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ABSTRAK 

 

KERAGAMAN GENETIK PISANG (MUSA SPP.) DI KABUPATEN 

PESAWARAN, PROVINSI LAMPUNG BERDASARKAN MARKA 

MOLEKULER SEQUENCE-RELATED AMPLIFIED POLYMORPHISM 

(SRAP) 

 

Oleh 

LENI AGUSTIN 

 

Pisang (Musa spp.) merupakan komoditas unggulan yang memberikan kontribusi besar 

terhadap produksi buah-buahan nasional. Salah satu kabupaten di Provinsi Lampung 

yang memberikan kontribusi cukup besar terhadap produksi pisang Idonesia adalah 

Kabupaten Pesawaran. Keragaman genetik pisang di Kabupaten Pesawaran belum 

pernah dilakukan sebelumnya sehingga dibutuhkan analisis keragaman genetik demi 

keperluan pemuliaan pisang di masa mendatang. Marka molekuler yang digunakan 

dalam penelitian ini adalah Sequence-Related Amplified Polymorphism (SRAP). 

Penelitian ini bertujuan untuk mengetahui keragaman genetik pisang, mengetahui 

kombinsi primer SRAP yang cocok digunakan untuk mengetahui keragaman genetik 

pisang dan mengetahui hubungan kekerabatan pisang di Kabupaten Pesawaran. 

Penelitian ini dilaksanakan dari bulan Januari sampai Mei 2023. Metode penelitian 

meliputi koleksi material DNA dari Kabupaten Pesawaran, isolasi DNA menggunakan 

kit isolasi Geneaid, uji kualifikasi DNA, amplifikasi DNA, elektroforesis produk PCR, 

skoring dan analisis data. Analisis kekerabatan dilakukan berdasarkan nilai indeks 

similaritas dan konstruksi dendogram menggunakan program NTSYS 2.0. Sebanyak 204 

lokus (167 lokus polimorfik dan 37 lokus monomorfik) diperoleh dari sembilan 

kombinasi primer terpilih. Keragaman genetik 19 kultivar pisang yang berasal dari 

Kabupaten Pesawaran menghasilkan nilai keragaman genetik yang rendah, yaitu pada 

kisaran 0-0,27.  
 

Kata kunci : Kabupaten Pesawaran, Keragaman genetik, Pisang, Provinsi Lampung,  

SRAP 

 

 

 



 
 

 

ABSTRACT 

 

GENETIC DIVERSITY OF BANANAS (MUSA SPP.) IN PESAWARAN 

DISTRICT, LAMPUNG PROVINCE BASED ON SEQUENCE RELATED 

AMPLIFIED POLYMORPHISM (SRAP) MARKER 

 

By 

LENI AGUSTIN 

 

Banana (Musa spp.) is a leading commodity that makes a major contribution to national fruit 

production. One of the districts in Lampung Province which has a significant contribution to 

Indonesia's banana production is Pesawaran Regency. The genetic diversity of bananas in 

Pesawaran District has never been done before, so an analysis of genetic diversity is needed 

for future banana breeding purposes. The molecular marker used in this study is Sequence-

Related Amplified Polymorphism (SRAP). This study aims to determine the genetic diversity 

of bananas, determine the suitable combination of SRAP primers to determine the genetic 

diversity of bananas and determine the similarity relationship of bananas in the Pesawaran 

District. The total genomic DNA was extracted using DNeasy Plant Mini Kit (Geneaid) 

according to the protocol from the manufacturer followed by their amplification using SRAP 

primers. Similarity analysis was carried out based on similarity index values and dendrogram 

construction using the NTSYS 2.0 program. A total of 204 loci (167 polymorphic loci and 37 

monomorphic loci) were obtained from nine selected primer combinations. The genetic 

diversity of 19 banana cultivars originating from Pesawaran Regency resulted in low genetic 

diversity values (0-0.27). 

 

Keywords: Bananas, Genetic diversity, Lampung, Pesawaran, SRAP 
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I. PENDAHULUAN 
 

1.1 Latar Belakang 

 

Pisang (Musa spp.) merupakan salah satu makanan pokok alternatif yang dapat 

ditemukan di daerah tropis, bahkan sebelum tercatat dalam sejarah di Asia 

Tenggara, pisang sudah banyak dikonsumsi (Deephi, 2016). Pisang telah banyak 

dibudidayakan oleh manusia sejak munculnya sistem pertanian (De Langhe dkk., 

2009).  

 

Menurut data Badan Pusat Statistika (2022), sepanjang tahun 2022 Indonesia 

mampu memproduksi pisang sebanyak 9,24 juta ton, meningkat dari tahun 

sebelumnya, yaitu sebesar 8,74 juta ton pada tahun 2021. Badan Pusat Statistika 

juga mencatat produksi pisang nasional terus meningkat dalam 5 tahun terakhir, 

dengan rata-rata kenaikan sebesar 5,2% per tahun. Provinsi Lampung menduduki 

posisi ketiga yang memberikan kontribusi sebesar 1,22 juta ton terhadap produksi 

pisang nasional tahun 2022 setelah Provinsi Jawa Timur dengan kontribusi 

sebesar 2,62 juta ton dan Jawa Barat dengan kontribusi sebesar 1,31 juta ton 

(BPS, 2022). Besarnya kontribusi Provinsi Lampung terhadap produksi pisang di 

Indonesia menunjukkan bahwa Provinsi  Lampung merupakan salah satu habitat 

yang sesuai untuk budidaya pisang. Mengacu pada data Badan Pusat Statistika 

(2021), kabupaten dengan sentra produksi pisang tertinggi di Provinsi Lampung 

adalah Kabupaten Lampung Selatan dan Kabupaten Pesawaran.  
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Berdasarkan data Badan Pusat Statistika (2020), produktivitas pisang di berbagai 

kecamatan yang ada di Kabupaten Pesawaran pada tahun 2020 cukup tinggi. 

Kecamatan Punduh Pidada sebesar 230.531 kuintal, Kecamatan Marga Punduh 

sebesar 58.779 kuintal, Kecamatan Padang Cermin sebesar 159.462 kuintal, 

Kecamatan Kedondong sebesar 45.256 kuintal, Kecamatan Way Khilau sebesar 

124.678 kuintal, Kecamatan Way Lima sebesar 134.470 kuintal, Kecamatan 

Gedung Tataan sebesar 320.653 kuintal, Kecamatan Negeri Katon sebesar 9.256 

kuintal, Kecamatan Tegineneng sebesar 47.952 kuintal, Kecamatan Teluk 

Pandan sebesar 87.680 kuintal, Kecamatan Way Ratai sebesar 125.258 kuintal. 

Sehingga total produktivitas pisang di Kabupaten Pesawaran pada tahun 2020 

sebesar 1.343.975 kuintal. 

 

Indonesia merupakan salah satu negara penghasil pisang tertinggi di dunia dan 

memiliki keragaman genetik yang cukup tinggi (Wahyuningsih, 2019). Hal 

tersebut menunjukkan bahwa sumber daya genetik pisang di Indonesia memiliki 

potensi yang sangat baik untuk memenuhi kebutuhan pangan yang stabil di masa 

yang akan datang (Ahmad, 2013). Keragaman dapat dianalisis menggunakan 

pendekatan morfologi dan marka molekuler (Sari, 2016; Naipospos dkk., 2014). 

Analisis keragaman, baik secara fenotip  maupun genotip diperlukan untuk 

melengkapi data dasar pisang. Data tersebut akan menjadi sumber rujukan untuk 

meningkatkan produksi pisang, baik untuk memperoleh kualitas buah yang baik 

maupun untuk meningkatkan daya tahan tubuh tanaman pisang terhadap hama 

dan penyakit (Nisa dkk., 2010). 

 

Karakterisasi morfologi merupakan salah satu jenis pendekatan dalam identifikasi 

tumbuhan dan tanaman (Simangunsong dkk., 2017). Karakterisasi morfologi pada 

pisang meliputi karakter batang semu (pseudostem), bunga, daun, dan buah 

(Kurnianingsih dkk., 2018). Secara umum, kajian morfologi cenderung murah 

biayanya, sampling taksonomi dapat lebih banyak, dan dapat dianalisis berbagai 

karakternya tanpa merusak spesimen (Zubaidah, 2011). Namun, pendekatan 

morfologi memiliki kelemahan diantaranya seringkali dipengaruhi oleh faktor 
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lingkungan, memakan banyak waktu, bersifat subjektif, serta sulit digunakan 

untuk skala yang besar sehingga pendekatan morfologi ini dianggap kurang 

akurat (Probojati dkk., 2019). Oleh karena itu dibutuhkan penelitian 

menggunakan marka molekuler untuk data yang lebih valid (De Jesus dkk., 2013). 

 

Marka molekuler DNA dapat menggambarkan keragaman karakter antar individu 

lebih tinggi (Langga dkk., 2012).  Marka molekuler dapat digunakan untuk 

menganalisis hubungaan kekerabatan dan menunjukkan adanya polimorfisme 

dalam suatu jenis. Marka molekuler mempunyai tingkat polimorfisme yang tinggi, 

jumlah yang tidak terbatas, dan tidak dipegaruhi oleh lingkungan (Anggraeni, 

2008; Yono dkk., 2017). Identifikasi menggunakan marka molekuler dapat 

mengkonfirmasi identitas suatu tumbuhan secara akurat. Marka molekuler telah   

banyak digunakan dalam identifikasi pisang budidaya serta dapat mendeteksi 

keragaman genetik pisang (Pillay dkk., 2012).  

 

Kegiatan koleksi, konservasi, dan pemanfaatan sumberdaya genetik tanaman 

merupakan salah satu komponen penting yang dibutuhkan dalam 

pengembangan tanaman (Rahmawati & Hayati, 2013). Karakterisasi molekuler 

sangat berguna dalam klasifikasi pisang. Pengembangan sistematika molekuler 

dapat menentukan secara tepat asal induk pisang budidaya (Valmayor dkk., 

2000). Selain penting untuk mengkaji evolusi, keragaman genetik juga dapat 

digunakan sebagai instrumen pengamatan di berbagai bidang, seperti verifikasi 

afinitas dan batasan antar jenis, deteksi bentuk reproduksi, evaluasi tingkat 

migrasi dan penyebaran dalam populasi, serta untuk mengetahui jenis terancam 

punah (Walker & Rapley, 2008). 

 

Marka molekuler yang banyak digunakan untuk mempelajari keragaman serta 

kekerabatan pisang diantaranya adalah Random Amplified Polymorphic DNA 

(RAPD) (Kiran dkk., 2015; Sundari dkk., 2017; Poerba dkk., 2018; Susilo dkk., 

2018; Probojati dkk., 2019), Inter-Simple Sequence Repeats (ISSR) (Qin dkk., 

2014; Kharadi dkk., 2014; Babu dkk., 2018; Das dkk., 2018; Wahyudi dkk., 



 4 

2020), Amplified Fragment Length Polymorphism (AFLP) (Youssef dkk., 2011; 

Vroh-Bi dkk., 2011), dan Sequence-Related Amplified Polymorphism (SRAP) 

(Zazimo dkk., 2018; Boonsrangsom dkk., 2020). Marka molekuler yang 

digunakan pada penelitian ini adalah marka molekuler Sequence-Related 

Amplified Polymorphism (SRAP). Marka molekuler ini ditemukan terakhir setelah 

RAPD, RFLP, SSR, AFLP, dan ISSR. SRAP merupakan marka molekuler yang 

pertama kali diperkenalkan oleh Li & Quiros (2001). SRAP merupakan marka 

molekuler sederhana dan efisien yang dapat digunakan untuk pembentukan pita 

gen, gene tagging, analisis sidik jari gen dan cDNA serta pemetaan berdasarkan 

kloning. SRAP memiliki beberapa keunggulan, antara lain sistem yang sederhana, 

memiliki tingkat troughtput yang wajar, mendekati beberapa marka molekuler 

kodominan, menargetkan open reading frame (ORFs) dan memudahkan isolasi 

untuk sekuensing (Zhao dkk., 2009).  Kelebihan marka molekuler SRAP dari 

marka molekuler lain adalah lebih reprodusibel dan relatif murah (Craveno dkk., 

2007). Menurut Zaefizadeh & Golief (2009), SRAP memiliki multilokus dan 

multialel yang membuatnya lebih efisien untuk analisis keragaman genetik, 

pemetaan gen, dan sidik jari genotip. SRAP sangat efektif digunakan untuk 

menganalisis keragaman genetik (Shaye dkk., 2018). 

 

Penelitian menggunakan marka molekuler Sequence Related-Amplified 

Polyorphism (SRAP) telah dilakukan Boonsrangsom dkk., 2020 untuk mengkaji 

keragaman genetik kultivar pisang. Kombinasi primer SRAP diperoleh dari 4 

primer forward dan  primer reverse. Dalam penelitian tersebut 10 kombinasi 

primer SRAP digunakan untuk menilai keragaman genetik antara kultivar pisang 

(kelompok ABB). Analisis UPGMA berdasarkan koefisien Dice menunjukkan 

bahwa aksesi memiliki rentang kesamaan dari 0,42 hingga 1,00 dengan rata- rata 

0,86 yang menunjukkan keragaman genetik yang ekstrim di antara sampel pisang. 

Dalam penelitian tersebut, dendrogram yang berasal dari sepuluh penanda SRAP 

menunjukkan bahwa semua sampel dapat dikategorikan ke dalam dua kelompok 

besar (kelompok genom ABB-BB dan AA-AAA). 
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Semua marka molekuler memiliki keunggulan dan kelemahan yang melekat, 

sehingga pemilihan metode yang digunakan didasarkan pada tujuan penelitian 

dan tingkat resolusi yang dibutuhkan. Penelitian mengenai kemampuan marka 

SRAP dalam deteksi keragaman genetik pisang khususnya di Kabupaten 

Pesawaran belum pernah dilakukan, maka penelitian dengan judul “Keragaman 

Genetik Pisang (Musa spp.) di Kabupaten Pesawaran, Provinsi Lampung 

Berdasarkan Marka Sequence-Related Amplified Polymorphism (SRAP)” 

dianggap perlu dilakukan. 

 

1.2 Tujuan Penelitian 

 

Adapun tujuan dari penelitian ini diantaranya sebagai berikut. 

1. Mengetahui keragaman genetik pisang (Musa spp.) di Kabupaten Pesawaran 

berdasarkan marka SRAP. 

2. Mengetahui kombinasi primer SRAP yang cocok digunakan untuk analisis 

keragaman genetik pisang (Musa spp.) di Kabupaten Pesawaran. 

3. Mengetahui hubungan kekerabatan pisang di Kabupaten Pesawaran. 

 

1.3 Kerangka Pikir 

 

Pisang (Musa spp.) merupakan salah satu buah tropis yang sudah sangat populer 

bagi masyarakat Indonesia. Buah pisang dapat dikonsumsi secara langsung 

sebagai buah atau dapat diolah menjadi makanan lainnya. Pisang akan tumbuh 

dengan baik jika persyaratan dan kebutuhan hidupnya terpenuhi dengan baik. 

Persyaratan tersebut meliputi keadaan tanah, keadaan iklim, dan keadaan 

lingkungan. Provinsi Lampung merupakan salah satu daerah sentra produksi 

pisang di Indonesia. Salah satu kabupaten di Provinsi Lampung dengan 

produktivitas pisang yang cukup tinggi adalah Kabupaten Pesawaran.  

Keragaman pisang dapat dianalisis melalui pendekatan morfologi maupun 

molekuler. Aspek morfologi maupun molekuler memiliki hubungan satu sama 

lain. Perbedaan morfologi belum bisa memastikan adanya perubahan secara
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genetik, hal tersebut dikarenakan karakter morfologi dipengaruhi oleh faktor 

lingkungan, berbeda dengan marka molekuler yang tidak dapat berubah akibat 

pengaruh lingkungan. Identifikasi   menggunakan   marka molekuler   dapat   

mengkonfirmasi identitas suatu tumbuhan secara akurat.  

 

Marka molekuler Sequence-Related Amplified Polymorphism (SRAP) sangat 

efektif digunakan untuk menganalisis keragaman genetik. Adanya penelitian 

tentang keragaman genetik pisang berdasarkan marka SRAP di Kabupaten 

Pesawaran, akan menambah informasi bagi masyarakat mengenai keragaman 

genetik kultivar pisang di Kabupaten Pesawaran. Selain itu, data yang diperoleh 

dapat digunakan sebagai acuan dalam hal pelestarian dan program pemuliaan 

tanaman pisang.  

 

 



  

 

II. TINJAUAN PUSTAKA 

 

2.1 Tinjauan Umum Pisang (Musa spp.) 

 

2.1.1 Sejarah Tanaman Pisang 

 

Marga Musa merupakan salah satu dari 3 marga (Ensete, Musa, Musella) yang 

masuk ke dalam suku Musaceae. Marga Musa pertama kali diperkenalkan oleh 

Linnaeus dengan nama Musa paradisiaca dan Musa sapientum (Valmayor dkk., 

2000). Berdasarkan jumlah kromosomnya, marga Musa terbagi menjadi 4 seksi 

yaitu Rhodochlamys, Eumusa, Australimusa, dan Callimusa (Cheesman, 1947). 

Seksi Rhodochlamys dengan jumlah kromosom 11 (X=11) tersebar di sekitar 

dataran iklim basah di Asia bagian selatan. Seksi Eumusa dengan jumlah 

kromosom 11 (X=11) tersebar mulai bagian timur India, Asia Tenggara 

(meliputi Indonesia, Thailand, Myanmar, Filipina, Malaysia, Vietnam, dan 

Papua Nugini) hingga bagian utara Australia. Seksi Australimusa dengan 

jumlah kromosom 10 (X=10) tersebar mulai dari bagian timur laut Indonesia, 

bagian selatan Filipina, hingga Melanesia. Seksi Callimusa dengan jumlah 

kromosom 10 (X=10) tersebar di wilayah Vietnam bagian selatan, 

Semenanjung Malaya, hingga pulau Kalimantan dan Sumatra  (De Langhe dkk., 

2009). Marga Ensete pertama kali dipertelakan oleh Paul Fedorowitsch 

Horaninow pada tahun 1862 (Kress, 1990). Ensete mencakup 7 jenis dengan 

daerah sebaran yang bersifat diskontinu, mulai dari Afrika Tropis hingga Asia 

Tropis (POWO, 2019). Ketujuh jenis anggota marga Ensete diantaranya E. 

glaucum (Roxb.) Cheesman, E. homblei (Bequaert ex de Wild) Cheesman, E. 

lecongkietii Luu, N.L.Vu & Q.D.Nguyen, E. livingstonianum (J.Kirk) 
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Cheesman, E. perrieri (Claverie) Cheesman, E. superbum (Roxb.) Cheesman, 

dan E. ventricosum (Welw.) Cheesman (Cheesman, 1947; POWO, 2019). Pada 

beberapa pustaka, marga Musella dianggap termasuk kedalam marga Ensete 

karena memiliki kemiripan sifat dan jumlah kromosom yang sama (Häkkinen & 

Väre, 2008; Liu dkk., 2010).   

 

Kultivar pisang yang ada saat ini merupakan hasil persilangan dari tetuanya.  

Dugaan bahwa kultivar pisang merupakan keturunan dari pisang liar, telah 

dikonfirmasi dengan adanya studi genetik. Hasil dari studi genetik tersebut 

menyatakan bahwa terdapat 4 jenis pisang liar yang berkedudukan sebagai gen 

pool dari kultivar pisang, diantaranya Musa balbisiana sebagai pemberi genom 

B, Musa acuminata sebagai pemberi genom A, Musa textilis sebagai pemberi 

genom T, dan Musa schizocarpa sebagai pemberi genom S. Musa acuminata 

dan Musa balbisiana tersebar luas di wilayah Asia, baik yang beriklim tropis 

maupun subtropis (Nasution, 1991). Musa acuminata dan Musa balbisiana 

dilaporkan merupakan tetua sebagian besar pisang budidaya. Pisang budidaya 

terbentuk karena adanya hibridisasi alami yang berasal dari kedua tetua pisang 

baik secara inter-species maupun intra-species. Selain pada kedua tetua pisang, 

hibridisasi alami juga dapat terjadi antara keturunan dengan tetuanya maupun 

antar keturunan. Hibridisasi yang terjadi diantara keturunannya dapat 

mengakibatkan terjadinya mutasi, autoploidi, alloploidi, maupun partenokrapi. 

Hal tersebut yang menyebabkan adanya keturunan yang beragam pada pisang 

(Simmonds, 1956; Espino, 1992; De Langhe, 2009). 

 

Adanya persilangan alami maupun buatan antara pisang liar Musa acuminata 

(pemberi genom A), dan Musa balbisiana (pemberi genom B) menghasilkan 

keturunan dengan genom yang bervariasi, diantaranya kultivar pisang 

bergenom AA, kultivar pisang bergenom AAA, kultivar pisang bergenom AAB, 

dan kultivar pisang bergenom ABB. Kultivar pisang tersebut tersebar di 

wilayah Indo-Malesia hingga Asia, Amerika, Afrika, dan Australia pada 
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wilayah yang memiliki iklim tropis dan subtropis (De Langhe, 2009; Espino, 

1992). 

 

2.1.2 Tata Nama dan Pengelompokkan Pisang 

 

Klasifikasi dan nomenklatur pisang telah lama menjadi permasalahan di 

kalangan peneliti. Permasalahan berawal dari pengelompokkan pisang oleh 

Carolus Linnaeus, bapak nomenklatur botani modern. Carolus Linnaeus 

mengelompokkan pisang menjadi dua, yaitu Musa paradisiaca Linn. (pisang 

olahan) dan Musa sepientum Linn. (pisang segar). Selain itu, banyaknya nama 

kultivar dan sinonim dari berbagai macam bahasa juga menjadi permasalahan, 

seringkali kultivar yang sama dikenal dengan nama yang berbeda di daerah 

yang berbeda, begitupun sebaliknya kultivar yang berbeda dikenal sebagai 

kultivar yang sama pada beberapa daerah (Valmayor dkk., 2000; Deephi, 2016). 

 

Musa paradisiaca Linn., merupakan nama ilmiah pertama pisang yang 

dikenalkan oleh Linnaeus dalam bukunya Species Plantarum yang 

dipublikasikan pada tahun 1753. Dasar klasifikasi Musa paradica Linn. yaitu 

bantalan pisang yang tumbuh panjang dan ramping serta tetap bertepung 

walaupun sudah matang. Pisang dalam klasifikasi ini harus dimasak terlebih 

dahulu sebelum dikonsumsi karena kandungan pati dalam buah nya yang 

banyak. Pada tahun 1959, Linnaeus mempublikasikan Musa sepiantum Linn. 

dalam Systema Nature. Dalam penamaan tersebut dijelaskan bahwa buah 

pisang dengan rasa manis dapat dikonsumsi dalam keadaan segar ketika matang, 

sehingga tidak perlu dimasak terlebih dahulu. Klasifikasi Musa paradisiaca 

Linn. dan Musa sepiantum Linn. dapat diterapkan dengan baik di Amerika 

Latin dan Afrika Barat. Walaupun demikian ketika diterapkan di kawasan Asia 

Tenggara, kedua klasifikasi tersebut menimbulkan kebingungan. Banyaknya 

keanekaragaman pisang dan perbedaan morfologi yang jauh dari klasifikasi 

Musa paradisiaca L. dan Musa sepiantum L. menyebabkan klasifikasi 
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Linnaerus tidak dapat diterapkan. Dalam mengatasi kekayaan keanekaragaman 

plasma nutfah, langkah yang dilakukan para ahli taksonomi yaitu digunakannya 

nama deskriptif seperti M.nana Lour untuk pisang Dwaf Cavendish, M. rubra 

Wall. Ex Kurz untuk pisang merah, M. corniculata Lour, untuk pisang raja 

tanduk, dan lain sebagainya (Valmayor dkk., 2000).  

 

Sagot (1887) melakukan klasifikasi dengan membagi marga Musa menjadi tiga 

kelompok, yaitu pisang raksasa (Musa ensete J.F.Gmel.), pisang berdaging 

lunak (Musa sepientum L.) dan pisang hias (Musa coccinea Andrews., Musa 

rosacea Jack.). Cheesman (1947) membagi marga Musa menjadi empat section 

(Australimusa dan Callimusa  dengan jumlah kromosom 10, Rhodochlamys dan 

Eumusa dengan jumlah kromosom 11) dan menempatkan kelompok pisang 

raksasa pada genus tersendiri, yaitu marga Ensete Bruce ex Horan. Dasar 

klasifikasi tersebut adalah jumlah kromosom dan karakter morfologi. Argent 

(1976) menambahkan satu section baru, yaitu Ingentimusa dengan kromosom 

berjumlah 7 (x=7) yang hanya terdiri atas satu jenis (Musa ingens Simmonds). 

 

Cheesman (1947) mengusulkan, berdasarkan ciri morfologinya, nama, dan 

sinonim pisang dikelompokkan menjadi tiga. Kelompok pertama menunjukkan 

karakter M. acuminata, kelompok kedua menunjukkan karakter M. balbisiana, 

dan kelompok ketiga memiliki karakter kedua nenek moyangnya serta dianggap 

sebagai hasil persilangan. Simmonds & Sheperd (1955) melakukan penelitian 

sitotaksonomi, dan menemukan bahwa klasifikasi Linneaus berdasarkan pada 

kultivar hibrida. Simmonds & Sheperd (1955) menjelaskan bahwa pisang yang 

dapat dikonsumsi berasal dari dua jenis liar, yaitu M. acuminata Colla dan M. 

balbisiana Colla yang bersifat endemik di kawasan Asia Tenggara.  

 

Pada mulanya sistem tata nama pisang menggunakan sistem tata nama 

Linneaus yang terdiri dari dua suku kata, yakni petunjuk marga dan petunjuk 

jenis (binomial nomenclature). Linneaus membagi kultivar pisang menjadi dua 

kelompok, yaitu plantain (kelompok pisang yang harus diolah terlebih dahulu) 
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dan banana (kelompok pisang yang dapat langsung dikonsumsi ketika matang). 

Namun sistem tata nama Linneaus hanya dapat diterapkan di wilayah Eropa, 

Amerika Latin, dan Afrika Barat (Valmayor, 2000). Hal ini dikarenakan 

kultivar pisang yang ditemukan di wilayah tersebut memiliki ciri yang sesuai 

dengan  deskripsi dari Linneaus, sedangkan untuk wilayah Asia Tenggara tidak 

sesuai karena banyaknya jumlah kultivar pisang (Simmonds 1959; Espino, 

1992; Valmayor, 2000). Oleh karena itu Simmonds & Shepherd (1955) 

mengusulkan tata nama baru berdasarkan genom dan telah ditetapkan secara 

konsensus di Asia Tenggara pada tahun 1999. 

 

Sistem nomenklatur yang digunakan untuk mengklasifikasikan kultivar pisang 

dikembangkan oleh Simmonds & Shepherd (1955). Simmonds & Shepherd 

(1955) mengklasifikasikan kultivar pisang kedalam kelompok genom, sesuai 

dengan kontribusi relatif dari jenis liar tetua mereka, dan kedalam sub 

kelompok. Dalam sistem berbasis genom, pisang yang berkerabat dengan Musa 

acuminata  dan Musa balbisiana diklasifikasikan menurut kontribusi relatif 

jenis-jenis tersebut yang ditunjukkan dengan huruf A untuk acuminata, dan B 

untuk balbisiana. Kultivar pisang akan mengelompok sesuai dengan genom dan 

jumlah set kromosom dalam genomnya (ploidinya). Jenis yang 

menyumbangkan kultivar diploid termasuk dalam kelompok genom AA atau 

AB, sedangkan kultivar triploid terbagi dalam kelompok genom AAA, AAB, 

dan ABB. Kelompok genom kemudian dibagi menjadi sub kelompok yang 

biasanya didefinisikan sebagai satu set kultivar. Sistem penilaian didasarkan 

pada 15 karakter yang membedakan Musa acuminata dan Musa balbisiana. 

Setiap karakter dinilai dalam skala 1 (khas Musa acuminata) hingga 15 (khas 

Musa balbisiana). Skor total berkisar dari minimal 15 hingga maksimal 75. 

Skor yang diharapkan adalah 15 untuk AA dan AAA, 35 untuk AAB, 45 untuk 

AB, 55 untuk ABB, dan 75 untuk BB. Penulisan tata nama genom terdiri atas 

tiga unsur utama, yaitu petunjuk nama jenis tetua pisang, kelompok genom dari 

tetua pisang, dan diikuti nama kultivarnya (Valmayor, 2000). Sebagai contoh 
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tata nama pisang Mas ditulis dengan nama ilmiah Musa acuminata (Group AA) 

cv. ‘Pisang Mas’ (INIBAP, 2006).  

 

2.1.3 Morfologi Pisang 

 

Pisang merupakan tanaman herba (giant herb), sehingga tidak memiliki 

komponen kayu. Induk pisang yang mati (setelah berbuah) tidak akan tumbuh 

lagi melainkan akan diganti oleh tunas yang tumbuh dari dasar tanaman 

(Vezina, 2013).  Morfologi tanaman pisang dapat dilihat pada Gambar 1. 

 

  
a                   b 

Gambar 1.  a. Morfologi Tanaman Pisang, b. Bunga Tanaman Pisang  

             (Koleksi Pribadi, 2023)  

 

Secara morfologi, bagian-bagian dari tumbuhan pisang adalah sebagai berikut: 

 

a. Akar 

 

Akar berfungsi untuk menyerap air dan unsur hara dari dalam tanah. 

Pisang memiliki bentuk akar serabut yang tumbuh dari umbi batang 

bagian bawah. 

 

 

 



 13 

b. Batang 

 

Batang tanaman pisang dibedakan menjadi batang semu (pseudostem) dan 

batang sejati. Batang semu terdiri atas pelepah-pelepah daun yang saling 

membungkus satu sama lain, sehingga kedudukannya kompak seperti 

batang. Batang semu memiliki struktur yang lunak karena mengandung 

banyak air. Batang sejati tumbuhan pisang membentuk umbi (bulb) atau 

dikenal dengan bonggol yang berada di dalam tanah. Batang sejati 

memiliki struktur yang keras dan terdapat mata tunas yang nantinya 

berkembang menjadi pohon pisang  

 

c. Daun 

 

Daun tumbuhan pisang berbentuk lanset memanjang. Posisi daun pada 

batang membentuk pola secara spiral. Daun pertama dihasilkan oleh 

meristem tengah dari perkembangan anakan (scale leaves), diikuti oleh 

daun pedang yang ramping dan daun yang lebih lebar dengan lamina yang 

semakin lebar secara bertahap hingga tanaman dewasa. Daun terbesar 

dihasilkan saat akan berbunga. Pisang dengan genom tripoid memiliki 

daun yang lebih besar dan tebal dibandingkan pisang dengan genom 

diploid (Robinson, 1999). 

 

d. Bunga 

 

Selama hidupnya, tumbuhan pisang hanya berbunga satu kali 

(monokarpik). Bunga pada tumbuhan pisang berupa bunga majemuk, tiap 

kuncup bunganya dibungkus oleh seludung (braktea) berwarna merah 

kecoklatan, bunga betina berkembang secara normal, sedangkan bunga 

jantan yang berada di ujung tandan tidak berkembang dan tertutup oleh 

seludang (braktea) (Ashari, 1995).  
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e. Buah 

 

Pada umumnya, buah pisang budidaya tidak berbiji atau bersifat 

partenokarpi. Buah pisang tersusun dalam tandan, tiap tandan terdiri atas 

beberapa sisir, dan tiap sisir terdiri dari 6-22 buah pisang atau tergantung 

pada jenis atau kultivarnya. Pada umumnya, pisang budidaya memiliki 3 

sel kromosom yang disebut tripoid (3n), kecuali pada pisang batu (klutuk) 

yang memiliki genom diploid (2n) (Rukmana, 1999). Daging buah 

(mesokarp) pisang tebal dan lunak. Kulit buah (epikarp) pisang yang 

masih muda berwarna hijau, namun setelah tua (matang) berubah menjadi 

kuning dengan struktur tebal sampai tipis (Cahyono, 2002).  

 

2.1.4 Persebaran Pisang 

 

Asia Tenggara dilaporkan sebagai salah satu pusat asal usul dan 

keanekaragaman pisang (Meitha dkk., 2020). Sebelum kemudian pisang 

menyebar ke beberapa wilayah baik tropis maupun subtropis (Lamare & Rao, 

2015). Secara umum pisang tersebar merata, baik di daerah tropis maupun 

subtropis, mulai dari Asia Tenggara ke timur melewati Lautan Teduh sampai 

Hawai dan menyebar ke barat melalui Samudra Atlantik, Kepulauan Kanari 

hingga benua Amerika. Selanjutnya pisang menyebar ke wilayah Afrika  

(Madagaskar), Amerika Selatan dan Amerika Tengah (Suyanti & Supriadi, 

2008). Akhirnya pisang pun menyebar luas di berbagai penjuru dunia. 

 

Indonesia menjadi salah satu negara penghasil pisang di Asia. Pisang dapat 

dijumpai hampir di seluruh wilayah Indonesia. Beberapa provinsi yang 

memberikan kontribusi pisang yang tinggi terhadap Indonesia diantaranya 

Provinsi Jawa Timur dengan kontribusi sebesar 2.626.582 ton, Provinsi Jawa 

Barat dengan kontribusi sebesar 1.317.558 ton, Provinsi Lampung dengan 

kontribusi sebesar 1.223.009 juta ton, Provinsi Jawa Tengah dengan kontribusi 

sebesar 999.739 ton dan Provinsi Sumatra Selatan dengan kontribusi sebesar 
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334.145 ton (BPS, 2022). Besarnya kontribusi Provinsi Lampung terhadap 

produksi pisang di Indonesia menunjukkan bahwa Provinsi Lampung 

merupakan habitat yang sesuai untuk pisang. Berdasarkan data Badan Pusat 

Statistika (2021), kabupaten dengan sentra produksi pisang tertinggi di Provinsi 

Lampung diantaranya Kabupaten Lampung Selatan sebesar 4.909.816 kuintal, 

Kabupaten Pesawaran sebesar 3.664.953 kuintal, Kabupaten Lampung Timur 

sebesar 890.414 kuintal dan Kabupaten Lampung Tengah sebesar 847.14 

kuintal (BPS, 2021).  

 

2.2 Keragaman Genetik 

 

Materi genetik pada makhluk hidup (mikroorganisme, hewan, dan tumbuhan) 

mengandung informasi yang menentukan karakter tiap jenis yang meyebabkan 

keragaman pada kehidupan di bumi. Jumlah kombinasi molekul menyebabkan 

besarnya keragaman gen pada suatu individu. Keragaman genetik didefinisikan 

sebagai besarnya varietas genetik dalam suatu populasi yang menjadi dasar 

terbentuknya keragaman hayati (Hughes dkk., 2008). Susunan genetik yang 

berbeda akan mempengaruhi keragaman suatu tumbuhan. Kondisi lingkungan 

yang berbeda juga berpengaruh terhadap keragaman jenis (Sitompul & Guritno, 

1995). Beberapa jenis tanaman yang memiliki keragaman genetik yang tinggi, 

salah satunya pisang (Ernawiati dkk., 2018). Perbedaan susunan genetik 

merupakan salah satu faktor penyebab keragaman jenis. Kondisi lingkungan yang 

bervariasi antara tempat satu dengan tempat yang lain, serta kebutuhan jenis akan 

keadaan lingkungan tertentu juga dapat mengakibatkan keragaman jenis 

(Sitompul & Guritno, 1995). Keragaman genetik yang tinggi menjadi salah satu 

faktor penting dalam pembentukan varietas yang unggul (Hutami dkk., 2006).  

 

Keragaman genetik dapat dianalisis menggunakan marka molekuler Sequence-

Related Amolified Polymorphism (SRAP). SRAP merupakan marka molekuler 

yang pertama kali diperkenalkan oleh Li & Quiros (2001). SRAP merupakan 

marka yang mengamplifikasi daerah open reading frames (ORFs) pada DNA    
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(Li & Quiros, 2001). SRAP memiliki multilokus dan multialel yang membuatnya 

berpotensi lebih efisien untuk analisis keragaman genetik, pemetaan gen, dan 

sidik jari genotip (Zaefizadeh & Golief, 2009). Marka molekuler SRAP telah 

berhasil digunakan sebagai penanda molekuler pada beberapa jenis tumbuhan. 

SRAP pertama kali dikembangkan pada jenis Brassacia (Li & Quiros, 2001). 

 

SRAP memiliki beberapa keunggulan, antara lain sistem yang sederhana, 

memiliki tingkat troughtput yang wajar, mendekati beberapa marka molekuler 

kodominan, menargetkan open reading frame (ORFs) dan memudahkan isolasi 

untuk sekuensing (Zhao dkk., 2009).  Kelebihan marka molekuler SRAP dari 

marka molekuler lain adalah lebih reprodusibel dan relatif murah (Craveno dkk., 

2007). Primer SRAP terdiri dari kombinasi primer forward dan primer reverse . 

Primer forward  mengamplifikasi daerah ekson DNA sedangkan primer reverse  

mengamplifikasi daerah intron DNA dan daerah DNA yang memiliki promoter. 

Polimorfisme SRAP terlihat dari variasi panjang daerah intron, ekson, promoter, 

dan daerah spacer DNA antar jenis, intraspesifik taksa, maupun kultivar (Li & 

Quiros, 2001).  

 

 

 

 

 

 

 



  

 

III. METODE PENELITIAN 

 

3.1 Waktu dan Tempat Penelitian 

 

Penelitian ini dilaksanakan pada bulan Januari sampai Mei 2023. Sampel tanaman 

pisang diambil dari Kabupaten Pesawaran, Provinsi Lampung. Analisis molekuler 

dilakukan di Laboratorium Sistematika Molekuler, Pusat Riset Biosistematika dan 

Evolusi, Organisasi Riset Hayati dan Lingkungan - Badan Riset dan Inovasi 

Nasional (BRIN), Cibinong, Kabupaten Bogor, Jawa Barat. 

 

3.2 Alat dan Bahan 

 

Alat yang digunakan dalam penelitian ini meliputi box kedap udara (biokips), tea 

bag, silika gel, microtube (Axygen), tip (Axygen), waterbatch (Taitec 

Corporation), vortex (Genie 2), peralatan gelas (Pyrex), timbangan digital, mortar, 

pestle, plastik ziplock, freezer, microwave (Bompani), mikropipet (Oxford), 

cetakan agarosa, aparatus elektroforesis (Mupid eXu), sentrifuge (Benchmark), 

Gel Documentation System (ATTO), mesin PCR (Wealtec SEDI G). 

 

Adapun bahan yang digunakan dalam penelitian ini meliputi sampel daun muda 

pisang, pasir kuarsa, kit isolasi DNA (Geneaid) yang terdiri atas GPX1 buffer, 

GP2 buffer, GP3 buffer, W1 buffer, Wash buffer, Elution buffer dan RNAse, Safe 

DNA dye, TBE (Tris boric acid-EDTA) , Green Master Mix (Promega), DNA 

ladder 1 kb dan 100 bp (Thermo Scientific), loading dye (Thermo Scientific), 

primer forward (Me 1, Me 2, Me 3, Me 4, Me 5, Me 6, dan Me 7) primer reverse 

(Em 1, Em 2, Em 3, Em 4, Em 5, Em 7, DAN Em 8), ddH2O (NFW), dan gel red.  
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3.3 Prosedur Penelitian  

 

Prosedur pada penelitian ini meliputi beberapa tahapan sebagai berikut (Gambar 2). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Gambar 2. Diagram Alir Penelitian 

 

3.3.1 Koleksi Sampel 

 

Sampel tanaman pisang pada penelitian ini diambil di Kabupaten Pesawaran 

yang mencakup 6 kecamatan, diantaranya Kecamatan Negeri Katon, Gedung 

Tataan, Way Lima, Tegineneng, Way Ratai, dan Kedondong. Lokasi 

pengambilan sampel tersebut dapat dilihat pada Gambar 3. 

 

 

 

 

 

Koleksi Sampel 

Isolasi DNA 

Uji Kualifikasi DNA 

Amplifikasi DNA 

Elektroforesis Produk PCR 

Skoring dan Analisis Data 
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Gambar 3. Peta Lokasi Pengambilan Sampel Pisang di Kabupaten Pesawaran 

 

Bagian yang dijadikan sampel adalah daun muda pisang yang masih 

menggulung. Daun muda dijadikan sebagai sumber DNA dikarenakan daun 

muda memiliki banyak sel yang masih aktif membelah, sehingga DNA yang 

dihasilkan lebih banyak. Selain itu daun muda cenderung memiliki tekstur 

yang lebih lunak sehingga sel lebih mudah lisis. Daun muda memiliki lebih 

sedikit kandungan metabolit sekunder, seperti fenol, polisakarida dan 

makromolekul lain sehingga lebih mudah dibersihkan dari segala macam 

kontaminan DNA (Syafaruddin & Santoso, 2011). Hal tersebut juga sesuai 

dengan pendapat Nurkhairani dkk. (2017) yang menyatakan bahwa sampel 

daun muda digunakan agar didapatkan hasil berupa DNA dalam jumlah 

banyak, serta mengandung polisakarida dan polifenol yang lebih rendah 

dibandingkan dengan daun tua. Gusmiatri dkk. (2021) juga menyatakan 
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bahwa sampel daun muda digunakan karena memiliki tekstur yang lebih lunak 

jika dibandingkan daun tua, sehingga lebih memudahkan proses penggerusan. 

Selanjutnya, informasi terkait jenis pisang yang dijadikan sampel digali 

melalui wawancara secara langsung dengan masyarakat di sekitar lokasi 

pengambilan sampel. Sampel daun muda tanaman pisang yang diambil diberi 

label yang berisi tanggal pengambilan sampel, kode sampel, lokasi 

pengambilan sampel, dan nama lokal. Selain itu, juga dilakukan pengambilan 

dokumentasi karakteristik morfologi pisang yang diamati diantaranya batang 

semu, penampang melintang tangkai daun, bentuk buah, bentuk jantung, 

warna braktea dan bentuk pangkal daun. 

 

3.3.2 Isolasi DNA  

 

Isolasi DNA dilakukan menggunakan kit isolasi DNA tanaman dari Genomic 

DNA Mini Kit Plant (Geneaid). Sampel daun muda tanaman pisang digerus 

menggunakan mortar dan pestle dengan bantuan pasir kuarsa hingga sampel 

menjadi halus. Keberhasilan penggerusan menentukan proses lisis secara 

kimiawi dan enzimatis, dan juga menentukan hasil perolehan DNA. Setelah 

halus, sampel dimasukkan ke dalam tabung 1,5 μl. Ditambahkan  sebanyak 

400 μl GP1 buffer (untuk merusak atau menghancurkan membran dan dinding 

sel) dan 5 μl RNAse (untuk mendegradasi RNA kontaminan), lalu divorteks 

sampai homogen. Setelah itu, sampel diinkubasi selama 10 menit didalam 

waterbath dengan suhu 60oC. Setiap 5 menit, tabung sampel dibolak-balik 

agar sampel dan buffer tercampur sempurna, sehingga proses lisis terjadi 

dengan baik. Sebanyak 80 μl/sampel Elution buffer yang telah dipanaskan 

akan digunakan di tahap akhir isolasi DNA. 

 

Setelah sampel diinkubasi selama10 menit, ditambahkan sebanyak 100 μl GP2 

buffer (sebagai buffer penetral)  lalu divorteks selama 10 detik. Setelah itu, 

sampel diinkubasi selama 3 menit didalam wadah berisi es dan disentrifus 

dengan kecepatan 13.000 rpm pada 20°C selama 5 menit. Hasil sentrifus 
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dipindahkan ke dalam rangkaian GD column dan filter column, lalu 

disentrifus kembali dengan kecepatan 3.500 rpm pada 20°C selama 1 menit. 

Supernatan dipindahkan ke tabung 1,5 ml. Ditambahkan GP3 buffer (untuk 

mengikat DNA ke buffer dan spin column) sebanyak 1,5 dari volume sampel 

lalu divorteks selama 5 detik. Sebanyak 700 μl sampel yang telah divorteks 

dipindahkan ke dalam rangkaian GD column dan filter column dan disentrifus 

dengan kecepatan 13.000 rpm selama 2 menit, supernatan dibuang lalu 

ditambahkan kembali sampel yang tersisa dan disentrifus kembali pada 

kecepatan dan waktu yang sama, supernatan dibuang. Ditambahkan 400 μl 

W1 buffer (untuk menghilangkan sisa-sisa protein yang menempel pada DNA) 

lalu di sentrifus dengan kecepatan 13.000 rpm selama 30 detik, supernatan 

dibuang. Ditambahkan 600 μl wash buffer (untuk mencuci garam-garam 

buffer yang telah digunakan), lalu disentrifus dengan kecepatan 13.000 rpm 

selama 30 detik, supernatan dibuang. Kemudian sampel disentrifus kembali 

selama 3 menit, supernatan dibuang. Dirangkai filter column dalam tabung 1,5 

μl. Ditambahkan 80 μl elution buffer (untuk melepaskan DNA dari membran) 

yang telah hangat pada setiap sampel, diinkubasi dalam suhu ruang selama 5 

menit, lalu disentrifus dengan kecepatan 13.000 rpm selama 30 detik. DNA 

hasil isolasi kemudian disimpan di lemari es. 

 

3.3.3 Uji Kualifikasi DNA 

 

Pembuatan Gel Agarosa 1 % 

 

Kualifikasi DNA dilakukan dengan elektroforesis menggunakan agarosa 1 %. 

Agarosa ditimbang sebanyak 0,4 gram dan dilarutkan dalam 40 ml TBE 0,5✕. 

Setelah itu agarosa dipanaskan ke dalam microwave hingga homogen (bening) 

lalu ditambahkan 0,5 μL gel red dan dihomogenkan kembali. Agarosa cair 

dituangkan ke dalam cetakan atau tray yang telah dipasangi sisiran atau comb. 

Sisiran diangkat setelah agarosa menjadi padat (Sambrook & Russel, 2001). 
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Elektroforesis Gel Agarosa 

 

Sebanyak 2 μL DNA genom dihomogenkan dengan 1 μL loading dye, 

kemudian dimasukkan ke dalam sumur gel agarosa. Digunakan DNA ladder 1 

kb pada ujung sebelah kiri atau kanan DNA genom. Running sampel 

dilakukan selama 30 menit pada 100 Volt. Sampel kemudian divisualisasi 

menggunakan gel doc (Sambrook & Russel, 2001). 

 

3.3.4 Amplifikasi DNA 

 

Dalam proses amplifikasi DNA, digunakan primer SRAP, dengan 7 primer 

forward dan 6 primer reverse (Li & Quiros, 2001) sebagaimana yang 

tercantum pada Tabel 1.  

Tabel 1. Primer yang digunakan 

No Primer Sekuen (5’-3’) 

1. Me1F TGA GTC CAA ACC GGA TA 

2. Me2F TGA GTC CAA ACC GGA GC 

3. Me3F TGA GTC CAA ACC GGA AT 

4. Me4F TGA GTC CAA ACC GGA CC 

5. Me5F TGA GTC CAA ACC GGA AG 

6. Me7F TGA GTC CAA ACC GGT CC 

7. Me8F TGA GTC CAA ACC GGT GC 

8. Em1R GAC TGC GTA CGA ATT AAT 

9. Em2R GAC TGC GTA CGA ATT TGC 

10. Em3R GAC TGC GTA CGA ATT GAC 

11. Em5R GAC TGC GTA CGA ATT AAC 

12. Em6R GAC TGC GTA CGA ATT GCA 

13. Em7R GAC TGC GTA CGA ATT CAA 

 

Skrining Primer SRAP  

 

Skrining dilakukan dengan  menguji setiap sampel menggunakan primer 

SRAP. Seleksi primer dipilih berdasarkan kemampuan amplifikasi primer 

dalam  menghasilkan fragmen DNA, jelas, dan polimorfisme tinggi.  
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Amplifikasi Sampel 

 

Komposisi cocktail PCR dibuat sebanyak 16 μL dengan komposisi DNA 

template sebanyak 2 μL, primer reverse ( 20 μL) sebanyak 0.4 μL, primer 

forward (20 μL) sebanyak 0.4 μL, PCR Master Mix Green Taq sebanyak 7.8 

μL, dan ddH2O 5,4 μL. Selanjutnya, PCR akan direaksikan dengan beberapa 

tahap (Tabel 2). 

 

Tabel 2. Tahapan reaksi PCR 

No Fase Suhu Waktu 

1. fase pre-denaturasi 94oC 5 Menit 

2. Fase denaturasi  94oC 1 Menit 

3. Fase penempelan dengan 

metode touchdown 

50-33oC 1 Menit 

4. Fase ekstensi  72oC 1 menit 

5. Fase denaturasi  94oC 1 Menit 

6. Fase penempelan  50oC 1 Menit 

7. Fase ekstensi  72oC 1 menit 

8. Fase ekstensi final 72oC 8 menit 

9. Holding temperature 4oC 15 menit 

 

Tahap kedua sampai tahap keempat dilakukan sebanyak 5 kali siklus, 

sedangkan tahap kelima sampai tahap ketujuh dilakukan sebanyak 35 kali 

siklus (Li & Quiros, 2001). 

 

3.3.5 Elektroforesis Produk PCR 

 

Pembuatan Agarosa 1.5% 

 

Agarosa ditimbang sebanyak 1,2 gram dan dilarutkan dalam 80 ml TBE 0,5✕. 

Setelah itu, agarosa dipanaskan ke dalam microwave hingga homogen (bening) 

lalu ditambahkan 2 μL gel red dan dihomogenkan kembali. Agarosa cair 

dituang ke dalam cetakan atau tray yang telah dipasangi sisiran atau comb. 

Sisiran diangkat setelah agarosa menjadi padat  (Sambrook & Russel, 2001). 
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Elektroforesis Gel Agarosa 

 

Disiapkan tangki elektroforesis dan dituang TBE 0,5✕ sesuai ukuran tangki. 

Dimasukkan sebanyak 2 μL DNA hasil PCR kedalam sumuran gel agarosa. 

Digunakan DNA ladder 100 bp pada ujung sebelah kiri atau kanan DNA hasil 

PCR. DNA ladder 100 bp digunakan sebagai standar dalam pemisahan 

fragmen melalui poses elektoforesis. Running sampel dilakukan selama 90 

menit pada 100 volt. Sampel kemudian divisualisasi menggunakan gel doc 

(Sambrook & Russel, 2001). 

 

3.3.6 Analisis Data 

 

Data yang diperoleh berdasarkan hasil skoring pita amplifikasi diberi skor 

yang berbeda, yaitu  (1) bila terdapat pita hasil amplifikasi dan (0) bila tidak 

terdapat pita hasil amplifikasi. Data kemudian dianalisis menggunakan 

aplikasi NTSYsp. 2.02 (Rohlf, 2005). Nilai kesamaan digunakan untuk 

menghasilkan dendogram dengan metode UPGMA (Unweighted Pair Group 

Method Average). Dendogram dikalkulasi dengan program SymQual dengan 

koefisien jarak dan dibangun dengan algoritma clustering SAHN. 

 

 

 

 

 

 

 



  

 

V. SIMPULAN DAN SARAN 

 

5.1 Simpulan 

 

Adapun kesimpulan dari penelitian ini diantaranya sebagai berikut. 

1. Keragaman genetik pisang (Musa spp.) di Kabupaten Pesawaran 

dengan marka Sequence Related Amplified Polymorphism (SRAP) 

termasuk dalam kategori rendah, yaitu pada rentang  0-0,27.  

2. Keragaman genetik menggunakan marka Sequence Related Amplified 

Polymorphism (SRAP) menghasilkan fragmen polimorfik pada 9 

kombinasi primer.  

3. Hubungan kekerabatan pisang berdasarkan marka Sequence Related 

Amplified Polymorphism (SRAP) membagi 19 sampel kultivar pisang 

dan 4 sampel pisang liar menjadi 2 cluster besar dengan nilai 

koefisien kesamaan antara 0,70-0,97. 

 

5.2 Saran 

 

Perlu dilakukan kuantifikasi DNA agar diketahui secara jelas konsentrasi 

dari DNA template, perlu dilakukan juga analisis dengan menggunakan 

flow cytometry untuk konfirmasi genom kultivar pisang yang dianalisis. 
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