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Dindin H. Mursyidin & M. Irfan Makruf. 2020. Genetic Diversity and Relationships of Artocarpus Based on 
DNA Chloroplast (matK & rbcL) Markers: In Silico Study. Floribunda 6(5): 195–206.   — Artocarpus is the  
genus of the Moraceae family which has a high species diversity. However, due to excessive habitat degra-
dation and conversion, its existence is threatened. This study aims to analyze the diversity and genetic rela-
tionships of Artocarpus using DNA chloroplast markers (matK and rbcL), based on in silico analysis. A total 
of 2 sets of matK and rbcL sequences from 48 Artocarpus species have been analyzed using some software, 
namely BLAST, Clustal Omega and MEGA-X, and reconstructed phylogenetically using the Maximum Like-
lihood method. The results showed that Artocarpus has a relatively high diversity at the nucleotide level, 
mainly for the rbcL (0.56). The results of the genetic relationship show that Artocarpus is generally sepa-
rated into two main groups or clades, following both sequences, as well as its combination. This information 
might be useful in supporting the conservation and breeding programs of Artocarpus, especially in Indone-
sia. 
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Dindin H. Mursyidin & M. Irfan Makruf. 2020. Keanekaragaman dan Kekerabatan Genetik Artocarpus Ber-
dasarkan  Penanda  DNA Kloroplas matK & rbcL: Kajian in Silico. Floribunda 6(5): 195–206.  — Artocar-
pus merupakan genus dari famili Moraceae yang memiliki keanekaragaman spesies tinggi. Namun akibat 
degradasi dan konversi habitat secara berlebihan, keberadaannya mulai terancam. Penelitian ini bertujuan 
untuk menganalisis keanekaragaman dan kekerabatan genetik Artocarpus secara in silico menggunakan 
penanda DNA kloroplas (matK dan rbcL). Sebanyak 2 set sekuen matK dan rbcL dari 48 spesies Artocarpus 
telah dianalisis menggunakan beberapa software, yaitu BLAST, Clustal Omega dan MEGA-X, serta direkon-
struksi secara filogenetik menggunakan metode Maximum Likelihood. Hasil penelitian menunjukkan bahwa 
Artocarpus menunjukkan keanekaragaman genetik relatif tinggi pada tingkat nukleotida, terutama berdasar-
kan sekuen rbcL (0.56). Sementara itu, hasil analisis kekerabatan genetik me-nggunakan metode Maximum 
Likelihood, diperoleh gambaran bahwa Artocarpus secara umum terpisah menjadi dua (2) grup atau clade 
utama, baik berdasarkan sekuen matK, rbcL dan gabungan keduanya. Informasi ini diharapkan dapat diman-
faatkan untuk mendukung program pemuliaan dan pelestarian Artocarpus, terutama di Indonesia. 
Kata kunci: Artocarpus, DNA kloroplas, filogenetik, keanekaragaman genetik, konservasi.  

FLORIBUNDA 
Jurnal Sistematika Tumbuhan 

Artocarpus merupakan genus utama dari famili 
Moraceae yang memiliki keanekaragaman spesies 
tinggi, diperkirakan terdiri atas 70 spesies di selu-
ruh dunia (Williams et al. 2017). Genus ini terdis-
tribusi secara luas terutama di wilayah Asia bagian 
selatan dan tenggara, meliputi: Sri Lanka, India, 
Pakistan, Cina, Malaysia, dan Indonesia, serta 
Kepulauan Solomon (Lemmens et al. 1995). Di 
Indonesia, Artocarpus tercatat sebanyak 30 spesies 

dan dijumpai di beberapa wilayah, diantaranya: 
Kalimantan (23 spesies), Sumatera (17 spesies), 
Maluku (8 spesies), Sulawesi (6 spesies), Jawa (4 
spesies), dan Kepulauan Sunda (3 spesies) (Verheij 
& Coronel 1997). Spesies-spesies tersebut di anta-
ranya adalah A. anisophyllus (‘mentawak’), A. 
dadah (‘dadah’ atau ‘tampang’), A. elasticus 
(‘bendo’ atau ‘teureup’), A. fretessii (‘kelembi’), A. 
fulvicortex (‘tampang gajah’), A. glaucus (‘sem-
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bir’), A. gomezianus (‘sampang’), A. integer 
(‘cempedak’), A. heterophyllus (‘nangka’), A. 
lanceifolius (‘keledang’), dan A. altilis (‘sukun’), 
serta A. kemando (‘pudu’) (Lemmens et al. 1995). 
Menurut Palupi et al. (2019), nangka (A. hetero-
phyllus) adalah salah satu spesies Artocarpus yang 
paling banyak dikembangkan dan dibudidayakan 
di Indonesia. 

Menurut Zerega et al. (2010), sebagian besar 
spesies Artocarpus memiliki nilai penting, baik 
secara ekonomis dan ekologis. Sebagai contoh, A. 
lanceifolius, A. heterophyllus, A. integer, A. altilis, 
dan A. kemando adalah lima spesies Artocarpus 
yang buahnya dapat dimakan (edible fruits) atau 
dijadikan bahan makanan (Ragone 1997; Sofiyanti 
et al. 2014). Batang pohon A. lanceifolius, A. inte-
ger dan A. heterophyllus juga dapat dimanfaatkan 
sebagai bahan bangunan, karena awet dan kuat 
(Lempang & Suhartati 2013; Sari et al. 2018; Zul-
harman & Aryanti 2016). Daun A. altilis diketahui 
berkhasiat sebagai obat tradisional, terutama untuk 
mengobati penyakit cirrhosis, diabetes, hipertensi, 
kanker, dan liver (Arung et al. 2009). Selain ber-
khasiat sebagai obat, daun A. atilis juga dapat di-
manfaatkan sebagai insektisida alamiah, terutama 
untuk mengendalikan serangan hama kutu putih 
pada tanaman pangan (Sofiyanti et al. 2014). 
Menurut Sekar & Sukumar (2015), sebagian besar 
spesies Artocarpus lainnya menjadi sumber pakan 
utama bagi hewan-hewan hutan, seperti gajah dan 
orang utan. 

Akibat deforestasi hutan atau konversi lahan 
secara berlebihan, terutama untuk pembangunan 
pertanian, perkebunan dan pemukiman, keberadaan 
sebagian Artocarpus mulai terancam (Wilcove et 
al. 2013). IUCN (2020) melaporkan bahwa tujuh 
spesies Artocarpus, yaitu: A. rubrovenius (‘kalu-
lot’), A. anisophyllus (‘mentawak’), A. tamaran 
(‘tamaran’ atau ’tarap tempunan’), A. treculianus 
(‘tugup’), A. hypargyreus (‘kwai muk’), A. nobilis 
(‘sukun Ceylon’), dan A. blancoi (‘antipolo’) telah 
digolongkan kedalam status rentan (vulnerable). 
Sementara itu, satu spesies lainnya yaitu A annula-
tus (‘bukoh’) telah dimasukkan kedalam kategori 
kritis atau endangered (IUCN 2020). Oleh karena 
itu, upaya konservasi atau pelestarian untuk men-
yelamatkan beragam spesies Artocarpus, termasuk 
upaya budidaya dan pemuliaannya sangat penting 
dilakukan. Menurut Karp et al. (1997), kegiatan 
konservasi bertujuan menjamin kelangsungan ke-
beradaan spesies, habitat dan komunitas biologis, 
interaksi antar spesies, serta antara spesies dengan 
ekosistemnya. Sementara itu, upaya pemuliaan/
budidaya bertujuan melestarikan gen-gen tertentu 

yang memiliki sifat unggul untuk kebutuhan masa 
mendatang (Karp et al. 1997). 

Penelitian ini bertujuan menganalisis keane-
karagaman dan kekerabatan genetik 48 spesies Ar-
tocarpus secara in silico, yaitu pemanfaatan data 
sekuen gen yang terdapat di GenBank atau Na-
tional Center for Biotechnology Information 
(NCBI). Menurut Sayers et al. (2019), GenBank 
memiliki basis data komprehensif tentang sekuen 
nukleotida atau deskripsi gen yang dapat diakses 
secara bebas. Oleh karena itu, kajian semacam ini 
tidak memerlukan biaya tinggi, serta lebih kompre-
hensif dan aplikatif sehingga diharapkan dapat 
mendukung kegiatan konservasi dan pemuliaan 
atau budidaya plasma nutfah (Parikesit et al. 
2017).  

Penelitian ini menggunakan dua penanda mole-
kuler, yaitu matK dan rbcL yang merupakan 
bagian DNA kloroplas atau DNA barcoding untuk 
menganalisis keanekaragaman dan kekerabatan 
genetik genus Artocarpus. Menurut Consortium 
for the Barcode of Life’s  atau CBOL (2009), gen 
rbcL memiliki tingkat mutasi lebih rendah di-
bandingkan penanda DNA kloroplas lainnya, se-
hingga dapat digunakan sebagai penanda yang baik 
dalam kajian genetika populasi dan sistematika 
tumbuhan. Sementara itu, matK merupakan salah 
satu region pengkodean (coding region) kloroplas 
yang berkembang paling pesat dan secara kon-
sisten menunjukkan tingkat diskriminasi yang ting-
gi, terutama pada Angiospermae. Oleh karena itu, 
CBOL (2009) merekomendasikan penggunaan ke-
dua penanda ini (dan kombinasi keduanya) untuk 
menentukan status genetik suatu spesies secara 
lebih komprehensif, cepat dan akurat. 

 
BAHAN DAN METODE 

 
Penelitian dilakukan dengan metode in silico, 

yaitu dengan memanfaatkan data sekuen gen matK 
dan rbcL dari 48 spesies Artocarpus yang terdapat 
di GenBank atau NCBI (Tabel 1). Secara umum, 
penelitian ini meliputi tiga kegiatan utama, yaitu: 
(1) Pencarian sekuen nukleotida dan analisis ho-
mologi (kemiripan); (2) Penyejajaran sekuen nuk-
leotida (multiple sequence alignment); (3) Analisis 
keanekaragaman dan kekerabatan genetik 48 spe-
sies Artocarpus yang didapatkan. 

 
Pencarian Sekuen Nukleotida dan Analisis Ho-
mologi 

Sekuen nukleotida gen matK dan rbcL spesies 
A. integer dijadikan acuan atau referensi dalam 
penelitian ini (Tabel 1). Kedua sekuen nukleotida 
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tersebut ditelusuri pada laman GenBank atau NCBI 
(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/) dengan nomor ak-
sesi masing-masing adalah KU856365.1 (matK) 
dan KJ594616.1 (rbcL). Setelah itu, analisis ho-
mologi (kemiripan) terhadap spesies Artocarpus 
yang lain dilakukan menggunakan software Basic 
Local Alignment Search Tool (BLAST) yang ter-

dapat juga pada laman GenBank. Seluruh sekuen 
nukleotida, baik matK dan rbcL dari 48 spesies 
Artocarpus yang diperoleh kemudian disalin ke-
dalam format teks (notepad). Sebelum dianalisis 
lebih lanjut, sekuen-sekuen tersebut disamakan 
terlebih dahulu panjang nukleotidanya. 

Tabel 1. Spesies Artocarpus yang digunakan dalam penelitian, nomor aksesi dan panjang nukleotida 

No Spesies 
Nomor Aksesi                                                

(GenBank Accession Number) 
Panjang Nukleotida (bp) 

matK rbcL MatK rbcL Gabungan 

1. A. aff. lakoocha KU856333.1 KU856212.1 798 574 1372 

2. A. anisophyllus KU856320.1 KU856199.1 798 562 1360 

3. A. altilis HM446658.1 KJ767824 695 553 1248 

4. A. annulatus KU856327.1 KU856206.1 798 575 1373 

5. A. blancoi KU856328.1 KU856207.1 798 575 1373 

6. A. brevipedunculatus KU856329.1 KU856209.1 798 575 1373 

7. A. camansi KU856336.1 KU856215.1 798 575 1373 

8. A. chama MH357975.1 KU856216.1 788 574 1362 

9. A. dadah KU856341.1 KU856280.1 798 564 1362 

10. A. elasticus KJ708837.1 KU856224.1 761 574 1335 

11. A. excelsus KU856346.1 KU856226.1 798 554 1352 

12. A. fretessii KU856348.1 KU856229.1 798 567 1365 

13. A. fulvicortex KU856352.1 KU856231.1 786 569 1355 

14. A. glaucus KU856353.1 KU856232.1 798 562 1360 

15. A. gomezianus KU856356.1 KU856234.1 777 571 1348 

16. A. heterophyllus MH748883.1 LC461815.1 766 552 1318 

17. A. hirsutus KU856362.1 KU856241.1 798 574 1372 

18. A. hispidus KU856363.1 KU856242.1 798 574 1372 

19. A. integer* KU856365.1 KJ594616.1 798 553 1351 

20. A. kemando KU856368.1 KU856248.1 798 571 1369 

21. A. lakoocha MH332511.1 KR528786.1 777 632 1409 

22. A. lanceifolius KU856375.1 KU856254.1 798 575 1373 

23. A. lowii KU856379.1 KJ594620.1 798 553 1351 

24. A. maingayi KU856382.1 KU856261.1 762 568 1330 

25. A. mariannensis  KU856383.1 KU856262.1 798 572 1370 

26. A. nanchuanensis MH357976.1 MH358037.1 788 647 1435 

27. A. nitidus KR530420.1 KR528791.1 753 632 1385 

28. A. obtusus KU856397.1 KU856276.1 798 571 1369 

29. A. odoratissimus KU856398.1 KU856278.1 768 567 1335 

30. A. ovatus KU856400.1 KU856279.1 798 574 1372 

31. A. papuanus  KU856433.1 KU856312.1 789 574 1363 

32. A. petelotii  KR530421.1 KR528794.1 753 632 1385 

33. A. pithecogallus KR530422.1 KR528795.1 753 618 1371 

34. A. primackii KU856405.1 KU856284.1 798 565 1363 

35. A. rigidus KU856410.1 KU856288.1 795 572 1367 

36. A. rubrovenius KU856412.1 KU856291.1 798 575 1373 

37. A. scortechinii KU856414.1 KU856293.1 798 574 1372 
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No Spesies 
Nomor Aksesi                                                

(GenBank Accession Number) 
Panjang Nukleotida (bp) 

matK rbcL MatK rbcL Gabungan 

38. A. sepicanus KU856415.1 KU856294.1 798 572 1370 

39. A. sericicarpus KU856416.1 KU856295.1 798 567 1365 

40. A. styracifolius KJ510918.1 KP094328.1 825 562 1387 

41. A. tamaran KU856418.1 KU856297.1 798 544 1342 

42. A. teysmannii KU856421.1 KU856300.1 798 574 1372 

43. A. thailandicus KU856422.1 KU856303.1 798 572 1370 

44. A. tomentosulus KU856425.1 KU856304.1 798 574 1372 

45. A. tonkinensis KU856428.1 KU856307.1 798 575 1373 

46. A. treculianus KU856429.1 KU856308.1 798 575 1373 

47. A. vriesianus KU856430.1 KU856309.1 798 554 1352 

48. A. xanthocarpus KU856431.1 KU856310.1 798 482 1280 

Tabel 1. Spesies Artocarpus yang digunakan dalam penelitian, nomor aksesi dan panjang nukleotida lanjutan 

Ket.: *spesies acuan/referensi 

Penyejajaran Sekuen Nukleotida (Multiple Se-
quence Alignment) 

Penyejajaran sekuen nukleotida gen matK dan 
rbcL genus Artocarpus dilakukan secara on-line 
menggunakan software Clustal Omega. Software 
tersebut tersedia pada laman The European Bioin-
formatics Institute atau EMBL-EBI (www.ebi. ac. 
uk/tools/msa/clustalo/). 
 
Analisis Keanekaragaman dan Kekerabatan 
Genetik 

Analisis keanekaragaman dan kekerabatan ge-
netik Artocarpus dilakukan menggunakan software 
MEGA-X atau Molecular Evolutionary Genetics 
Analysis (Kumar et al. 2018). Analisis tersebut 
dimulai dengan memasukkan dan mengubah data 
setiap sekuen dan gabungan keduanya (matK dan 
rbcL), dari format notepad kedalam format Mega 
(.meg). Setelah seluruh data sekuen terbaca dalam 
program tersebut, keanekaragaman genetik kemu-
dian dianalisis menggunakan metode indeks keane-
karagaman nukleotida (π) (Nei & Li 1979). Se-
mentara itu, rekonstruksi filogenetik terhadap se-
kuen-sekuen tersebut dilakukan menggunakan me-
tode maximum likelihood (Lemey et al. 2009) dan 
software MEGA-X (Kumar et al. 2018). Analisis 

statistik terhadap cabang internal pohon filogenetik 
yang terbentuk menggunakan metode bootstrap 
1000 kali (Kumar et al. 2018).  

 
HASIL DAN PEMBAHASAN 

 
Keanekaragaman Genetik Artocarpus 

Artocarpus menunjukkan keanekaragaman ge-
netik relatif tinggi pada tingkat nukleotida, teru-
tama berdasarkan sekuen rbcL (Tabel 2). Keane-
karagaman genetik Artocarpus berdasarkan kedua 
sekuen (matK dan rbcL), tercatat sebesar masing-
masing 0,36 dan 0,56. Sementara itu, berdasarkan 
gabungan kedua sekuen, keanekaragaman genetik 
tercatat sebesar 0,45. Selain keanekaragaman ge-
netik, hasil analisis juga menunjukkan bahwa Arto-
carpus memiliki karakter sekuen matK dan rbcL 
yang berbeda. Sebagai contoh, kandungan GC 
pada sekuen rbcL lebih tinggi (42,87%) daripada 
matK (32,75%). Namun demikian, nilai bias mu-
tasi substitusi (transisi/transversi) pada sekuen 
matK lebih tinggi dibandingkan rbcL, masing-
masing sebesar 0,77 dan 0,45. Demikian pula, ra-
sio substitusinya (transisi/transversi), matK lebih 
tinggi daripada rbcL (1,51 dan 1,27). 

Tabel 2. Keanekaragaman genetik Artocarpus berdasarkan sekuen matK dan rbcL, serta gabungan keduanya, terma-

Parameter 
Sekuen 

matK rbcL Gabungan 
Rentang panjang sekuen (bp) 695-825 482-632 1248-1435 

Jumlah total basa yang dianalisis (n) 695 482 1248 

Jumlah sekuen yang bersegregasi (S) 687 475 1162 
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Parameter 
Sekuen 

matK rbcL Gabungan 
Kriteria informasi Bayesian (BIC) 22679,74 18965,91 57161,47 
Kriteria informasi Akaike (AICc) 21889,27 18210,07 56321,25 
Nilai Maximum Likelihood (lnL) -10850,37 -9010,65 -28066,47 

Keanekaragaman nukleotida (π) 0,36 0,56 0,45 
Nilai bias transisi/transversi (R) 0,77 0,45 0,54 
Rasio transisi/transversi 1,51 1,27 0,57 
Kandungan GC (%) 32,75 42,87 36,88 

Tabel 2. Keanekaragaman genetik Artocarpus berdasarkan sekuen matK dan rbcL, serta gabungan keduanya, terma-
suk informasi hasil analisis Maximum Likelihood1 lanjutan 

1 menggunakan model Kimura 2-parameter. 

Keanekaragaman genetik memperlihatkan 
adanya hubungan linear dengan kandungan GC, 
makin tinggi kandungan GC sekuen gen, makin 
tinggi keanekaragaman genetik sekuen tersebut. 
Sebagai contoh, matK yang memiliki GC sebesar 
32,75% menunjukkan keanekaragaman nukleotida 
sebesar 0,36, sedangkan rbcL dengan kandungan 
GC lebih tinggi (42,87%) menunjukkan keane-
karagaman nukleotida lebih tinggi (0,56) (Tabel 2). 
Di sisi lain, keanekaragaman genetik Artocarpus 
berkorelasi terbalik dengan nilai bias dan rasio mu-
tasi substitusinya (transisi/ tranversi), makin tinggi 
rasio mutasi, makin rendah keanekaragaman ge-
netiknya (Tabel 2). 

Menurut Frankham et al. (2004), keaneka-
ragaman genetik dan mutasi adalah dua hal yang 
saling terkait, bahkan faktor utama munculnya 
keanekaragaman genetik adalah mutasi. Secara 
singkat, mutasi didefinisikan sebagai perubahan 
genetik yang terjadi secara spontan pada suatu alel 
atau kromosom, yang didalamnya keanekaragaman 
genetik muncul. Lehninger (1982) menjelaskan 
bahwa mutasi adalah perubahan permanen yang 
bersifat menurun pada genom (gen-gen atau urutan 
nukleotida) suatu organisme dan mutasi dapat 
mempengaruhi sebuah nukleotida (point mutation) 
atau beberapa nukleotida yang saling berdekatan 
(segmental mutation). Oleh karena itu, peristiwa-
peristiwa mutasi sangat erat kaitannya dengan pe-
rubahan evolusi berbasis nukleotida (Karmana 
2009).  

Mutasi yang terjadi pada sekuen nukleotida da-
pat diakibatkan oleh pengaruh lingkungan dan ak-
tivitas senyawa mutagenik. Senyawa-senyawa 
mutagenik mampu mengubah susunan polimer 
nukleotida pada DNA, dan menyebabkan kesa-
lahan penerjemahan pada rantai nukleotida terse-
but. Konsekuensinya, keanekaragaman genetik 

muncul pada individu turunannya (Nur & Syah-
ruddin 2016). Dengan demikian, mutasi merupa-
kan langkah awal dalam pembentukan populasi 
dasar dan peningkatan keanekaragaman genetik 
populasi berikutnya. Dengan kata lain, keane-
karagaman genetik berfungsi untuk menyediakan 
populasi dasar untuk seleksi alam dan bagian 
integral dalam evolusi.  

Pada Artocarpus, mutasi yang terjadi mungkin 
disebabkan oleh pengaruh lingkungan, terutama 
spesiasi simpatrik dan allopatrik (Williams et al. 
2017). Menurut Williams et al. (2017), Pulau Kali-
mantan diperkirakan merupakan pusat keane-
karagaman genetik terbesar genus Artocarpus. Se-
lama Miosen, ketika permukaan laut berfluktuasi 
dan hubungan darat sering terjadi antara Kaliman-
tan, Asia daratan, Sumatera dan Jawa, beragam 
spesies Artocarpus ditemukan di daerah ini dengan 
rentang genetik yang sempit (bahkan tumpang tin-
dih). Namun di luar Kalimantan, terutama di 
bagian timur, di mana banyak pulau tidak memiliki 
hubungan historis dengan paparan Sunda dan Sa-
hul, ditemukan beragam Artocarpus dengan ker-
agaman genetik lebih luas (Williams et al., 2017). 

 
Kekerabatan Genetik Artocarpus 

Hasil analisis kekerabatan genetik menggu-
nakan metode maximum likelihood diperoleh gam-
baran bahwa Artocarpus secara umum terpisah 
menjadi dua (2) grup atau klad (clade) utama, baik 
berdasarkan sekuen matK (Gambar 1), rbcL 
(Gambar 2) dan gabungan keduanya (Gambar 3). 
Namun demikian, jumlah anggota grup dan sub-
grup pada masing-masing sekuen berbeda, terma-
suk anggota spesiesnya. Sebagai contoh, berdasar-
kan sekuen matK (Gambar 1), Artocarpus terpisah 
menjadi dua grup utama, yang didalamnya grup I 
terdiri atas 37 spesies sedangkan grup II sebanyak 
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11 spesies. Sementara itu, pengelompokan Arto-
carpus berdasarkan sekuen rbcL (Gambar 2) juga 
memunculkan dua grup utama, dimana  grup I ter-
diri atas 30 spesies, adapun grup II sebanyak 18 
spesies. Perbedaan yang relatif mencolok di antara 

kedua sekuen adalah jumlah subgrup yang terdapat 
pada grup I. Pada penelitian ini, matK memuncul-
kan dua subgrup, sedangkan rbcL menghasilkan 
empat subgrup. 

Gambar 1. Filogram kekerabatan Artocarpus berdasarkan sekuen matK (nilai pada cabang internal menunju-
kan hasil analisis bootstrap 1000 kali). 

I-B 

II-A 

II-B 

II-C 

I-A 
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Gambar 2. Filogram kekerabatan Artocarpus berdasarkan sekuen rbcL (nilai pada cabang internal menunju-
kan hasil analisis bootstrap 1000 kali). 

Gambar 3. Filogram kekerabatan Artocarpus berdasarkan gabungan sekuen matK dan rbcL (nilai pada ca-
bang internal menunjukan hasil analisis bootstrap 1000 kali). 
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Pada penelitian ini, berdasarkan gabungan se-
kuen matK dan rbcL (Gambar 3), A. heterophyllus 
yang merupakan spesies Artocarpus paling populer 
dikembangkan di berbagai negara, berkerabat de-
kat dengan A. altilis. Hasil ini berbeda dengan 
Zerega & Gardner (2019) yang menggunakan 333 
gen-gen nukleus dan melaporkan kedekatan antara 
A. heterophyllus dengan A. nitidus dan A. camansi. 
Sementara itu, berdasarkan gen kloroplas secara 
lengkap, Li & Song (2019) mengungkapkan kede-
katan genetik antara A. heterophyllus dengan A. 
nanchuanensis. Secara morfologis, A. heterophy-
llus berkerabat dekat dengan A. integer, karena 
memiliki bunga bersifat cauliflorous, serta pada 
bagian daunnya tidak memiliki sel-sel resin 
(Zerega et al. 2010). Di lain pihak, A. altilis me-
miliki kesamaan secara morfologis dengan A. ca-
mansi dan A. mariannensis, karena daun dewa-
sanya secara umum memiliki lobus dengan sayatan 
memanjang kurang dari setengah menuju pelepah 
(Zerega et al. 2010). Kedekatan A. camansi dengan 
A. mariannensis dipertegas oleh Zerega et al. 
(2015), menggunakan penanda mikrosatelit. 

Menurut Zerega et al. (2006), A. altilis meru-
pakan suatu kultigen yang diduga berasal dari spe-
sies liar A. camansi (Zerega et al. 2006). Artocar-
pus camansi merupakan spesies asli Papua New 
Gui-nea, termasuk Papua dan Maluku (Ragone 
1997). Proses domestikasi awal A. camansi men-
jadi A. altilis kemungkinan besar terjadi di Papua 

New Guinea atau pulau-pulau sekitarnya, sebelum 
akhirnya berkembang ke wilayah timur (Zerega et 
al. 2006). Khan et al. (2010), melaporkan bahwa 
reduksi ukuran daun yang ditunjukkan oleh A. 
altilis relatif terhadap A. camansi pada proses do-
mestikasinya, ternyata berbeda dengan yang dia-
mati pada A. heterophyllus, di mana varietas yang 
dibudidayakan memiliki daun yang lebih besar 
daripada pohon liarnya.  

Hasil analisis lebih lanjut terhadap pohon 
filogenetik yang terbentuk (Tabel 3) diketahui 
bahwa mayoritas spesies Artocarpus mengelom-
pok pada clade yang sama, baik berdasarkan se-
kuen matK, rbcL dan gabungan keduanya. Sebagai 
contoh, 18 spesies Artocarpus (yaitu: A. aff. la-
koocha, A. annulatus, A. blancoi, A. brevipeduncu-
latus, A. camansi, A. hirsutus, A. hispidus, A. 
lanceifolius, A. mariannensis, A. obtusus, A. ova-
tus, A. rigidus, A. rubrovenius, A. scortechinii, A. 
thailandicus, A. tonkinensis, A. treculianus, dan A. 
xhantocarpus) mengelompok pada grup I, subgrup 
IA, berdasarkan sekuen matK, rbcL dan gabungan 
keduanya. Secara total, terdapat sebanyak 40 spe-
sies yang konsisten menempati posisi grup yang 
sama untuk kedua sekuen dan gabungannya. 
Adapun sisanya, sebanyak 8 spesies (meliputi A. 
excelsus, A. anisophyllus, A. pithecogallus, A. la-
koocha, A. fulvicortex, A. altilis, A. papuanus, dan 
A. elasticus) tidak konsisten atau selalu berpindah 
grup (Tabel 3). 

Tabel 3. Pengelompokan Artocarpus berdasarkan sekuen matK, rbcL dan gabungan keduanya* 

No. Spesies 
matK rbcL Gabungan 

Grup Subgrup Grup Subgrup Grup Subgrup 
1. A. aff. Lakoocha I A I A I A 
2. A. annulatus I A I A I A 
3. A. blancoi I A I A I A 
4. A. brevipedunculatus I A I A I A 
5. A. camansi I A I A I A 
6. A. hirsutus I A I A I A 
7. A. hispidus I A I A I A 
8. A. lanceifolius I A I A I A 
9. A. mariannensis  I A I A I A 
10. A. obtusus I A I A I A 
11. A. ovatus I A I A I A 
12. A. rigidus I A I A I A 
13. A. rubrovenius I A I A I A 
14. A. scortechinii I A I A I A 
15. A. thailandicus I A I A I A 
16. A. tonkinensis I A I A I A 
17. A. treculianus I A I A I A 
18. A. xanthocarpus I A I A I A 
19. A. dadah I A II C I B 
20. A. fretessii I A II C I B 
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No. Spesies 
matK rbcL Gabungan 

Grup Subgrup Grup Subgrup Grup Subgrup 
21. A. glaucus I A II C I B 
22. A. sericicarpus I A II C I B 

23. A. tamaran I A II C I B 

24. A. integer I A II A I B 
25. A. lowii I A II A I B 
26. A. sepicanus I A II A I B 
27. A. vriesianus I A II A I B 
28. A. teysmannii I A II B I B 
29. A. tomentosulus I A II B I B 
30. A. kemando I A II B I B 
31. A. primackii I A I D I B 
32. A. gomezianus I A I D I B 
33. A. nitidus I B I C II C 
34. A. petelotii  I B I C II C 
35. A. heterophyllus II B I B II C 
36. A. styracifolius II B I B II C 
37. A. chama II C I A II A 
38. A. odoratissimus II C I A II A 
39. A. maingayi II C II B II A 
40. A. nanchuanensis II C II B II A 
41. A. excelsus I A I B I B 
42. A. anisophyllus I A II C I B 
43. A. pithecogallus I B II A II C 
44. A. lakoocha II A I C II C 
45. A. fulvicortex II A II A II C 
46. A. altilis II B II A II C 
47. A. papuanus II B I A II B 
48. A. elasticus II C I A II B 

Tabel 3. Pengelompokan Artocarpus berdasarkan sekuen matK, rbcL dan gabungan keduanya* lanjutan 

Ket.1-40 = spesies konsisten pada grup yang sama; sisanya (41-48) = tidak konsisten. 

Hasil penelusuran literatur, sepuluh spesies Ar-
tocarpus merupakan sinonim. Sebagai contoh, 
pada penelitian ini A. dadah merupakan sinonim 
dari A. fretessii, A. lakoocha dan A. ovatus. Demi-
kian pula, A. xanthocarpus sinonim dengan A. 
nitidus; A. kemando dengan A. maingayi; serta A. 
rigidus dengan A. gomezianus. Sementara itu, hasil 
verifikasi molekuler menggunakan penanda matK, 
diketahui bahwa penanda tersebut mampu membe-
dakan antara A. xanthocarpus dengan A. nitidus; 
serta A. kemando dengan A. maingayi. Namun 
penanda tersebut tidak dapat membedakan antara 
A. dadah dengan kedua sinonimnya, yaitu A. fret-
essii dan A. ovatus; serta A. rigidus dengan A. go-
mezianus (Gambar 1, Tabel 3). Adapun penanda 
rbcL mampu membedakan spesies A. ovatus den-
gan A. lakoocha; A. xanthocarpus dengan A. 
nitidus; A. rigidus dengan A. gomezianus, sedang-
kan spesies lainnya tidak dapat dibedakan (Gambar 

2, Tabel 3). Oleh karena itu, berdasarkan hal ini, 
diketahui bahwa gabungan kedua penanda matK 
dan rbcL (Gambar 3) dapat digunakan untuk mem-
bedakan spesies Artocarpus.  

Hasil analisis statistik bootstrap terhadap ca-
bang internal filogram yang terbentuk, juga men-
dukung argumen bahwa gabungan sekuen matK 
dan rbcL yang memiliki resolusi lebih tinggi di-
bandingkan kedua sekuen secara terpisah dapat 
digunakan untuk membedakan genus Artocarpus. 
Hal ini selaras dengan pendapat Anderberg et al. 
(2002), bahwa penggunaan data sekuen gabungan 
mungkin dapat meningkatkan resolusi kekerabatan 
pohon filogenetik suatu plasma nutfah. Oleh 
karena itu, penggunaan beberapa penanda untuk 
merekonstruksi kekerabatan genetik Artocarpus 
sangat menarik dan penting dilakukan.  

Secara konsep, pohon filogenetik memberikan 
informasi penting tentang klasifikasi plasma nutfah 
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berdasarkan hubungan evolusionernya. Dalam 
rekontruksi filogenetik, data molekuler (DNA) 
lebih banyak digunakan karena lebih stabil dalam 
proses evolusi dibandingkan dengan data morfo-
logi atau karakter lainnya (Dharmayanti 2011). Hal 
ini karena rekonstruksi filogenetik menggunakan 
data DNA lebih mudah dalam mengekstrak, meng-
gabungkan dan menganalisis informasi mengenai 
proses evolusi yang terjadi pada suatu kelompok 
organisme. Disamping itu, rekonstruksi filogenetik 
menggunakan data ini memudahkan dalam pem-
buatan model peristiwa evolusi secara komparatif 
dengan informasi lebih beragam (Hillis et al. 
1996). 

Secara singkat, penggunaan sekuen DNA dalam 
rekonstruksi filogenetik menyediakan banyak cha-
racter states akibat perbedaan laju perubahan basa-
basa nukleotida di dalam lokus yang berbeda 
(Hillis et al 1996). Menurut Baldwin et al. (1995), 
penggunaan sekuen DNA dalam rekonstruksi filo-
genetik juga menawarkan data yang akurat melalui 
pengujian homologi yang lebih baik terhadap 
karakter-karakter yang muncul, dan sekuen ini 
terbukti menghasilkan sebuah hubungan kekera-
batan yang lebih alamiah (Chase et al. 1993). Oleh 
karena itu, hasil analisis kekerabatan secara mole-
kuler memberikan informasi penting bagi para 
pemulia untuk memilih tetua persilangan, terutama 
untuk perakitan varietas unggul. Dengan kata lain, 
informasi mengenai kompleksitas kekerabatan 
genetik suatu plasma nutfah, termasuk Artocarpus 
sangat penting untuk mendukung kajian genetika 
populasi, taksonomi, evolusi, konservasi, serta 
pemuliaan tanaman pada masa mendatang 
(Witherup et al. 2019). 

 
KESIMPULAN 

 
Hasil penelitian menunjukkan bahwa Artocar-

pus memiliki keanekaragaman genetik relatif 
tinggi pada tingkat nukleotida, terutama berdasar-
kan sekuen rbcL (0.56). Sementara itu, hasil anal-
isis kekerabatan genetik menggunakan metode 
maximum likelihood, diperoleh gambaran bahwa 
Artocarpus secara umum terpisah menjadi dua (2) 
grup atau clade utama, baik berdasarkan sekuen 
matK, rbcL dan gabungan keduanya. Hasil peneli-
tian ini diharapkan dapat dimanfaatkan untuk men-
dukung program pemuliaan dan pelestarian Arto-
carpus yang ada di Indonesia. 
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