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ABSTRAK 

Oleh 

Riski Ade Soleh 

Jagung merupakan komoditas pangan kedua utama di Indonesia setelah padi. 

Kebutuhan jagung terus meningkat setiap tahunnya. Namun, budidaya tanaman 

jagung masih mengalami berbagai kendala yang salah satunya ialah serangan 

hama. Sejak tahun 2019, terdapat hama baru yang menyerang tanaman jagung. 

Hama ini dikenal dengan Fall Armyworm (FAW) atau hama ulat grayak 

(Spodoptera frugiperda). Penelitian ini bertujuan untuk mengetahui ketahanan 8 

varietas tanaman jagung terhadap serangan ulat grayak, serta mengoptimasi 

kondisi PCR terhadap marka SNP Gen Disease Resistance Protein RPS2 8 

varietas tanaman jagung. Analisis dilakukan pada tanaman jagung dengan 8 

varietas, yaitu varietas NK7328, Pertiwi 5, BISI 321, BISI 18, Pionner 36, NK 

Super, Eksotik, dan Lokal. Pengujian terhadap intensitas serangan ulat grayak 

menggunakan Rancangan Acak Kelompok dengan 4 ulangan, dengan analisis Uji 

Anara dan Uji Duncun taraf signifikansi 5% menggunakan Rstudio. Varietas yang 

tahan terhadap intensitas serangan ulat grayak secara berturut-turut yaitu varietas 

BISI 321, Pertiwi 5, Pionner 36, NK 7328, Lokal, BISI 18, NK Super, dan 

Eksotik. Analisis DNA menggunakan tanaman jagung usia 7 HST, sampel 

diekstraksi menggunakan metode kit Promega dengan konsentrasi dan kemurnian 

DNA hasil ≥ 800 ng/µl dan 1,8, secara berturut- turut. Desain Primer marka SNaP 

Gen Disease Resistance Protein RPS2  berdasarkan perangkat lunak 

WebSNAPPER. Terdapat 2 pasang primer yang akan digunakan. Optimasi PCR 

dilakukan pada suhu annealing, waktu annealing, dan volume template DNA. 

Hasil amplifikasi divisualisasi dengan metode capillary electrophoresis digital. 

Kondisi optimum pasangan primer 1 dengan target amplifikasi varietas BISI 321 

yaitu suhu annealing 52°C dan waktu annealing selama 5 detik. Sedangkan 

kondisi optimum pasangan primer 3 dengan target amplifikasi varietas NK7328 

yaitu suhu annealing 52°C , waktu annealing selama 5 detik, dan volume template 

DNA 0,4 μl. 
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I. PENDAHULUAN 

1.1  Latar Belakang 

Jagung (Zea mays L.) merupakan salah satu serealia terpenting di dunia setelah 

gandum dan beras (Sudharani et al., 2012). Jagung merupakan komoditas 

terpenting di Indonesia setelah padi. Penggunaan jagung semakin meningkat 

setiap tahunnya. Jagung tidak hanya digunakan untuk konsumsi manusia, tetapi 

jagung juga digunakan dalam industri makanan dan untuk pakan ternak. Oleh 

karena itu, permintaan jagung terus meningkat, terutama jagung pakan. Untuk 

memenuhi kebutuhan jagung dalam negeri, Kementrian Pertanian berencana 

menambah luas jagung menjadi 4,26 juta hektar, atau 4,11 juta hektar sebelum 

panen 2022, untuk tetap memproduksi 23,10 juta ton jagung pipilan ( Bahtiar et 

al., 2022).  

Upaya peningkatan produksi jagung nasional masih menghadapi berbagai kendala 

dan masalah yaitu adanya serangan hama yang pada akhirnya menyebabkan 

terjadinya penurunan produktivitas. Dalam kaitan penurunan produksi hasil 

jagung, organisme pengganggu tanaman (OPT) menjadi penyebab penting apabila 

menginfeksi tanaman pada fase vegetatif, semakin muda tanaman terinfeksi 

semakin besar peluang kehilangan hasil (Fitrianti. 2016). Hama yang sering 

dijumpai menyerang pertanaman jagung adalah: lalat bibit (Atherigona sp), ulat 

penggerek batang jagung (Ostrinia furnacalis), dan ulat penggerek tongkol 

(Helicoverpa armigera) (Zulaiha et al., 2012). Selain itu, terdapat hama baru yang 

menyerang tanaman jagung, Hama tersebut ialah ulat grayak (Spodoptera 

frugiperda). Ulat grayak merupakan larva dari ngengat, Kerusakan pada tanaman 

disebabkan oleh larva dari hama tersebut (Nonci et al., 2019).  Hama ulat grayak 

dapat merusak hampir seluruh bagian tanaman jagung (akar, batang, daun, 
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tongkol) dan dapat menyebabkan kehilangan hasil yang signifikan apabila tidak 

ditangani dengan baik (Adhayani, 2021). Sudarsono et al., (2019) menjelaskan 

bahwa hama ulat grayak sudah masuk ke wilayah Lampung dan menyebabkan 

kerusakan yang begitu besar, sehingga harus ditangani secara serius.   

Pengendalian hama saat ini lebih berorientasi pada konsep Pengendalian Hama 

Terpadu (PHT) dengan aspek ekologi dan ekonomi yang berbasis ekologi dan 

berkelanjutan (Adhayani, 2021). Petani saat ini melakukan pengendalian dengan 

menggunakan pestisida kimia sintetik atau bahan kimia lain yang tidak ramah 

lingkungan. Penggunaan pestisida kimia sintetik berdampak negatif terhadap 

organisme bukan sasaran (hewan dan manusia), menyebabkan resistensi hama, 

mencemari tanah, tumbuhan, air dan ekosistem lainnya (Zulaiha et al., 2012).  

Wang  et al., (2023) menyatakan bahwa saat ini, langkah terbaik untuk 

mengendalikan hama dan penyakit dalam produksi pertanian adalah penerapan 

varietas tahan.  Secara alami tanaman dapat berinteraksi dengan patogen baik 

dengan kompatibel maupun dengan non-kompatibel. ketahanan tanaman terhadap 

penyakit yang umumnya dikendalikan oleh kelompok gen ketahanan (R gen). Saat 

ini beberapa gen yang termasuk dalam kelompok gen ketahanan (R gen) telah 

diisolasi dan dikarakterisasi dari tanaman yang berbeda (Sutanto, 2013).  

Azrai (2006) menjelaskan bahwa dengan berkembangnya ilmu pengetahuan dan 

teknologi molekuler pada awal tahun 1980-an, ditemukan teknologi molekuler 

yang berbasis pada DNA. Penanda molekuler adalah alat yang sangat baik bagi 

pemulia dan ahli genetika untuk menganalisis genom tanaman. Sistem ini telah 

merevolusi bidang pemetaan genetik dan dapat digunakan untuk menjawab 

pertanyaan tentang keragaman genetik, klasifikasi dan filologi dalam pengelolaan 

plasma nutfah dan untuk membantu pemuliaan dan seleksi melalui penandaan 

gen. Penanda molekuler juga dapat digunakan untuk mengkloning gen, yang 

difasilitasi oleh peta penanda molekuler. Disamping itu, Sarah V.Hatzig et al.,  

(2015) menjelaskan bahwa sangat penting untuk memahami faktor genetik yang 

berkontribusi pada kinerja perkecambahan dan pertumbuhan bibit yang memadai. 

Karena perkecambahan biji adalah sifat yang sangat kompleks yang dikendalikan 



3 

 
   

pada tingkat transkripsi, translasi, dan metabolisme. Sulit untuk mengidentifikasi 

faktor genetik yang berkontribusi dengan analisis genetik atau fisiologis 

konvensional. Metode preferensial untuk identifikasi daerah genom yang terkait 

dengan sifat-sifat kuantitatif yang kompleks adalah pemetaan asosiasi genome-

wide, di mana asosiasi penanda-sifat dihitung di serangkaian luas plasma nutfah 

yang beragam untuk menentukan wilayah kromosom yang menyimpan gen yang 

menjanjikan. 

Dengan adanya permasalahan yang diuraikan diatas, salah satu solusi yang 

ditawarkan untuk mengatasi hama ulat grayak ialah dengan menciptakan tanaman 

jagung yang tahan terhadap serangan hama ulat grayak melalui molekuler sejak 

perkecambahan. Demi menciptakan tanaman jagung yang tahan terhadap serangan 

hama ulat grayak sejak perkecambahan, maka dilakukan pemanfaatan suatu gen 

yang tergolong ke dalam gen ketahanan (R gen) yaitu gen Disease Resistance 

Protein RPS2 (Disease Resistance Proteins 2). Serangkaian penelitian 

sebelumnya telah dilaksanakan, penelitian tersebut diantaranya yang dilakukan 

oleh Lestari et al.,  (2020) yang menjelaskan bahwa secara molekuler hama ini 

sama dengan hama yang terjadi di negara-negara lain yang sebelumnya telah lebih 

dulu mengalami ledakan serangan dari hama ini. Selain itu, melanjutkan 

penelitian yang sedang berjalan terkait isolasi gen Disease Resistance Protein 

RPS2 pada tanaman jagung, telah didapatkan gen Disease Resistance Protein 

RPS2 tanaman jagung sejak masa perkecambahan pada usia perkecambahan 7 hari 

setelah perkecambahan. Adapun varietas jagung yang digunakan pada penelitian 

tersebut ialah varietas NK7328, NK Super, Pertiwi 5, BISI 321, BISI 18, Pionner 

36, Eksotik, dan Lokal. 

Penggunaan marka molekuler sangat menjanjikan dalam program pemuliaan 

tanaman, terutama dalam membantu penandaan gen-gen yang mengontrol 

karakter yang diinginkan, seperti produktivitas dan ketahanan terhadap hama dan 

penyakit tanaman serta kondisi lingkungan yang ekstrim (Reflinur dan Puji, 

2015). Seleksi yang akurat terhadap suatu karakter yang diinginkan dari tanaman 

adalah dengan berdasarkan pada gen yang mengendalikan karakter tersebut. 

Informasi genetik dari suatu tanaman khususnya yang terkait dengan suatu 
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karakter sangatlah penting. Untuk itu identifikasi genetik dengan pendekatan 

molekuler sangat dibutuhkan dalam kegiatan pemuliaan ini agar memperoleh  

hasil yang tepat (Nuraida, 2012). Diantara berbagai macam jenis marka, SNPs 

merupakan marka molekuler terbaru yang ditemukan. SNPs merupakan variasi 

urutan DNA yang terjadi ketika sebuah nukleotida tunggal A, T, C, dan G dalam 

suatu genome dari satu varietas memiliki perbedaan dengan varietas lainnya. 

Artinya, terdapat perbedaan antara sekuens DNA varietas tanaman dengan genom 

referensinya pada marker tertentu (Savitri, 2015). 

Berdasarkan latar belakang tersebut, maka dilakukan penelitian mengenai 

optimasi penggunaan PCR (Polymerase Chain Reaction) menggunakan marka 

molekuler SNP (Single Nucleotide Polymorphism) untuk ketahanan terhadap 

hama ulat grayak pada tanaman jagung berdasarkan gen Disease Resistance 

Protein RPS2 di fase perkecambahan, serta menguji apakah gen Disease 

Resistance Protein RPS2 dapat efektif mencegah serangan hama ulat grayak.  

 

1.2  Rumusan Masalah 

Rumusan masalah penelitian ini adalah sebagai berikut: 

1. Bagaimana kaitannya SNP gen Disease Resistance Protein RPS2 tanaman 

jagung masing-masing varietas pada fase perkecambahan? 

2. Bagaimana kondisi optimum metode PCR yang digunakan untuk 

identifikasi SNP gen Disease Resistance Protein RPS2 tanaman jagung 

pada fase perkecambahan? 

 

1.3 Tujuan Penelitian 

Tujuan dari penelitian ini adalah sebagai berikut: 

1. Mengetahui hubungan antara SNP gen Disease Resistance Protein RPS2 

tanaman jagung masing-masing varietas pada fase perkecambahan dengan 

intensitas serangan ulat grayak. 
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2. Mengetahui kondisi optimum metode PCR yang digunakan untuk 

identifikasi SNP gen Disease Resistance Protein RPS2 tanaman jagung 

pada fase perkecambahan. 

 

1.4 Kerangka Pemikiran 

Dewasa ini, tanaman jagung mengalami serangan hama jenis baru yang berasal 

dari Amerika Serikat. Hama tersebut ialah ulat grayak (Spodoptera frugiperda). 

Hama ini sudah tersebar ke beberapa negara, salah satunya yaitu Indonesia. 

Sudarsono et al., (2019) telah mengkonfirmasi bahwa serangan hama ulat grayak 

yang menyerang di wilayah Lampung merupakan hama baru yang berasal dari 

Amerika Serikat. Serangan hama ulat grayak ini memberikan kerusakan yang 

besar pada pertumbuhan tanaman jagung yang dapat menyerang sejak fase 

perkecambahan. S. frugiperda bersifat polifag, beberapa inang utamanya adalah 

tanaman pangan dari kelompok Graminae seperti jagung, padi, gandum, sorgum, 

dan tebu sehingga keberadaan dan perkembangan populasinya perlu diwaspadai 

(Silap dan Rante, 2020). 

Adanya hama baru yang berpotensi dalam menurunkan produksi jagung 

menyebabkan perlu adanya solusi pengendalian yang tepat, sehingga keberadaan 

hama menjadi tidak merugikan. Dalam upaya mengatasi serangan hama pada 

tanaman jagung, umumnya petani masih menggunakan pestisida sintetik dengan 

harapan hasil produk pertanian dapat meningkat. Penggunaan pestisida sintetik 

semakin meningkat dari tahun ke tahun (Yunarti et la, 2013). Penggunaan 

pestisida yang tidak terkendali akan menimbulkan berbagai masalah kesehatan 

dan pencemaran lingkungan. Penggunaan pestisida yang dipengaruhi oleh daya 

racun, volume dan tingkat pemajanan/pemaparan secara signifikan mempengaruhi 

dampak terhadap kesehatan. Selain itu, dampak penggunaan pestisida pada 

tanaman juga akan meninggalkan residu pada tanaman tersebut dan pada tanah 

serta lingkungan disekitarnya. Apabila residu pada tanaman ini termakan oleh 

manusia akan berdampak buruk pada kesehatan dikemudian hari, dan apabila 

residu pestisida ini terakumulasi di dalam tanah juga akan berpengaruh pada 
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kehidupan organisme dalam tanah dan pada tanaman yang ditanam dalam tanah 

tersebut (Andesgur, 2019). 

Salah satu upaya yang dilakukan untuk mengatasi serangan hama ulat grayak ini 

dengan cara menciptakan tanaman jagung yang tahan terhadap serangan hama ulat 

grayak.  Disamping itu, terdapat suatu gen didalam tanaman yang dikenal dengan 

istilah gen ketahanan tanaman (R gen), salah satunya yaitu gen Disease 

Resistance Proteins RPS2. Perrotta, et al., (2002)  menjelaskan bahwa gen yang 

mengkode protein ribosomal S2 (RPS2) ada dibanyak genom mitokondria (mt) 

tanaman monokotil, tetapi tidak ada dalam mtDNA dikotil. Dua gen telah 

diidentifikasi dalam genom mt jagung dan keduanya ditranskripsi, meskipun pada 

level yang berbeda. Seperti pada gandum dan beras, gen jagung mengkode protein 

dengan ekstensi C-terminal yang panjang. Ekstensi ini tidak dilestarikan 

berurutan. Dengan menggunakan antibodi spesifik terhadap salah satu protein 

jagung, dikemukakan bahwa itu adalah protein prekursor yang penting sebenarnya 

disintesis tetapi tampaknya diproses untuk menghasilkan protein RPS2 matang 

yang terkait dengan  ribosom mitokondria.  

Timotiwu et al., (2023) membuktikan bahwa delapan varietas tanaman jagung 

yang diuji memiliki perbedaan jumlah intensitas serangan, intensitas serangan 

paling rendah merupakan kandidat yang dapat digunakan sebagai varietas tahan 

terhadap ulat grayak. Disamping itu, Putri (2023) telah membuktikan bahwa 

terdapat marka SNP gen Disease Resistance Protein RPS2  pada delapan varietas 

tanaman jagung yang berbeda.  

Faizah (2022) menjelaskan bahwa Salah satu terobosan yang efektif dan efisien 

dalam pengembangan marker DNA tersebut adalah memanfaatkan satu beda basa 

Single Nucleotide Polymorphism (SNP) dari data transkriptomik tanaman tahan 

dan rentan pada gen target. SNP sangat cocok sebagai penanda molekuler untuk 

studi genetik (Qi et al.., 2017 dalam Faizah, 2020) dan Setiap SNP terkait dengan 

ekspresi gen (J.J. Liu et al.., 2020 dalam Faizah, 2020).  

Mammadov et al., (2012) memberikan contoh-contoh hasil pemanfatan 

penggunaan marka SNP pada tanaman untuk menentukan kandidat tanaman yang 
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unggul, salah satu contohnya ialah waktu berbunga, tahan terhadap penyakit 

hawar daun, dan minyak biji jagung yang tinggi.  

Sampai saat ini, peneliti belum menemukan referensi terkait pemanfaatan gen 

Disease Resistance Proteins RPS2 untuk menguji ketahanan tanaman jagung 

terhadap hama ulat grayak. Oleh karena itu, peneliti melakukan pengujian dengan 

memanfaatkan gen Disease Resistance Proteins RPS2 untuk mengidentifikasi 

ketahanan delapan varietas tanaman jagung terhadap serangan ulat grayak pada 

fase perkecambahan. Penelitian dilakukan untuk mendapatkan kondisi optimum 

metode PCR yang digunakan terhadap identifikasi SNP gen Disease Resistance 

Protein RPS2 tanaman jagung pada fase perkecambahan serta mengidentifikasi 

gen Disease Resistance Protein RPS2 pada tanaman jagung mampu menahan 

serangan hama ulat grayak. Diagram kerangka pemikiran dapat dilihat pada 

Gambar 1. 

 
 

Gambar 1. Diagram kerangka pemikiran. 
 

 

Sebagai gen Disease Resistance Protein RPS2 sejak fase perkecambahan 

SNP gen Disease Resistance Protein RPS2 
pada tanaman jagung 

SNP gen Disease Resistance Protein RPS2 

pada tanaman jagung 
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1.5 Hipotesis 

Hipotesis dari penelitian ini ialah adalah sebagai berikut: 

1. Terdapat hubungan antara SNP gen Disease Resistance Protein RPS2 

tanaman jagung 8 varietas pada fase perkecambahan terhadap serangan 

hama ulat grayak. 

2.  Terdapat  kondisi optimasi PCR yang optimum untuk membedakan 

varietas tahan atau tidak tahan serangan hama Spodoptera frugiperda 

melalui marka SNP gen Disease Resistance Protein RPS2 tanaman jagung. 



 

 

 

 

 

II. TINJAUAN PUSTAKA 

2.1 Ulat Grayak (Spodoptera frugiperda) 

2.1.1 Fisiologi  

Spodoptera frugiperda  bermetamorfosis sempurna,  yaitu: telur, 6 instar larva, 

pupa, dan ngengat . Dalam kondisi hangat, ngengat S. frugiperda betina dapat 

bertelur hingga 2000 butir seumur hidup. S. frugiperda merusak tanaman jagung 

dengan cara larva penggerek daun. Larva instar satu memakan jaringan daun, 

meninggalkan lapisan epidermis yang transparan. Larva instar kedua dan ketiga 

membuat lubang gerekan di daun dan memakan daun dari tepi ke dalam. Larva S. 

frugiperda memiliki sifat kanibal, sehingga dalam satu tanaman jagung dapat 

ditemukan 1-2 larva, perilaku kanibal terjadi pada larva instar 2 dan 3. Sedangkan 

pada larva instar akhir menyebabkan kerusakan berat yang menyisakan tulang 

daun dan batang tanaman jagung (Nonci et al., 2019).  

Saat musim semi, S. frugiperda akan migrasi ke Utara dengan kemampuan 

terbang hingga 100 km dalam satu malam. Dengan bantuan angin, S. frugiperda 

mampu  terbang sejauh  1.700 km dari Mississippi ke Canada dalam waktu 30 jam 

sebelum meletakkan telur (Diyasti dan Amalia,  2021). 

 

2.1.2 Morfologi 

Nonci et al., (2019) menjelaskan terkait siklus hidup dari hama ulat grayak ialah 

telur, larva, pupa dan ngengat. 
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1. Telur  

Betina S. frugiperda bertelur di bagian atas atau bawah daun jagung. Telur 

awalnya berwarna putih saat diletakkan, kemudian berubah menjadi putih 

kecoklatan keesokan harinya. Telur menetas dalam 2-3 hari.  

2. Larva 

Setelah telur menetas, larva tahap pertama (instar 1) berkembang dan 

menyebar untuk mencari tempat berlindung dan makanan. Larva S. frugiperda 

terdiri dari 6 instar. Larva instar 1-5 berwarna terang pada awalnya, kemudian 

berubah menjadi hijau muda kecoklatan dan menjadi gelap pada 

perkembangan selanjutnya. Durasi perkembangan larva adalah 12-20 hari dari 

larva yang baru lahir hingga perkembangan akhir, tergantung pada kondisi 

lingkungan (suhu dan kelembaban). Larva instar akhir (tahap 6) biasanya 

ditandai dengan tiga garis kuning di sepanjang punggung, diikuti oleh garis 

hitam dan garis kuning di sepanjang sisi. Terlihat empat titik hitam 

membentuk persegi dari segmen kedua hingga terakhir, setiap titik hitam 

memiliki rambut pendek, kepala gelap; Bagian depan kepala memiliki bentuk 

Y yang agak terbalik.  

3. Pupa  

Larva instar 6 berwarna coklat tua, kemudian menjadi kepompong di dalam 

tanah. Perkembangan kepompong dapat memakan waktu 12-14 hari sebelum 

tahap dewasa terjadi.  

4. Ngengat  

Ngengat memiliki lebar sayap 3-4 cm. Sayap depan berwarna coklat tua dan 

sayap belakang berwarna keputihan. Dapat hidup 2-3 minggu.  

Ciri morfologi larva S. frugiperda adalah garis-garis berwarna cerah pada 

punggung bawah, garis-garis tipis pada sisi punggung tubuh, garis-garis tebal 

seperti pita pada sisi samping dan bagian akhir tubuh. Perut memiliki 4 titik hitam 

yang membentuk persegi panjang. Bagian kepala memiliki garis membentuk 

huruf Y terbalik yang membedakannya dengan jenis S. frugiperda (Diyasti dan 

Amalia, 2021). 
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2.1.3 Ekologi  

The Fall armyworm (FAW) atau Armyworm (Spodoptera frugiperda J.E. Smith) 

adalah serangga asli daerah tropis dari Amerika Serikat hingga Argentina. S. 

frugiperda dapat menyerang lebih dari 80 spesies tumbuhan, termasuk jagung. 

Wabah ini sudah menyebar ke beberapa negara, salah satunya Indonesia. Di 

Indonesia, khususnya di Kabupaten Pasaman Barat, Sumatera Barat, FAW 

ditemukan merusak tanaman jagung dengan tingkat infestasi yang parah dengan 

populasi larva 2-10 ekor per tanaman (Nonci et al., 2019).   

CABI (2019) menunjukkan bahwa hama (S. frugiperda) dapat hidup pada 

rentangan suhu rata-rata per tahun 17°C - 35°C, dengan curah hujan <100 mm per 

tahun. Sedangkan pada iklim tropis dengan curah hujan >1500 mm per tahun. 

Prasetya et al., (2022) menjelaskan siklus hidup S. frugiperda adalah selama 

musim panas yaitu 30 hari, namun dapat mencapai 60 hari pada musim semi dan 

hingga 80-90 hari pada musim gugur. 

 

2.1.4 Genetika  

Ulat grayak terdiri dari dua ras, yaitu strain padi (strain R) dan strain jagung 

(strain C). Strain R lebih suka memakan beras dan berbagai rumput, sedangkan 

stran C  memakan jagung, kapas dan sorgum. Kedua strain tersebut secara 

morfologis identik, tetapi dapat dibedakan dengan teknik molekuler. Bukti terbaru 

menunjukkan bahwa keragaman ulat grayak yang menginvasi Afrika lebih besar 

dari yang diperkirakan sebelumnya, termasuk haplotype yang belum diamati di 

Belahan Barat. Analisis spesimen Afrika Selatan menunjukkan adanya galur 

jagung dan padi. Di Uganda, populasi ulat grayak ditemukan terdiri dari dua 

spesies saudara simpatrik dari galur yang menyukai padi dan menyukai jagung 

(CABI, 2019).  

 

2.1.5 Taksonomi 

Berdasarkan CABI (2019), Ulat grayak memiliki klasifikasi sebagai berikut: 

Kingdom  : Animalia  
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Filum   : Arthropoda  

Kelas   : Insekta 

Ordo  : Lepidoptera  

Famili   : Noctuidae  

Genus   : Spodoptera  

Species  : Spodoptera frugiperda 

 

2.2 Tanaman Jagung 

2.2.1 Fisiologi Tanaman Jagung 

Jagung (Zea mays L) adalah tanaman monoecious dimana bunga jantan tanaman 

terpisah dari bunga betina. Jagung merupakan tanaman C4 yang dapat beradaptasi 

dengan baik terhadap pertumbuhan dan menghasilkan faktor pembatas. Pada daun 

tumbuhan C4, zat penghasil fotosintesis yang kemudian membelah adalah sel 

pembuluh yang mengandung klorofil. Dalam sel-sel ini, terjadi dekarboksilasi 

malat dan aspartat, menghasilkan CO2, yang kemudian memasuki siklus Calvin 

untuk membentuk pati dan sukrosa. Mengenai kondisi lingkungan, tanaman C4 

beradaptasi dengan keterbatasan banyak faktor seperti: B. intensitas radiasi 

matahari yang tinggi dan suhu siang dan malam yang tinggi, curah hujan yang 

rendah dan cahaya musim yang tinggi dikombinasikan dengan suhu yang tinggi, 

dan kesuburan tanah yang relatif rendah. Karakteristik yang berguna dari jagung 

sebagai tanaman C4 antara lain aktivitas fotosintesis yang relatif tinggi pada 

kondisi normal, fotorespirasi sangat rendah, transpirasi rendah, dan penggunaan 

air yang efisien (Muhadjir, 2018).  

 

2.2.2 Morfologi Tanaman Jagung 

Morfologi tanaman jagung adalah sebagai berikut: 

a. Akar 

Jagung memiliki tiga macam sistem perakaran serabut, yaitu : (a) akar 

seminal, (b) akar adventif, dan (c) akar kait atau penyangga. Akar seminal 

adalah akar yang berkembang dari embrio dan radikula (akar primer). 
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Pertumbuhan akar benih melambat setelah pulmula (batang) muncul dari tanah 

dan secara otomatis berhenti pada tahap V3. Akar adventif adalah akar yang 

awalnya berasal dari simpul di ujung mesokotil, kemudian akar adventif 

terbentuk secara berurutan dari setiap simpul dan berlanjut ke atas antara 7-10 

simpul, yang semuanya berada di bawah tanah. Akar adventif berkembang 

menjadi serabut akar tebal. Pada jagung, akar seminal hanya berperan kecil, 

sedangkan akar adventif terlibat dalam penyerapan air dan unsur hara ke 

dalam tanah. Berat total akar jagung terdiri dari 52% akar adventif dan 48% 

akar nodal. Sedangkan akar tunggang merupakan akar adventif yang terbentuk 

pada dua atau tiga ruas di atas permukaan tanah (Fiqriansyah et al., 2021). 

Menurut Riwandi et al,. (2014) Akar adventif juga berperan dalam 

pengambilan air dan unsur hara, akar udara merupakan akar yang muncul pada 

dua atau tiga ruas di atas permukaan tanah yang berfungsi sebagai penopang 

agar tanaman jagung tidak tumbang. Akar ini juga membantu dalam 

penyerapan nutrisi dan air. 

b. Batang  

Tanaman jagung memiliki batang silindris tidak bercabang yang terdiri dari 

beberapa ruas dan nodus. Simpul memiliki tunas yang berkembang menjadi 

tongkol. Dua tunas teratas berkembang menjadi tongkol produktif. Batang 

terdiri dari tiga komponen jaringan utama yaitu kulit (epidermis), jaringan 

pembuluh (vascular bundles) dan bagian tengah batang (jantung) (Rinaldi et 

al., 2009). Batang tanaman jagung memiliki tinggi antara 150-250 cm. Batang 

tanaman jagung terlindungi oleh pelepah daun yang berselang-seling dari 

setiap buku. Memiliki ruas-ruas bagian atas berbentuk silindris, sedangkan 

pada bagian bawah agak bulat pipih. Tunas batang yang telah berkembang 

akan menghasilkan tajuk bunga betina. Cabang atau biasa disebut batang liar 

terlihat pada jagung di pangkal batang. Batang liar merupakan tunas lateral 

yang terbentuk pada ketiak daun bagian bawah dekat permukaan tanah 

(Riwandi et al., 2014).  
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c. Daun 

Daun jagung merupakan tipe daun sempurna, bentuknya memanjang, antara 

pelepah dan helai daun terdapat ligula. Memiliki tulang daun yang sejajar 

dengan ibu tulang daun, dengan permukaan daun licin dan berambut. Stoma 

berbentuk halter, yang khas dimiliki family Poaceae.. Setiap stoma dikelilingi 

oleh sel epidermis berbentuk kipas. Struktur ini berperan penting dalam 

respon tanaman terhadap defisit air pada sel daun (Budiman, 2012). Jagung 

memiliki jumlah daun 8-15, berwarna hijau berbentuk pita, dan tidak 

bertangkai. Daun jagung tersusun atas petal, bracts, dan filamen daun yang 

memanjang seperti pita dengan ujung runcing. Selubung daun membungkus 

batang dan melindungi buah. Tanaman jagung di daerah tropis mempunyai 

jumlah daun relatif lebih banyak dibandingkan dengan tanaman jagung yang 

tumbuh di daerah beriklim sedang (Riwandi et al., 2014). 

d. Bunga 

Tanaman jagung juga dikenal sebagai tanaman berumah satu karena bunga 

jantan dan betina terdapat pada tanaman yang sama tetapi letaknya terpisah. 

Bunga jantan berada di bagian atas tanaman, sedangkan bunga betina berada 

di paku sekitar setengah batang. Bunga jantan tumbuh di pucuk tanaman 

dalam bentuk tandan (inflorescence). Serbuk sari berwarna kuning dan 

beraroma khas. Bunga betina tersusun atas tongkol. Tongkol tumbuh dari 

buku, di antara batang dan pelepah daun. Pada umumnya, satu tanaman hanya 

menghasilkan satu tongkol produktif meskipun memiliki sejumlah betina 

(Riwandi et al., 2014). 

 

2.2.3 Ekologi Tanaman Jagung 

Kemendag (2017) menjelaskan terkait ekologi tanaman jagung. Tanaman jagung 

merupakan tanaman asli daerah tropis yang memiliki kemampuan beradaptasi 

dengan lingkungan luar daerah. Jagung tidak memiliki persyaratan lingkungan 

yang terlalu ketat, dapat tumbuh di tanah yang berbeda meski dalam kondisi agak 

kering. Namun untuk pertumbuhan yang optimal, jagung membutuhkan beberapa 

syarat, antara lain: 
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1. Iklim  

Iklim yang disukai sebagian besar tanaman jagung adalah subtropis/tropis 

lembab sampai lembab. Jagung dapat tumbuh pada daerah antara 0-50° 

LU dan 0-40° LS. Suhu yang diinginkan untuk tanaman jagung adalah 21-

34 °C, tetapi untuk pertumbuhan tanaman yang ideal diperlukan suhu 

optimum antara 23-27 °C. Suhu yang sesuai sekitar 30°C diperlukan 

selama perkecambahan biji jagung. 

2. Tanah 

Jagung tidak memiliki persyaratan tanah khusus. Untuk pertumbuhan yang 

optimal, tanah harus gembur, subur dan kaya akan humus. Jenis tanah 

yang dapat ditanami jagung antara lain: 

Andosol (berasal dari gunung berapi), Latosol, Grumosol, tanah berpasir. 

Pada tanah berstruktur tinggi (Grumosol), jagung dengan campuran tanah 

yang baik tetap dapat ditanam dengan hasil yang baik. Sedangkan tanah 

dengan lempung/lempung berdebu (latosol) paling baik untuk 

pertumbuhannya. Keasaman tanah berkaitan erat dengan ketersediaan 

unsur hara bagi tanaman. Keasaman tanah yang baik untuk tumbuh 

tanaman jagung adalah pH antara 5,6 sampai 7,5. Tanaman jagung 

membutuhkan aerasi dan air yang baik. Lahan dengan kemiringan kurang 

dari 8% cocok untuk budidaya jagung karena kemungkinan terjadinya 

erosi tanah sangat kecil. Untuk daerah dengan kemiringan lebih dari 8%, 

sebaiknya dibuat terasering terlebih dahulu. 

3. Ketinggian tempat 

Jagung dapat tumbuh di Indonesia dari dataran rendah hingga daerah 

pegunungan pada ketinggian 1000-1800 meter di atas permukaan laut. 

Daerah dengan ketinggian optimum 0-600 m dpl merupakan ketinggian 

yang baik untuk pertumbuhan tanaman jagung. 

  

2.2.4 Genetika Tanaman Jagung 

Banyak peneliti percaya bahwa jagung berasal dari Meksiko karena jagung dan 

spesies jagung liar (teosinte) telah lama ada di daerah tersebut dan masih 
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ditemukan di habitat aslinya. Ini juga didukung oleh penemuan fosil serbuk sari 

dan tongkol jagung di gua-gua, dan kedua spesies tersebut memiliki keragaman 

genetik yang besar. Teosinte dipercaya sebagai nenek moyang (progenitor) 

tanaman jagung (Iriany et al.,  2016). 

Nenek moyang tanaman jagung merupakan keturunan dari kerabat liar tanaman 

jagung. Sebelum ditemukannya teosin jagung primitif dan tripsacum, tanaman 

jagung liar banyak digunakan dan dibudidayakan. Jagung adalah mutasi unsur dan 

seleksi alam. Biji teosinte tertutup dalam bentuk buah yang keras. Bahan dari 

buah ini sama dengan jagung, namun ada evolusi dalam perkembangannya 

sehingga tidak terbungkus seperti teosinte, dan berbuah menjadi bulir jagung. Biji 

teosinte terbungkus berbentuk buah yang keras. Bahan dari buah ini sama dengan 

jagung, namun ada evolusi dalam perkembangannya,  tidak dibungkus teosinte, 

namu sekarang menjadi bulir jagung. Iriany et al,. (2016) menyatakan bahwa 

dalam penelitian Doebly dan Stec (1991, 1993) Doebly et al., (1990) dan 

Dorweiler et al., (1993) melakukan penelitian dan menggambarkan dan 

memetakan lokus sifat kuantitatif (QTL) tga1 (teosinte glowme architecture 1) 

menunjukkan perbedaan utama antara teosinte dan jagung. Ketika QTL jagung, 

tga1, dipindahkan ke teosinte, kernel tidak menempel pada tutup dan terbelah. 

Pada percobaan terbalik, teosinte tga1 ditransplantasikan ke tanaman jagung, 

gluten menjadi lebih keras dan mengembangkan karakter seperti teosinte. 

Penemuan lokus tga1 adalah bukti evolusi bentuk teosinte pada jagung. Ini juga 

menggambarkan peristiwa perubahan adaptif baru, perkembangannya ditentukan 

oleh lokasi dan proses perubahan adalah bukti kuat. 

Studi filogenetik menunjukkan bahwa jagung adalah keturunan langsung dari 

teosinte (Zea mays ssp. Parviglumis). Seperti jagung, teosinte memiliki 10 pasang 

kromosom yang secara sitogenetik mirip dengan jagung, dan persilangannya 

menghasilkan keturunan yang subur. Jagung memiliki 10 kromosom pada sel 

reproduksi (haploid), 20 kromosom pada sel somatik (diploid), dan 30 kromosom 

pada sel endosperma (triploid). Secara umum jagung mempunyai 10 pasang 

kromosom (Iriany et al., 2016). 
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2.2.5 Taksonomi Tanaman Jagung 

Klasifikasi tanaman jagung adalah sebagai berikut (Prahasta, 2009): 

Kingdom : Plantae 

Divisi  : Spermatophyta 

Sub Divisi : Angiospermae 

Kelas   : Monocotyledone 

Ordo  : Graminae 

Family  : Graminaceae 

Genus  : Zea 

Spesies : Zea mays L. 

 

2.3 Gen Diseases Resistance Protein RPS2 

Gen yang memberikan resistensi terhadap berbagai penyakit dan patogen penyakit 

dikenal sebagai R-gen. R-gen pada tanaman memiliki jumlah genom yang 

melimpah mewakili sekitar 1% dari semua gen. Besar sejumlah gen-R telah 

dikloning dan dikarakterisasi pada tanaman menggunakan pendekatan penandaan 

berbasis peta dan transposon. Gen-R ini sebagian besar terdiri dari nukleotida 

yang dilestarikan domain nucleotide binding site-leucine-rich repeat (NBS-LRR) 

(Saha et al., 2013). Mackey et al., (2003) menjelaskan bahwa ketahanan tanaman 

sering ditentukan oleh alel spesifik gen ketahanan (R). Kelas utama protein R 

mengandung nucleotide binding site (NB) dan leucine-rich repeat (LRR) dan 

disebut protein NB-LRR.  

Protein NBS-LRR sensitif terhadap protein efektor patogen, yang menyebabkan 

efektor protein untuk memicu respon imun ETI, sehingga tanaman dapat 

menghasilkan respon defensif terhadap bakteri, virus, jamur, dan patogen lainnya. 

Protein NBS-LRR tidak hanya mampu untuk secara langsung atau tidak langsung 

mengenali produk protein efektor dari patogen, tetapi juga bisa berinteraksi 

dengan mereka. Pengenalan efektor ini dapat menyebabkan perubahan konformasi 

protein NBS-LRR, ia berubah dari keadaan penghambatan ke keadaan aktivasi, 
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sehingga menjadi aktif transduksi sinyal hilir dan menghasilkan respons 

pertahanan (Wang et al., 2023). 

RPS2 memainkan peran up-regulasi dalam transkripsi miR393b, yang merupakan 

microRNA dan memiliki tiga gen target: MEMB12 (yang mengkode untuk 

Protein SNARE yang terletak di badan golgi), VPS54 (yang mengkode ragi 

homolog protein yang terlibat dalam transpor retrograde dari endosom sekunder 

ke badan Golgi), dan EXO70H3 (subunit kompleks vesikel yang diperlukan untuk 

eksositosis), ketiga gen tersebut terlibat dalam proses transpor membran. 

Merobohkan MEMB12 juga dapat meningkatkan sekresi protein pertahanan PR-1 

yang diinduksi oleh aktivasi RPS2. Respon imun yang diinduksi oleh protein 

NBS-LRR setelah mengenali protein efektor patogen biasanya terkait dengan 

lokalisasinya dalam sel (Wang et al., 2023). 

RPS2 adalah sumber daya penting untuk pengembangan penanda molekuler, 

karenanya banyak pemuliaan melakukan upaya  resistensi penyakit. Domain yang 

dilestarikan dalam gen seperti urutan gen NBS-LRR mewakili peluang untuk 

merancang strategi berbasis PCR dengan degenerate primer untuk amplifikasi dan 

isolasi banyak urutan terkait pada spesies tumbuhan lain. Beberapa penanda DNA 

dikembangkan dari urutan RPS2 terisolasi telah digunakan untuk beberapa tujuan, 

seperti analisis keragaman genetik, penandaan sifat-sifat terkait resistensi 

penyakit, dan penemuan gen kandidat dalam beberapa tanaman (Herlina et al., 

2018). 

 

2.4 Rangkaian Analisis Biomolekuler 

2.4.1 Ekstraksi DNA 

DNA (Deoxyribonucleic acid) adalah polinukleotida double helix yang tersusun 

atas gula deoksiribosa, basa nitrogen, dan gugus fosfat. DNA berfungsi sebagai 

pembawa informasi genetik makhluk hidup. Untai DNA terdiri dari serangkaian 

nukleotida yang dihubungkan oleh ikatan fosfodiester yang terbentuk antara gula 

pentosa dan gugus fosfat. Sedangkan, untai ganda DNA terhubung melalui ikatan 
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hidrogen yang terbentuk di antara pasangan basa nitrogen. Pasangan basa nitrogen 

DNA adalah adenin dan timin (dua ikatan hidrogen) dan guanin dan sitosin (tiga 

ikatan hidrogen). DNA memiliki orientasi anti paralel yaitu terdiri dari untai ujung 

5’ ke ujung 3’ dan untai ujung 3’ ke ujung 5’ yang berpasangan (Nuraini et al., 

2019). Struktur DNA dapat dilihat pada Gambar 2. 

 

 

Gambar 2. Struktur DNA (Alberts et al., dalam Nuraini et al., 2019). 

Identifikasi molekuler memiliki tahapan pertama yaitu isolasi DNA genomik. 

Isolasi DNA dilakukan melalui tiga tahapan, yaitu lisis, presipitasi, dan purifikasi 

(Setiawan et al., 2021). Prinsip isolasi DNA adalah memperoleh DNA murni yang 

tidak tercampur dengan komponen sel lainnya seperti protein dan karbohidrat. 

Isolasi DNA genom dapat dilakukan dengan metode lisis sel secara fisik dan 

kimia. Secara fisik, sel-sel dipecah dengan kekuatan mekanik yaitu secara freeze- 

thaw,  bead mill homogenization dan resonansi, seperti sonikasi. Pada saat yang 

sama, sel dirusak secara kimia dengan buffer lisis yang mengandung senyawa 

kimia yang dapat merusak penghalang dinding sel, seperti SDS (Sodium Dedocyl 

Sulfate) dan CTAB (Cetyltrimethylammonium bromide) (Cheng et al., 2003). 
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2.4.2 Analisis Kemurnian DNA Hasil Ekstraksi  

DNA hasil ekstraksi dianggap murni jika rasio absorbansi antara 1,8 dan 2,0. Nilai 

kemurnian DNA dihitung dengan membagi nilai absorbansi pada panjang 

gelombang 260 nm dengan nilai absorbansi pada panjang gelombang 280 nm 

(Dewanata, 2021). Kualitas DNA genomik yang baik merupakan hal penting yang 

dibutuhkan dalam aplikasi biologi molekuler (Murtiyaningsih, 2017). Kualitas 

DNA yang baik yang diperoleh dari hasil ekstraksi merupakan prasyarat yang 

harus dipenuhi dalam studi molekuler (Syafarudin et al., 2011).  

 

2.4.3 PCR (Polymerase Chain Reaction) 

Salah satu teknik analisis genetik adalah PCR (Polymerase Chain Reaction).    

Sebelum melakukan PCR pada sampel penelitian, harus dilakukan optimasi untuk 

mendapatkan komposisi dan kondisi PCR yang sesuai untuk hasil PCR yang 

optimal (Yuenleni, 2019). Analisis molekuler dengan metode PCR yang 

menggunakan metode replikasi DNA dengan primer mengapit daerah tertentu dan 

optimasi suhu dilakukan untuk mendapatkan kondisi PCR yang optimum, 

sehingga dihasilkan produk PCR spesifik (Ludyasari, 2014). Tujuan optimasi 

primer adalah untuk mendapatkan suhu annealing yang optimal untuk setiap 

primer (Roberdi dan Ogi, 2019). Untuk mendapatkan hasil PCR yang terbaik, 

diperlukan optimasi proses PCR. Secara umum optimasi proses PCR dapat 

dilakukan dengan cara memvariasikan kondisi yang digunakan dalam proses PCR. 

Optimalisasi kondisi terkait erat dengan faktor-faktor seperti jenis DNA 

polymerase, suhu, dan konsentrasi, yang dalam hal ini mengacu pada dNTPs, 

MgCl₂ dan DNA polymerase, buffer PCR dan waktu (Handoyo dan Rudiretna, 

2000). 

PCR merupakan teknologi yang mampu melipatgandakan fragmen DNA yang 

terdapat dalam komplek makromolekul genom dari berbagai sumber (hewan, 

tumbuhan, bakteri, dan virus) menjadi 2ⁿ kali lipatnya secara enzimatis (Budiarto, 

2015). Komponen yang dibutuhkan dalam proses PCR adalah DNA template,  

pasangan primer yang merupakan oligonukleotida pendek yang urutan 

nukleotidanya komplementer dengan urutan nukleotida DNA cetakan; dNTP 
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(deoxynucleotide triphosphates); penyangga PCR; Magnesium klorida (MgCl2) 

dan enzim DNA polimerase (Handoyo dan Rudiretna, 2000).  

Yusuf (2010) menjelaskan terkait komponen utama yang diperlukan pada proses 

PCR adalah sebagai berikut: 

a. DNA cetakan, yaitu fragmen DNA yang akan dilipatgandakan. DNA 

cetakan yang digunakan sebaiknya berkisar antara 105 – 106 molekul. Dua 

hal penting tentang cetakan adalah kemurnian dan kuantitas.  

b. Oligonukleotida primer, yaitu suatu sekuen oligonukleotida pendek (18 – 

28 basa nukleotida) yang digunakan untuk mengawali sintesis rantai DNA 

dan mempunyai kandungan G + C sebesar 50 – 60%.  

c. Deoksiribonukelotida trifosfat (dNTP), terdiri dari dATP, dCTP, dGTP, 

dTTP. dNTP mengikat ion Mg²⁺ sehingga dapat mengubah konsentrasi 

efektif ion. Ini yang diperlukan untuk reaksi polimerasi.  

d. Enzim DNA Polimerase, yaitu enzim yang melakukan katalisis reaksi 

sintesis rantai DNA. Enzim ini diperoleh dari eubacterium yang disebut 

Thermus aquaticus, spesies ini diisolasi dari taman Yellowstone pada tahun 

1969. Enzim taq polimerase tahan terhadap pemanasan berulang-ulang 

yang akan membantu melepaskan ikatan primer yang tidak tepat dan 

meluruskan wilayah yang mempunyai struktur sekunder.  

e. Komponen pendukung lain adalah senyawa buffer. Larutan buffer PCR 

umumnya mengandung 10 – 50mM Tris-HCl pH 8,3-8,8 (suhu 20° C); 50 

mM KCl; 0,1% gelatin atau BSA (Bovine Serum Albumin); Tween 20 

sebanyak 0,01% atau dapat diganti dengan Triton X-100 sebanyak 0,1%; 

disamping itu perlu ditambahkan 1,5 mM MgCl2. 

Budiarto (2015) menjelaskan terkait ada tiga tahapan proses PCR adalah sebagai 

berikut: 

1. Denaturasi cetakan/template DNA pada suhu 94-95° C,  

2. Annealing/penempelan primer-primer pada segmen tertentu DNA 

menggunakan suhu spesifik (suhu spesifik ini didapatkan dari nilai - Tm 

primer dikurangi 5° C) dimana fragmen DNA akan diperbanyak, dan  
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3. Polimerasi pada suhu 72° C yaitu suhu optimal enzim untuk 

memanjangkan primer-primer yang sudah menempel tadi.  

Adapun waktu yang dibutuhkan untuk berpindah dari satu langkah ke langkah 

selanjutnya dalam satu kali siklus PCR adalah bergantung pada mesin PCR tetapi 

secara umum durasi denaturasi biasanya paling lama 30 detik, durasi annealing 

sangat bergantung pada spesifikasi dan panjang primer yang dibuat tetapi untuk 

mudahnya durasi tidak kurang dari 15 detik dan tidak lebih lama dari 1 menit, 

sedangkan durasi polimerasi sangat ditentukan oleh panjang fragmen DNA yang 

dihasilkan dan secara kasar ditetapkan untuk memperbanyak fragmen DNA 

dengan ukuran 1 kb dibutuhkan durasi 1 menit tergantung pada jenis enzim 

polimerase yang digunakan (Budiarto, 2015). Siklus PCR dapat dilihat pada 

Gambar 3.  

 

Gambar 3. Siklus PCR (Yusuf, 2010). 
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2.4.4 Elektroforesis 

Prinsip dasar elektroforesis adalah pergerakan molekul atau ion bermuatan 

melalui media semi padat di bawah pengaruh medan listrik. Elektroforesis dapat 

digunakan untuk menentukan ukuran DNA menggunakan penanda DNA yang 

diketahui ukurannya. Penanda DNA ini berfungsi sebagai acuan sehingga 

perkiraan ukuran sampel DNA dapat ditentukan. Ketika molekul bermuatan 

negatif (DNA) dilewatkan melalui gel agarosa, arus listrik mengalir dari satu 

kutub ke kutub yang berlawanan, menyebabkan molekul berpindah dari kutub 

negatif ke kutub positif, memungkinkan DNA dipisahkan dengan elektroforesis 

dan dapat memisahkan DNA berdasarkan ukuran  panjangnya (Suandri dan Priadi, 

2019). 

 

2.4.5 Sekuensing 

Sekuensing DNA adalah teknik penentuan urutan basa nukleotida pada suatu 

segmen molekul DNA. Informasi paling mendasar suatu gen ialah sekuens DNA 

atau urutan basa nukleotida karena mengandung instruksi yang dibutuhkan untuk 

pembentukan tubuh makhluk hidup. Sekuensing dapat digunakan untuk 

mengetahui kode genetik dari molekul DNA dengan cara membandingkan 

sekuensya dengan sekuens DNA yang telah diketahui (Kusuma, 2019). 

Terdapat dua macam metode sekuensing yang telah dikembangkan, metode 

Maxam-Gibert dan metode Sanger yang keduanya diperkenalkan pada tahun 

1977. Pada metode Sanger dikenal dengan metode terminasi rantai , sedangkan 

pada metode Maxam-Gibert dikenal dengan metode degradasi kimia. Pada 

umumnya metode yang sering digunakan ilaha metode Sanger, karena lebih 

mudah, praktis, dan efisien, selain itu jutaan nukleotida dari berbagai spesies telah 

berhasil di skeunsing menggunakan metode Sanger (Arham, 2015). 

 

2.5 Marka Molekuler Single Nucleotide Polymorphism (SNP) 

Markah molekuler adalah suatu penanda pada level DNA yang menawarkan 

keleluasaan dalam meningkatkan efisiensi pemuliaan konvensional dengan 
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melakukan seleksi tidak langsung pada karakter yang diinginkan, yaitu pada 

markah yang terkait dengan karakter tersebut (Pabendon et al., 2007). 

Pemanfaatan markah DNA sebagai alat bantu seleksi Marker Assisted Selection 

(MAS) lebih bermanfaat daripada seleksi fenotipik. Seleksi dengan penanda 

molekuler hanya didasarkan pada sifat genetik tanaman yang tidak dipengaruhi 

oleh faktor lingkungan. Hal ini menjadikan kegiatan pemuliaan tanaman lebih 

akurat, lebih cepat dan relatif lebih hemat biaya dan waktu (Azrai, 2005).  

Dengan berkembangnya teknologi berbasis penanda DNA, telah ditemukan tiga 

jenis penanda DNA yang masing-masing memiliki kelebihan dan kekurangan. 

Tiga jenis penanda DNA adalah (1) penanda berbasis hibridisasi DNA seperti 

polimorfisme panjang fragmen restriksi (RFLP); (2) Penanda berdasarkan reaksi 

berantai polimerase dan menggunakan urutan nukleotida sebagai primer, 

misalnya DNA Polimorfik Amplifikasi Acak (RAPD) dan Polimorfisme Panjang 

Fragmen Amplifikasi (AFLP); dan (3) penanda berbasis PCR menggunakan 

primer yang mengandung sekuens komplementer spesifik pada DNA target, 

seperti Sequence Tagged Sites (STS), Sequence Characterized Amplified Regions 

(SCAR), Simple Sequence Repeats (SSR) atau mikrosatelit (microsatellites). 

dan Single Nucleotidde Polymorphism (SNP) (Azrai, 2005).  

SNP adalah variasi yang melibatkan hanya satu nukleotida, atau basa. Salah satu 

dari empat basa DNA dapat diganti dengan yang lain.  Adenin (A) sebagai 

pengganti Timin (T), Timin (T) sebagai pengganti (Citosin)  C,  Guanin (G) 

sebagai pengganti A, dan seterusnya. Telah dikemukakan bahwa, secara teoritis, 

SNP dapat memiliki empat kemungkinan bentuk, atau alel, karena ada empat jenis 

basa dalam DNA. Transisi dan transversi dimungkinkan. Namun, kebanyakan 

SNP hanya memiliki dua alel. Sebagai contoh, perubahan segmen DNA 

AAGGTTA ke ATGGTTA, di mana adenin kedua dalam potongan pertama 

diganti dengan timin, adalah contoh dari SNP (Kassam, et al.,. 2005). 

Menurut Azrai (2005), marka SNP tergolong marka generasi ketiga. Penanda ini 

adalah mutasi titik di mana satu nukleotida digantikan oleh yang lain di lokasi 

tertentu. SNP adalah jenis yang lebih umum untuk membedakan urutan antara 
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alel, bersifat kodominan, dan mewakili penanda polimorfik dari sumber daya yang 

tidak habis-habisnya untuk digunakan dalam pemetaan genetik resolusi tinggi dari 

suatu karakter basis data urutan gen tertentu. Pengujian dengan marka SNP dapat 

dilakukan pada tanaman seperti padi dan jagung yang informasi genomnya cukup 

lengkap.



 

 

 

III. METODOLOGI PENELITIAN 

3.1 Tempat dan Waktu 

Penelitian ini dilakukan di UPT Laboratorium Terpadu dan Sentra Inovasi 

Teknologi, dan Laboratorium Ilmu Hama dan Penyakit Tumbuhan. Universitas 

Lampung, Jl. Prof. Dr. Sumantri Brojonegoro No.1 Bandar Lampung, Lampung. 

Penilitan ini dilaksanakan pada bulan Maret 2023. 

 

3.2 Alat dan Bahan 

Alat yang digunakan pada pengujian serangan ulat grayak menggunakan alat tray 

semai 200 lubang, plastik mika, pinset, dan label. Sedangkan pada pengujian 

analisis biomolekuler menggunakan alat autoklaf, laminar, pisau karter, tisu, 

mortal, pistil, PCR tube, pipet tip (1000 µL, 200 µL, 10 µL), tube mikrocentrifuge 

(1,5 ml, 0,5ml), tube PCR 0,2 ml, vortex, heating block, frezzer, ice box, 

centrifuge, tissue lyser,  nanophotometer, mesin PCR, dan mesin elektroforesis 

QIAxcel Advanced System. 

Bahan yang digunakan uji serangan ulat grayak menggunakan benih jagung 

varietas NK 7328, Pertiwi 5, BISI 321, BISI 18, Pionner 36, NK Super, Eksotik, 

dan Lokal, media tanam, dan ulat grayak instar 3. Sedangkan pada pengujian 

analisis biomolekuler menggunakan bagian meristem tanaman jagung 8 varietas, 

sampel DNA tanaman jagung 8 varietas, kit ekstraksi promega, alkohol,  master 

mix PCR, ddH₂O, primer PCR, dan DNA template. 
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3.3 Metode Penelitian 

3.3.1 Uji Intensitas Serangan Ulat Grayak Pada Tanaman Jagung Fase 

Perkecambahan 

 

Metode penelitian yang digunakan pada pengujian intensitas serangan ulat grayak 

mengunakan Rancangan Acak Kelompok (RAK) dengan 4 ulangan, perlakuan 

faktor tunggal yaitu 32 ulat grayak, dan variabel pengamatan menggunakan 

intensitas serangan ulat skala 1-4. Selanjutnya dilakukan analisis data 

menggunakan aplikasi R-Studio untuk uji anara dan uji duncan pada taraf 

signifikasi 5%. Berikut adalah tata letak percobannya: 

 

Ulangan 1 

J1 J5 

J2 J6 

J4 J7 

J3 J8 
 

Ulangan 2 

J6 J4 

J3 J1 

J5 J8 

J2 J7 
 

Ulangan 3 

J2 J7 

J8 J5 

J6 J3 

J1 J4 
 

Ulangan 4 

J5 J3 

J4 J1 

J7 J8 

J6 J2 
 

 

 

Gambar 4. Tata Letak Percobaan. 

 

Keterangan: 

J1 : Varietas NK7328  

J2 : Varietas Pertiwi 5 

J3 : Varietas BISI 321 

J4 : Varietas BISI 18 

J5 : Varietas P36 

76 : Varietas NK Super 

J7 : Varietas Eksotik 

J8 : Varietas Lokal 
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3.3.2 Uji Optimasi PCR Marka SNP Gen Disease Resistance Protein RPS2 

Pada Tanaman Jagung Fase Perkecambahan 

 

Metode penelitian yang digunakan pada uji optimasi PCR yaitu eksperimen dan 

deskriptif dengan variabel pengamatan meliputi variabel utama dan variabel 

pengacau terkendali. Variabel utama terdiri dari variabel bebas dan variabel 

tergantung. Variabel bebas melputi suhu annealing dan volume primer, sedangkan 

variabel tergantung meliputi kondisi reprodusibel dari produk PCR. Variabel 

pengacau terkendali meliputi kemurnian DNA, ketepatan primer, dan ketepatan 

suhu PCR.  

Pemanfaatan marka ketahanan terhadap hama dan penyakit, marka SNP dapat 

dikonfirmasikan untuk membedakan tanaman yang memiliki sifat resistensi 

dengan mengevaluasi polimofrisme gen ketahanan terhadap ketahanan tanaman 

dilapangan. Evaluasi tersebut perlu dilakukan untuk seluruh marka SNAP yang 

teridentifikasi. Apabila marka SNAP yang diuji mampu mengelompokkan 

kultivar atau spesies tanaman yang berbeda-beda responsnya terhadap penyakit, 

maka marka SNAP tersebut berpotensi digunakan sebagai marka untuk sifat 

resistensi penyakit (Sutanto, 2013). Berdasarkan SNP gen Disease Resistance 

Protein RPS2 yang telah diindetifikasi oleh Putri (2023), didesain marka SNaP 

untuk diujikan kepada 8 varietas tanaman jagung tersebut. Selanjutnya dilakukan 

ekstraksi DNA dari masing-masing varietas jagung. Hasil ekstraksi DNA 

digunakan sebagai template PCR untuk mengkonfirmasi primer marka SNaP yang 

didesain. 

 

3.4 Pelaksanaan Penelitian 

3.4.1 Identifikasi Kerusakan Tanaman Jagung Oleh  Hama Ulat Grayak 

(Spodoptera frugiperda) Pada Fase Perkecambahan Benih 

 

Identifikasi kerusakan tanaman jagung pada fase perkecambahan oleh hama ulat 

grayak dilakukan di Laboratorium Ilmu Hama Tumbuhan, Fakultas Pertanian. 

Perkecambahan benih tanaman jagung dilakukan dengan menggunakan alat tray 
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semai ukuran 200 lubang tanam menggunakan media tanam komersil. Setiap 

lubang  ditanami sebanyak satu benih jagung. Setiap varietas jagung yang 

digunakan sebanyak 25 benih yang dikelompokkan berdasarkan petakan yang 

telah ditentukan. Benih yang dikecambahkan menggunakan benih jagung varietas 

NK7328, NK Super, Pertiwi 5, BISI 321, BISI 18, P36, Eksotik, dan Lokal. 

Setelah kecambah benih jagung berusia 5 HST, kemudian ulat grayak instar 2-3 

disebar secara merata kedalam tray semai sebanyak 32 ulat. Percobaan ini 

dilakukan sebanyak 4 ulangan. Selanjutnya dilakukan perekaman non stop 

menggunakan kamera. Pengamatan intensitas serangan ulat grayak ini dilakukan 

sampai seluruh ulat grayak yang digunakan telah menjadi kepompong (Instar 6 

akhir). Setelah ulat grayak menjadi kepompong, kemudian dilakukan perhitungan 

intensitas kerusakan menggunakan skala 1-4 dan data hasil perhitungan dilakukan 

pengujian dengan uji anova dan uji lanjutan menggunakan uji DMRT (Duncan) 

pada taraf signifikasi 5% menggunakan aplikasi R-Studio untuk menentukan 

perbedaan ketahanan dari masing-masing varietas yang diuji. 

Tingkat serangan hama dihitung berdasarkan rumus (Direktorat Perlindungan 

Tanaman Pangan, 2021): 

 

Keterangan :  

I = Intensitas serangan (%)  

ni = Jumlah tanaman atau bagian tanaman contoh dengan skala kerusakan vi 

vi = Nilai skala kerusakan contoh ke-i  

N = Jumlah tanaman atau bagian tanaman contoh yang diamati  

Z = Nilai skala kerusakan tertinggi 
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Adapun kategori penilaian tingkat serangan hama adalah sebagai berikut: 

Tabel 1. Kategori penilaian tingkat serangan hama 

Kategori Tingkat Serangan Pada Tanaman 

Ringan bila tingkat serangan > Ambang Pengendalian ≤ 25% 

Sedang bila tingkat serangan > 25 ≤ 50% 

Berat  bila tingkat serangan > 50 ≤ 85% 

Puso bila tingkat serangan > 85% 

 

Sumber. (Direktorat Perlindungan Tanaman Pangan, 2021). 

3.4.2 Desain Primer Marka SNaP 

Sebelum dilakukan desain primer untuk marka SNP, marka SNP tanaman jagung 

pada hasil sekuensing penelitian (Putri, 2023) dilakukan identifikasi letak dan 

susunan basa SNP. Setelah didapatkan hasil identifikasi SNP, selanjutnya 

dilakukan pendisainan primer untuk marka SNP.  Sutanto (2013) menjelaskan 

terkait cara mendesain primer untuk marka SNP. Pasangan primer SNAP 

dirancang berdasarkan situs SNP terpilih menggunakan perangkat lunak 

WebSNAPER (Gambar 5). Situs SNP target diindikasikan [X/Y], di mana X 

adalah nukleotida alel referensi dan Y adalah nukleotida alel alternatif. Parameter 

yang harus dimasukkan antara lain ukuran produk amplifikasi PCR, suhu TM dan 

nama primer yang diinginkan. Proses desain primer diulang untuk setiap posisi 

SNP dalam urutan DNA yang diinginkan. Selain itu, dari hasil analisis masing-

masing, satu set primer dipilih untuk setiap situs SNP, yang terdiri dari sepasang 

primer untuk alel referensi dan sepasang primer lain untuk alel alternatif. Setelah 

sekuens primer diperoleh kemudian diseleksi berdasarkan jumlah situs SNP, 

primer disintesis menggunakan kontraktor manufaktur primer. Primer yang 

digunakan untuk PCR ini didesain oleh divisi biomolekuler UPT Laboratorium 

Terpadu dan Sentra Inovasi Teknologi, Universitas Lampung. 
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Gambar 5. Situs Web SNAPER.  

3.4.3  Ekstraksi DNA 

Ekstraksi dilakukan menggunakan bagian meristem pada usia kecambah jagung 7 

HST dengan metode Wizard® Genomic DNA Purification Kit (Promega, AS).  

Ekstraksi diawali dengan menyiapkan sampel tanaman jagung. Sampel 

dibersihkan dengan dilap menggunakan tisu yang sudah diberi alkohol dan 

dikering anginkan. Sampel tanaman jagung yang digunakan seberat 0,75 gram per 

varietas. Selanjutnya sampel dihaluskan menggunakan mortal dan alu, 

ditambahkan larutan Nucleic Lisis Solution sebanyak 200 µl dan 300 µl secara 

bertahap. Setelah sampel halus dan tercampur dengan Nucleic Lisis Solution, 

sampel diinversi dan dipindahkan kedalam tube berukuran 1,5 ml menggunakan 

pipet. Sisa-sisa penghalusan sampel yang masih ada didalam mortal dipindahkan 

kedalam tube menggunakan spatula dan ditambahkan peluru sebanyak 2 buah, 

dimasukan ke alat tissue lyser selama 15 menit untuk dilisis secara sempurna. 

Selanjutnya sampel diangkat dan dipindahkan kedalam alat heating block suhu 

65°C selama 45 menit. Sampel diangkat dan ditambahkan 200 µl Protein 
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Precipitation Solution, di vortex selama 30 detik. Lalu disentrifugasi 13.000 g 

selama 5 menit pada suhu 4oC. Setelah terbagi 3 bagian lapisan, supernatan 

dipindahkan ke tube ujung lancip steril. Kemudian ditambahkan isopropanol 

(suhu ruang) sebanyak 600 µl. Diinversi dengan pipetting dan disentrifugasi 3.000 

g selama 3 menit. Lalu buang cairan secara perlahan dalam kondisi dingin ke 

permukaan tissue (supaya DNA yang terkumpul di pellet tidak terbawa). Sampel 

ditambahkan etanol 75 % sebanyak 600 µl, di inversi perlahan dengan pipetting. 

Selanjutnya disentrifugasi 13.000 g selama 5 menit. Setelah disentrifugasi, cairan 

dibuang secara perlahan ke permukaan tissue, jangan sampai pellet DNA terbawa. 

Sampel dikeringkan pada suhu ruang dengan kondisi tube terbalik dan dialasi 

dengan tissue yang bersih. Setelah sampel kering, disentrifugasi dengan alat 

vakum suhu 55°C selama 10 menit. Selanjutnya di tambahkan DNA Rehydration 

Solution sebanyak 30 µl. Lalu diinkubasikan di suhu 65 °C selama 45 menit, 

setiap 15 menit di tapping dan spin. DNA disimpan pada suhu -18 °C. DNA Siap 

untuk di ukur kemurnian dan konsentrasinya menggunakan instrument 

Nanophotometer buatan Implen, Jerman. 

 

3.4.4 PCR (Polymerase Chain Reaction) 

Setelah primer didesain, kemudian dilakukan amplifikasi DNA. Pereaksi PCR 

untuk amplifikasi DNA dapat dilihat pada Tabel 2. Sedangkan pengaturan PCR 

yang digunakan dapat dilihat pada Tabel 3. 

 

Tabel 2. Pereaksi PCR untuk amplifikasi DNA 

Pereaksi Volume (μl) 

Master mix 10  

Primer forward 0,25  

Primer reverse 0,25 

ddH₂O 9,75 

Template DNA 0,25 
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Tabel 3. Pengaturan PCR 

No Tahapan PCR Suhu (°C) Waktu (detik) Siklus 

1. Pra-denaturasi 95 300  - 

2. Denaturasi  95 60  

35  3. Annealing  56,5 15 

4. Elongation  72 15 

5. Final elongation  72 300 - 

6. Cooling 20 600 - 

. 

3.4.5 Elektroforesis hasil PCR 

Setelah tahapan PCR dilakukan, langkah selanjutnya ialah memvisualisasikan 

hasil amplifikasi sekuens DNA menggunakan elektroforesis. Alat yang digunakan 

ialah alat elektroforesis digital QiaxCel Advanced (Qiagen, Jerman) menggunakan 

DNA high resolution kit dengan metode capillary electrophoresis. Ketentuan 

penggunaan alat elektroforesis ini telah diatur berdasarkan prosedur 

penggunaannya. Variabel yang diamati ialah ketepatan amplikon pada amplifikasi 

DNA dan ketebalan pita DNA yang telah tervisualisasikan dalam bentuk gambar 

di software bawaan dari alat elektroforesis. 

Putri (2023) menjelaskan tahapan preparasi dan tahapan visualisasi ukuran 

fragmen DNA dengan menggunakan alat elektroforesis digital QiaxCel Advanced 

(Qiagen, Jerman). Tahapan preparasi dan tahapan visiualisasi penentuan ukuran 

fragmen DNA adalah sebagai berikut: 

Tahapan Preparasi: 

Sebelum digunakan, catridge disimpan pada suhu ruang selama 20 menit. 

Kemudian separation buffer dan wash buffer dituangkan ke buffer tray dan 

ditempatkan di buffer tray holder. Aligment Marker (AM) berukuran dari 15 bp 

hingga 3.000 bp (Qiagen, Jerman) yang cocok dengan waktu migrasi DNA 

dihomogenisasi dan ditempatkan pada posisi tube terbuka di dalam well buffer 

tray.  
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Tahapan visualisasi ukuran fragmen DNA: 

Visualisasi ukuran fragmen DNA dilakukan menggunakan perangkat lunak 

QIAxcel ScreenGel yang ditampilkan dalam bahasa instrumen QIAxcel dan 

komputer dinyalakan. Masukkan perangkat lunak QIAxcel ScreenGel dalam 

"DNA mode" sebagai "Routine user". Buffer tray berisi Aligment Marker 

(AM), separation buffer, dan wash buffer dimasukan kebagian dalam QIAxcel 

Advanced dengan memilih "Park position" di bagian status information. 

Catridge dan smart key dimasukkan ke dalam QIAxcel Advanced insturmen 

dibagian atas, setelah itu nitrogen diaktifkan. Size Marker dengan ukuran 100 bp 

sampai dengan 2500 bp (Qiagen, Jerman) sebagai pembanding ukuran fragmen 

DNA dengan sampel DNA yang diperoleh dari proses PCR dihomogenkan dan 

ditempatkan pada well di sampel row dengan posisi tube terbuka. Kemudian, di 

bagian "instrument status", klik "proses profil", catridge type yang digunakan 

adalah DNA Screening. Pilih "proses profil" yang akan digunakan. Sampel dipilih 

dengan opsi "sample selection”, Size marker menggunakan 100 bp hingga 2,5 kb 

(20 ng/μl), Alignment marker menggunakan QX 15 bp hingga 3 kb, di 

bagian "sample row selection" dipilih baris A apabila  ≤ 11 untuk sampel yang 

akan dielektroforesis, klik kanan pada salah satu kolom antara 1 sampai 12 untuk 

memilih posisi size marker dan klik kotak “show lot information”. Setelah semua 

informasi catridge, sampel dan penanda (marker) diisi, pilih "run check". Klik 

kotak untuk mengonfirmasi bahwa sampel rows telah terisi sampel dan alignment 

marker, size marker telah dimasukkan. Pilih "Latch" di bagian status 

information untuk mengaktifkan nitrogen dan menutup catridge. Setelah tidak ada 

peringatan yang ditampilkan "errors and warnings", proses elektroforesis dapat 

dijalankan dengan memilih "Run". Setelah laju migrasi DNA selesai selama 12 

menit, perangkat lunak akan menampilkan posisi dan ukuran fragmen DNA, 

untuk menentukan ukuran fragmen DNA dengan memilih "Analysis" dari menu 

bar.



 

 

V. KESIMPULAN DAN SARAN 

5.1  KESIMPULAN 

Kesimpulan dari penelitian ini adalah sebagai berikut: 

1. Terdapat hubungan antara varietas yang tahan dan tidak tahan serangan 

ulat grayak terhadap marka SNP gen Disease Resistance Protein RPS2. 

Varietas yang tahan yaitu varietas BISI 321 dan Pertiwi 5  dengan nilai 

55,75 dan 62,50 dan kedua varietas tersebut memiliki basa nitrogen gen 

disease resistance protein RPS2 sama dibanding varietas lainnya. 

Sedangkan varietas yang tidak tahan yaitu varietas Pionner 36, NK 7328, 

Lokal, BISI 18, NK Super, dan Ekstotik dengan nilai 66,25; 68,25; 75,75; 

78; 86,50; dan 89,75. 

 

2. Terdapat optimasi optimum PCR menggunakan 2 pasang primer SNaP 

hasil desain untuk  membedakan antara varietas tahan terhadap serangan 

ulat grayak dengan yang tidak tahan terhadap serangan ulat grayak. 

Kondisi optimum pasangan primer 1 pada suhu annealing 52°C selama 5 

detik dengan volume DNA template 0,75μl. Sedangkan kondisi optimum 

pasangan primer 3 pada suhu annealing 52°C selama 5 detik dengan 

volume DNA template 0,4μl. 

 

 

5.2  SARAN  

Saran dari penelitian ini yaitu, perlu dilakukannya analisis SNP gen disease 

resistance protein RPS2 pada varietas tanaman jagung yang belum diuji hingga 

fase generatif. 
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