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ABSTRAK

ANALISIS FILOEGENETIK MANGGIS DAN KERABATNYA (Garcinia
spp.) MENGGUNAKAN PENANDA GEN MATURASE-K (marK)

(Oleh: Muhammad Ezza Addien Al Vithra; Pembimbing: Dindin H.
Mursyidin; 2025; 52 halaman)

Manggis (Garcinia spp.) dikenal sebagai tanaman buah yang memiliki keragaman
yang bervariasi dengan total sekitar 400 spesies tersebar di seluruh dunia. Indonesia
menjadi negara dengan produksi manggis tertinggi di Asia Tenggara, namun
produksinya masih belum masif dibudidayakan sehingga diperlukan teknik
pemuliaan tanaman untuk mengidentifikasi dan memperbanyak tanaman dengan
sifat-sifat unggul. Penelitian ini bertujuan untuk menentukan hubungan kekerabatan
manggis dan kerabatnya (Garcinia spp.) menggunakan penanda DNA barcoding,
yaitu gen maturase-K. Dua belas sampel Garcinia yang berasal dari Kab. Hulu Sungai
Selatan dan Kota Banjarbaru, Kalimantan Selatan berhasil dikoleksi dan dilakukan
karakterisasi secara molekuler. Hasil penelitian memperlihatkan bahwa Garcinia spp.
memiliki keragaman genetik relatif rendah yakni sebesar 0,025 dan mengelompok
ke dalam empat klad utama. Klad I terdiri atas enam spesies, klad II terdiri dari atas
tiga spesies, klad III terdiri dari dua spesies, dan klad IV terdiri dari enam spesies
Garcinia spp., serta dua spesies sebagai outgroup. Koefisien divergensi genetik
menampilkan jarak genetik antar spesies Garcinia spp. sebesar 0,000 hingga 0,023.
Sebanyak delapan spesies memiliki jarak genetik terendah (<0,001), diantaranya
yakni G. mangostana (Balangan) dengan G. mangostana (Palembang), sedangkan
jarak genetik terjauh (0,023) yakni G. latissima dengan G. parvifolia. Hasil
penelitian ini diharapkan dapat memberikan manfaat dalam mendukung upaya
konservasi dan kegiatan pemuliaan serta pelestarian manggis Garcinia spp. secara
lokal maupun global.

Kata kunci: DNA barcode, filogenetik, garcinia, keragaman genetik, marK.
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ABSRACT

PHYLOGENETIC ANALYSIS OF MANGGOSTEEN AND ITS
RELATIVES (Garcinia spp.) USING THE MATURASE-K (mafK) GENE
MARKER

(by: Muhammad Ezza Addien Al Vithra; Supervisor: Dindin Hidayatul
Mursyidin; 2025; 52 pages)

Mangosteen and their relatives (Garcinia spp.) are known as a fruit plant that has a
varied diversity with a total of around 400 species spread throughout the world.
Indonesia is the country with the highest mangosteen production in Southeast Asia,
but its production is still not massively cultivated so that plant breeding techniques
are needed to identify and propagate plants with superior traits. This study aims to
determine and identify the phylogenetic relationship of mangosteen and their
relatives (Garcinia spp.) using DNA barcoding with maturase-K gene markers.
Twelve Garcinia samples from Hulu Sungai Selatan Regency and Banjarbaru City,
South Kalimantan were successfully collected and molecularly characterized. The
results showed that Garcinia spp. had a relatively low genetic diversity of 0.025
and grouped into four main clades. Clad I consists of six species, clad II consists of
three species, clad III consists of two species, and clad IV consists of six Garcinia
spp. species, as well as two species as outgroups. The genetic divergence coefficient
displays the genetic distance between Garcinia spp. species of 0.000 to 0.023. A
total of eight species have the lowest genetic distance (<0.001), including G.
mangostana (Balangan) with G. mangostana (Palembang), while the farthest
genetic distance (0.023) is G. latissima with G. parvifolia. The results of this study
are expected to provide benefits in supporting conservation efforts and breeding
activities and preservation of mangosteen Garcinia spp. locally and globally.

Keywords: DNA barcode, garcinia, genetic diversity, matK, phylogenetic
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