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MOTTO 

 

“Maka sesungguhnya beserta kesulitan ada kemudahan, maka apabila kamu telah 

selesai (dari suatu urusan) teruslah bekerja keras (untuk urusan yang lain)” 

(QS Al-Insyirah: 6-7) 

 

“Setiap orang memiliki jatah gagalnya masing-masing, habiskan jatah gagalmu 

dan coba lagi” 

(Dahlan Iskan) 
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ABSTRAK 

 

Keanekaragaman hayati pisang liar (Musa acuminata Colla) yang teradaptasi pada 

daerah semi-kering berpotensi untuk pemuliaan toleransi cekaman kekeringan.  
Namun demikian kajian terhadap sumber daya genetik tersebut masih kurang 

dilakukan. Penelitian ini bertujuan untuk mengungkap tingkat keragaman genetik 
beberapa aksesi pisang liar dari Pulau Alor, Nusa Tenggara Timur sebagai 
representasi daerah semi-kering dan membandingkannya dengan aksesi dari daerah 

lembab, Cibinong, Jawa Barat menggunakan marka molekuler Sequence-Related 
Amplified Polymorphism (SRAP). Sebanyak 183 sampel dari 8 aksesi pisang liar 

diekstrak DNA-nya dengan metode CTAB dan di-PCR dengan 8 kombinasi primer 
SRAP. Persentase pita polimorfik dari setiap kombinasi primer tersebut adalah 
100% dengan konten informasi polimorfik berkisar antara 0,37 s.d. 0,50. 

Keragaman genetik Nei tidak bias tertinggi terdapat pada aksesi Alor 8.1.2 (0,193) 
dan nilai yang terendah pada aksesi 10H (0,091). Keragaman genetik total (Ht) 

0,2043, dalam aksesi (Hs) 0,1369, antar aksesi (Dst) 0,0674, dengan diferensiasi 
genetik (Gst) dan aliran gen (Nm) masing-masing sebesar 0,3300 dan 1,0152. 
Analisis varian molekuler (AMOVA) menunjukkan bahwa 72% keragaman berasal 

dari individu dalam aksesi dan sisanya 28% dari antarpopulasi. Analisis pohon 
filogenetik menunjukkan bahwa 8 aksesi terbagi menjadi 3 klaster, klaster pertama 

berisi aksesi-aksesi Alor, klaster kedua dan ketiga diisi oleh aksesi asal Cibinong. 
Analisis klaster pohon filogenetik dan PCoA menunjukkan kecenderungan bahwa 
aksesi-aksesi mengelompok berdasarkan asal lokasi geografinya. 

 
 

Kata kunci: Alor; Keragaman genetik; Musa acuminata; Nusa Tenggara Timur; 
Polimorfisme; SRAP 
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ABSTRACT 

 
The genetic diversity of wild bananas (Musa acuminata Colla) adapted to semi-arid 

regions has potential for breeding drought tolerance. However, studies on these 
genetic resources are still lacking. This study aims to reveal the level of genetic 

diversity of several wild banana accessions from Alor Island, East Nusa Tenggara, 
as a representation of semi-arid regions, and to compare them with accessions from 
the humid region of Cibinong, West Java, using the molecular marker Sequence-

Related Amplified Polymorphism (SRAP). A total of 183 samples from 8 wild 
banana accessions were extracted for DNA using the CTAB method and PCR with 

8 combinations of SRAP primers. The percentage of polymorphic bands from each 
primer combination was 100% with polymorphic information content ranging from 
0.37 to 0.50. The highest Nei’s unbiased genetic diversity was found in the Alor 

8.1.2 accession (0.193) and the lowest value was found in the 10H accession 
(0.091). The total genetic diversity (Ht) was 0.2043, within accessions (Hs) was 

0.1369, among accessions (Dst) was 0,0674, with genetic differentiation (Gst) and 
gene flow (Nm) at 0.3300 and 1.0152, respectively. Analysis of Molecular Variance 
(AMOVA) showed that 72% of the diversity originated from individuals within 

accessions and the remaining 28% from between populations. Phylogenetic tree 
analysis showed that the 8 accessions were divided into 3 clusters, with the first 

cluster containing the Alor accessions and the second and third clusters containing 
the Cibinong accessions. Phylogenetic tree cluster analysis and PCoA analysis 
showed a tendency for accessions to cluster based on their geographical origin. 

 
 

Keywords: Alor; Genetic diversity; Musa acuminata; East Nusa Tenggara; 
Polymorphism; SRAP 
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BAB I 

PENDAHULUAN 

 

A. Latar Belakang 

Pisang adalah buah yang kaya akan karbohidrat, mineral, dan vitamin 

yang menjadi salah satu makanan pokok bagi jutaan penduduk tropis (Safhi 

et al., 2023). Pisang menempati urutan keempat setelah serealia, ubi-ubian, 

dan kacang-kacangan sebagai sumber pangan utama di negara berkembang 

seperti Uganda, Rwanda, Burundi, Republik Demokratik Kongo, Papua 

Nugini, dan Indonesia (Safhi et al., 2023). 

Pohon pisang merupakan tanaman yang ideal tumbuh pada daerah 

beriklim hangat dan lembab. Saat ini terdapat sekitar seratus dua juta hektar 

lahan pertanian pisang yang tersebar di Amerika, Afrika, Asia, Eropa, dan 

Australia (Safhi et al., 2023). Keberadaan lahan yang begitu luas 

mencerminkan pentingnya pisang sebagai tanaman pangan utama yang 

mendukung perekonomian lokal dan menyediakan lapangan kerja bagi 

jutaan petani kecil. Banyak negara di Asia, Afrika, Amerika Latin, dan 

Kepulauan Pasifik bergantung pada produksi pisang untuk sebagian besar 

perekonomian mereka. Pada tahun 2022 terdapat sekitar 135 juta ton 

produksi pisang global, namun hanya beberapa ton di antaranya yang dapat 

diekspor (FAOSTAT, 2023). Di Indonesia, pisang adalah komoditas buah 

dengan produksi nasional tertinggi sebesar 9,3 juta ton yang diusahakan 

pada total lahan pertanian seluas 6000 hektar. Provinsi Jawa Timur 

merupakan provinsi penghasil pisang tertinggi di Indonesia (BPS, 2023). 

Pisang memiliki keunggulan agronomis dalam hal kemampuan 

tumbuh cepat dan menghasilkan buah sepanjang tahun. Hal ini menjadikan 

pisang sebagai tanaman yang efisien dan menguntungkan untuk 

dibudidayakan, terutama di daerah dengan iklim tropis. Pisang bereproduksi 

dengan cara bertunas, yang memungkinkan petani memperoleh tanaman 

baru dengan sifat genetik yang seragam dan kualitasnya terjaga (Mahadev 

et al., 2011). Teknik ini juga mempercepat siklus tanam dan meningkatkan 
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produktivitas, sehingga pisang menjadi pilihan strategis dalam 

pengembangan pertanian berkelanjutan. 

Perubahan iklim global menyebabkan perubahan pola curah hujan dan 

kekeringan yang meluas, di mana sekitar 27% wilayah daratan di dunia 

mengalami kekeringan intens dalam beberapa tahun terakhir (Gebrechorkos 

et al., 2025). Cekaman kekeringan menurunkan hasil panen pisang secara 

drastis sebesar 30-50% (Junior & Hariyono, 2019). Ketika kekurangan air, 

daun tanaman pisang layu dan menggulung, daun menguning dan nekrosis, 

pelepah daun menjadi patah, dan buah yang terbentuk kecil (Hartati et al., 

2024). Efek cekaman kekeringan pada pisang tercermin pada penurunan 

kadar klorofil, penurunan karbohidrat terlarut, stres osmotik, dan penurunan 

tekanan turgor (Wirawan et al., 2016). Di daerah-daerah yang bergantung 

pada pisang sebagai makanan pokok, kekeringan menjadi ancaman serius 

bagi ketahanan pangan. 

Salah satu strategi untuk menanggulangi dampak kekeringan terhadap 

pertanian pisang adalah pengembangan galur tanaman tahan kekeringan 

melalui pemuliaan tanaman. Pemuliaan tanaman tahan kekeringan sangat 

bergantung pada ketersediaan sumber daya genetik yang beragam dan 

mengandung sifat-sifat adaptif untuk kemudian diidentifikasi, diseleksi, dan 

diintegrasikan ke dalam kultivar pisang yang diinginkan. Pisang budidaya 

yang umumnya dikonsumsi, memiliki keragaman genetik yang terbatas 

akibat bottleneck (penyempitan genetik) domestikasi dan pemuliaan 

(Sutriana, 2025). Sebaliknya, spesies pisang liar (Musa acuminata) yang 

merupakan leluhur banyak pisang budidaya yang ada saat ini, memiliki 

keragaman genetik yang tinggi dan penting untuk digali potensinya yang 

berguna untuk perbaikan sifat yang relevan dengan resiliensi terhadap 

perubahan iklim dewasa ini, seperti ketahanan terhadap cekaman biotik dan 

abiotik. 

Indonesia juga merupakan asal mula (center of origin) dan pusat 

keanekaragaman hayati (center of biodiversity) spesies pisang di dunia 

(Ainiyah et al., 2020). Populasi pisang liar tersebut juga terdistribusi ke 
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kawasan yang memiliki karakteristik iklim kering semi-arid, seperti 

provinsi Nusa Tenggara Timur (NTT). Populasi pisang liar di kawasan 

semi-kering teradaptasi dengan lingkungan suboptimal defisit air, sehingga 

berpotensi menyimpan sumber daya genetik yang tahan kekeringan. 

Pisang liar dapat berbiak secara vegetatif membentuk tunas-tunas 

klonal dalam satu rumpun yang identik secara genetik. Selain itu pisang liar 

juga mampu bereproduksi secara generatif melalui penyerbukan silang yang 

menghasilkan ribuan biji dari satu tanaman dewasa. Biji-biji pisang liar 

umumnya memiliki daya germinasi yang baik dan tumbuh menjadi 

kecambah dalam jumlah yang sangat banyak dan potensial untuk dijadikan 

material dalam skrining untuk ketahanan kekeringan. Namun demikian, 

kemampuan piang liar yang dapat berbiak secara vegetatif dan persilangan 

berdampak pada tingkat keragaman genetik yang bervariasi dalam populasi 

benih, tergantung pada apakah benih tersebut berasal dari penyerbukan 

sendiri, penyerbukan intra-klon dalam satu rumpun, atau persilangan antara 

individu dari rumpun lain yang sangat berbeda secara genotip. 

Potensi variasi genetik dalam populasi pisang liar memiliki dampak 

metodologis penting terhadap desain dan interpretasi uji skrining ketahanan 

kekeringan. Jika aksesi benih berasal dari penyerbukan sendiri atau antar 

individu yang secara genetik mirip dalam satu kelompok klon, bibit yang 

dihasilkan cenderung seragam secara genetik atau homozigot fungsional. 

Dalam konteks skrining, bibit-bibit yang homozigot tersebut dapat 

diperlakukan sebagai ulangan biologis, sehingga respons terhadap 

kekeringan dapat dikarakterisasi secara konsisten. Sebaliknya, jika benih 

berasal dari persilangan antar individu yang tidak berkerabat dekat, bibit 

akan memiliki heterozigositas yang tinggi dan setiap individu harus 

diperlakukan sebagai genotipe yang unik. Oleh karena itu, analisis 

keragaman genetik diperlukan untuk menentukan strategi penyaringan 

fenotip yang tepat. 

Sequence-Related Amplified Polymorphism atau biasa disebut SRAP. 

merupakan penanda molekuler berbasis PCR yang dapat digunakan untuk 
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analisis keragaman genetik. Penanda SRAP dirancang khusus untuk 

mengamplifikasi daerah open reading frames (ORFs) dalam DNA (Li & 

Quiros, 2001). Penanda ini dipilih karena sistem yang sederhana, lebih 

reprodusibel dan relatif murah, memiliki tingkat troughtput yang wajar, 

mendekati beberapa marka molekuler kodominan, menargetkan open 

reading frame (ORFs) dan memudahkan isolasi untuk sekuensing (Zhao et 

al., 2009). Penanda SRAP menggunakan dua jenis primer, yaitu primer 

forward yang menargetkan wilayah ekson dan primer reverse yang 

menargetkan wilayah intron serta area yang mengandung promoter (Li & 

Quiros, 2001). 

Keunggulan SRAP dibandingkan dengan penanda molekuler lainnya 

yaitu menghasilkan data yang lebih konsisten daripada RAPD (Random 

Amplified Polymorphic DNA), lebih cepat dan hemat waktu daripada AFLP 

(Amplified Fragment Length Polymorphism), lebih produktif daripada ISSR 

(Inter Simple Sequence Repeat), dan menggabungkan keakuratan AFLP dan 

kemudahan RAPD. Hasil analisis ini akan memberikan wawasan penting 

dalam merancang uji saring ketahanan terhadap kekeringan yang efektif, 

serta memastikan bahwa variasi genotip diperhitungkan secara tepat dalam 

proses seleksi dan karakterisasi genotip pisang liar yang toleran terhadap 

kekeringan. 

Penelitian ini bertujuan untuk menganalisis keragaman genetik dalam 

aksesi-aksesi pisang liar (Musa acuminata) asal daerah semi-kering 

Indonesia yaitu wilayah Nusa Tenggara Timur menggunakan penanda PCR 

Sequence-Related Amplified Polymorphism (SRAP). Hasil penelitian ini 

akan memberikan wawasan penting dalam merancang pengujian untuk 

menyaring (screening) sumber daya genetik pisang liar untuk ketahanan 

terhadap kekeringan yang efektif, serta memastikan bahwa variasi genotip 

diperhitungkan secara tepat dalam proses seleksi dan karakterisasi genotip 

pisang liar yang toleran terhadap kekeringan. 
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B. Rumusan Masalah 

Berdasarkan latar belakang di atas, rumusan masalah dalam penelitian 

ini yaitu: 

1. Apakah terdapat variasi genetik aksesi pisang liar (Musa acuminata) 

asal daerah semi-kering di Indonesia? 

2. Bagaimana hubungan kekerabatan genetik aksesi-aksesi pisang liar 

(Musa acuminata) dari daerah semi-kering Indonesia? 

3. Bagaimana pola keragaman genetik aksesi pisang liar (Musa acuminata) 

dapat divisualisasikan berdasarkan data marker SRAP? 

 

C. Tujuan Penelitian 

Adapun penelitian ini bertujuan untuk: 

1. Menganalisis keragaman genetik aksesi pisang liar yang teradaptasi 

hidup di daerah semi-kering Indonesia menggunakan marker SRAP. 

2. Menganalisis hubungan kekerabatan genetik aksesi pisang liar (Musa 

acuminata) dari daerah semi-kering Indonesia. 

3. Menganalisis dan memvisualisasikan struktur keragaman genetik antar 

aksesi pisang liar (Musa acuminata) dari daerah semi-kering Indonesia. 

 

D. Manfaat Penelitian 

Adapun penelitian ini memiliki manfaat untuk: 

1. Memberikan informasi keragaman genetik aksesi pisang liar asal daerah 

semi-kering Indonesia berdasarkan marka molekuler SRAP 

2. Memberikan pemahaman tentang hubungan kekerabatan aksesi-aksesi 

pisang liar yang teradaptasi hidup di wilayah semi-kering Indonesia. 

3. Memberikan gambaran/visualisasi pola keragaman genetik dan 

pengelompokan aksesi pisang liar (Musa acuminata) dari daerah semi-

kering Indonesia. 
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BAB V 

PENUTUP 

 

A. Kesimpulan 

Kesimpulan dari penelitian ini yaitu:  

1. Marka molekuler Sequence-Related Amplified Polymorphism (SRAP) 

dengan kombinasi 8 primer menghasilkan 100% fragmen polimorfik 

dengan nilai keragaman genetik yang rendah (He = 0,1369). Analisis 

ragam molekuler (AMOVA) menunjukkan bahwa 72% keragaman 

genetik berada di dalam populasi, sedangkan sebesar 28% tersebar pada 

antarpopulasi pisang liar (Musa acuminata). 

2. Hubungan kekerabatan pisang liar (Musa acuminata) dari dendogram 

UPGMA membentuk 3 klaster, di mana enam aksesi Alor memiliki 

kekerabatan yang dekat dan membentuk satu klaster, sedangkan aksesi 

MA3 dan 10H membentuk klasternya masing-masing yang menandakan 

perbedaan genetik dari aksesi Alor. 

3. Analisis PCoA menunjukkan bahwa aksesi Alor memiliki kedekatan 

genetik tinggi yang mengindikasikan struktur populasi yang homogen, 

sejalan dengan dominasi keragaman intrapopulasi sebesar 72%. 

Sebaliknya, aksesi MA3 dan 10H membentuk klaster terpisah yang 

menandakan adanya perbedaan genetik yang signifikan. 

 

B. Saran 

Saran untuk penelitian selanjutnya yaitu mengkombinasikan marker 

SRAP dengan marker yang bersifat kodominan, seperti Simple Sequence 

Repeat (SSR) atau Single Nucleotide Polymorphism (SNP), untuk 

memperoleh informasi genetik yang lebih komprehensif dan akurat. Selain 

itu, penambahan jumlah aksesi dan cakupan wilayah pengambilan sampel 

yang lebih luas juga disarankan untuk merepresentasikan keragaman 

genetik secara lebih menyeluruh.
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