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ABSTRAK

ANALISIS VARIASI GENETIK RAMBUTAN DAN KERABAT LIARNYA
(Nephelium spp.) MENGGUNAKAN PENANDA MOLEKULER #rnL-F
(Oleh: Nazrin Wahidy; Pembimbing: Dindin Hidayatul Mursyidin; 2023; 54
halaman)

Rambutan (Nephelium lappaceum L.) merupakan tanaman buah dengan nilai
ekonomis tinggi dan mengandung nutrisi yang tinggi. Namun, saat ini variabilitas
dan produktivitasnya relatif rendah karena berbagai faktor, seperti petani yang
lebih banyak memilih kultivar-kultivar dengan karakter buah permintaan pasar,
curah hujan yang tinggi, kegagalan propagasi, serangan hama, dan penyakit. Oleh
karena itu, penting dilakukan pemuliaan sebagai upaya meningkatkan
produktivitas, resistensi terhadap hama dan penyakit, serta mengembangkan
perkebunan rambutan yang berkelanjutan. Aplikasi penanda molekuler dapat
menjadi alternatif dalam analisis variasi genetik rambutan dan kerabat liarnya
(Nephelium spp.). Penelitian ini bertujuan untuk menganalisis dan merekonstruksi
kekerabatan genetik rambutan dan kerabat liarnya (Nephelium spp.) berdasarkan
penanda DNA barcoding (trnL-F). Penelitian ini dibagi menjadi 3 tahapan
kegiatan, yaitu koleksi sampel, karakterisasi molekuler, dan analisis data. Hasil
penelitian menunjukkan bahwa Nephelium spp. memiliki nilai keanekaragaman
genetik yang rendah yaitu sebesar 0,001991. Hasil rekonstruksi pohon filogeni
menunjukkan bawa Nephelium spp. dan outgroup terbagi menjadi 3 klaster. Enam
varietas rambutan dan kerabat liarnya berada dalam percabangan monofiletik
walaupun berbeda klaster. Hasil penelitian ini diharapkan dapat menjadi acuan
dalam upaya pelestarian dan pengembangan plasma nutfah rambutan secara
berkelanjutan pada masa depan.

Kata kunci: Kekerabatan, molekuler, Nephelium, rambutan, trnl.-F
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ABSTRACT

ANALYSIS OF GENETIC VARIATION OF RAMBUTAN AND WILD
RELATIVES (Nephelium spp.) USING MOLECULAR MARKERS #nL-F
(By: Nazrin Wahidy; Supervisors: Dindin Hidayatul Mursyidin; 2024; 54
pages)

Rambutan (Nephelium lappaceum L.) is a fruit plant with high economic value
and contains high nutritional content. However, currently, its variability and
productivity are relatively low due to various factors, such as farmers preferring
cultivars with market-demanded fruit characteristics, high rainfall, propagation
failures, pest attacks, and diseases. Therefore, breeding is important as an effort to
increase productivity, resistance to pests and diseases, and to develop sustainable
rambutan plantations. The application of molecular markers can be an alternative
in the analysis of genetic variation in rambutan and its wild relatives (Nephelium
spp.). This study aims to analyze and reconstruct the genetic relationships of
rambutan and its wild relatives (Nephelium spp.) based on DNA barcoding
markers. (#rnL-F). This research is divided into three stages of activities: sample
collection, molecular characterization, and data analysis. The research results
show that Nephelium spp. has a low genetic diversity value of 0.001991. The
results of the phylogenetic tree reconstruction show that Nephelium spp. and the
outgroup are divided into 3 clusters. Six varieties of rambutan and their wild
relatives are in a monophyletic branch, although they belong to different clusters.
The results of this research are expected to serve as a reference in the efforts to
preserve and develop rambutan germplasm sustainably in the future.

Keywords: Relationship, molecular, Nephelium, rambutan, trnlL-F
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