terhadap matriks kemiripan genetik menghasilkan nilai 
koefisien kemiripan genetik dengan kisaran 0,36-0,91. 

Berdasarkan hasil klastering keragaman genetik 15 
inbrida jagung provit-A diperoleh koefisien kemiripan 
genetik 0,44 dan terbagi ke dalam empat group, yaitu 
group I, II, III dan IV. Group I dan II terdapat pada level 
GD 0,44. Group III terdapat pada level GD 0,45 yang 
terbagi menjadi dua subgroup, yaitu A1 dan A2. Group 
IV terdapat pada level GD 0,503 yang terbagi menjadi 
empat subgroup, yaitu B1, B2, B3 dan B4. 

Pengelompokan genetik inbrida jagung provit-A 
yang diuji mengindikasikan variabilitas materi yang 
dikarakterisasi cukup tinggi. Tingkat polimorfisme 
tinggi mengindikasikan variasi genetik masing-masing 
karakter dari inbrida yang dianalisis cukup besar. 
Tingginya variabilitas genetik menambah keleluasaan 
dalam memilih karakter-karakter yang diinginkan untuk 
melakukan rekombinasi dalam perbaikan varietas.
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