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PENDAHULUAN 

Cabai (Capsicum annuum L.) merupakan salah 

satu komoditas hortikultura unggulan yang memiliki 

peranan strategis dalam struktur pembangunan 

perekonomian nasional. Hal ini disebabkan nilai 

ekonomi cabai yang sangat menjanjikan dan dapat 

beradaptasi secara luas. Nilai ekonomi komoditas 

cabai tercermin dari luas areal tanam yang 

menempati urutan pertama diatara komoditas 

hortikultura lainnya. Menurut Badan Pusat Statistik 

(2015) produktivitas cabai di Indonesia pada tahun 

2014 adalah 8,35 ton per hektar. Sebenarnya 

Indonesia surplus produksi cabai, akan tetapi 

fluktuasi produksi sepanjang tahun telah menjadi 

masalah utama dalam pengembangan cabai di 

Indonesia dan mengakibatkan lonjakan harga yang 

berimbas pada inflasi. Hasil penelitian Boga (2014) 

menunjukkan bahwa lonjakan harga cabai 

berkorelasi positif dengan tingginya curah hujan 

yang menjadi faktor penyebab peningkatan serangan 

organisme pengganggu tanaman (OPT) yang pada 

akhirnya menyebabkan terjadinya penurunan 

produktivitas. Salah satu cara meningkatkan 

produktivitas cabai dalam upaya menuju 

swasembada cabai di Indonesia ialah melalui 

perakitan varietas unggul baru berdaya hasil tinggi 

serta tahan terhadap cekaman biotik dan abiotik 

(Deviona et al., 2013; Syukur et al., 2010). 

Karakterisasi plasma nutfah merupakan tahap 

awal program perakitan varietas dalam pemuliaan 

(Chakravarthi dan Naravaneni, 2006). Melalui 

karakterisasi, sifat unggul yang dimiliki plasma 
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ABSTRACT 
Chili pepper (Capsicum annuum) is one of the high economical horticultural comodity in Indonesia and its genetic diversity contributes to 
the success of breeding programs. Simple sequence repeat (SSR) markers can be used to analyze genetic diversity among chili pepper 
genotypes. The aim of this research was to analyze the genetic diversity of twenty-seven genotypes of chili pepper by using 24 SSR 
markers. The collected data was analyzed using cluster analysis and principle coordinate analysis (PCoA). The result showed that high allele 
variation (4–17 alleles) was observed among chili pepper genotypes tested, with an average allele number and Polymorphism Information 
Content (PIC) value was 7.708 and 0.758 (0.598–0.920) respectively. All of SSR markers showed PIC value >0.5 which indicated that these 
markers were suitable for chili pepper diversity studies with a high differentiation and with the average value of genetic diversity was 0.78. 
The clustering and principle coordinate analysis showed that twenty-seven genotypes of chili pepper were divided into two groups 
(coefficient of similarity 0.74 in cluster analysis) indicating a high genetic variability among them. Genetic diversity analysis in this study 
will be useful as an initial basis of selection for appropriate parents with desired traits to assist the breeding program of chili pepper in 
Indonesia.            

Keywords: Chili Pepper , SSR Marker , Genetic Diversity 
  

ABSTRAK 
Cabai merupakan salah satu komoditas hortikultura yang memiliki nilai ekonomis tinggi. Tersedianya sumber keragaman genetik 
merupakan syarat keberhasilan program pemuliaan tanaman. Marka SSR (Simple Sequence Repeat) dapat digunakan sebagai penanda 
molekuler untuk menganalisis keragaman genetik antar genotipe cabai. Tujuan dari penelitian ini ialah untuk menganalisis keragaman 
genetik 27 genotipe cabai menggunakan 24 marka SSR. Analisis data dilakukan dengan menggunakan analisis klaster dan analisis koordinat 
utama (PCoA). Hasil penelitian menunjukkan terdapat variasi alel yang cukup tinggi (4–17 alel) di antara genotipe cabai dengan rerata 
jumlah alel 7,708, sedangkan rerata nilai Polymorphism Information Content (PIC) sebesar 0,758 (0,598–0,920). Seluruh marka SSR 
memiliki nilai PIC >0,5 yang menunjukkan bahwa marka tersebut memiliki informasi yang tinggi untuk penelitian keragaman genetik cabai 
dengan rerata nilai diversitas gen sebesar 0,78. Hasil analisis klaster dan analisis koordinat utama menujukkan bahwa 27 genotipe cabai 
tersebut mengelompok menjadi dua kelompok utama pada koefisien kemiripan 0,74 dari hasil analisis pengelompokan yang mengindikasi-
kan keragaman genetik yang tinggi. Informasi keragaman genetik ini akan bermanfaat sebagai langkah awal untuk kegiatan seleksi tetua 
persilangan dengan sifat yang diinginkan dalam membantu program pemuliaan cabai di Indonesia.       

http://dx.doi.org/10.14203/beritabiologi.v17i2.3313
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nutfah dapat diidentifikasi dengan baik sehingga 

untuk selanjutnya akan diperoleh varietas yang 

potensial untuk dikembangkan lebih lanjut 

(Surahman et al., 2009).  Selama ini karakterisasi 

varietas cabai di Indonesia lebih banyak didasarkan 

pada karakter morfologi yang membutuhkan 

observasi yang intensif dan seringkali sulit untuk 

membedakan individu dengan tingkat kekerabatan 

cukup dekat (Costa et al., 2006). Selain itu karakter 

morfologi atau fenotipe merupakan hasil interaksi 

antara genotipe dengan lingkungannya, sehingga 

seringkali sulit untuk membedakan apakah suatu 

karakter tersebut bersifat genetis atau lebih banyak 

dipengaruhi oleh faktor lingkungan tumbuh (Hartati 

et al., 2010).  

Karakterisasi berdasarkan marka molekuler 

merupakan salah satu solusi untuk mengatasi 

masalah tersebut, karena dapat langsung menandai 

gen tertentu sehingga dapat membantu dalam seleksi 

sifat yang diinginkan serta memberikan hasil yang 

lebih presisi dan tidak dipengaruhi lingkungan 

(Risliawati et al., 2015). Pemanfaatan teknologi 

berupa marka molekuler merupakan pendekatan 

yang lebih efisien dalam analisis keragaman genetik. 

Teknologi marka molekuler berbasis PCR dapat 

digunakan untuk menjawab pertanyaan yang 

berhubungan dengan keragaman genetik, klasifikasi, 

dan filogeni yang berhubungan dengan pengelolaan 

plasma nutfah, serta menjadi alat bantu dalam 

pemuliaan dan seleksi berbasis penanda gen 

(Pabendon et al., 2011).  

Salah satu teknologi marka molekuler yang 

dapat dikembangkan dan diaplikasikan dalam 

karakterisasi tanaman adalah marka SSR (Simple 

Sequence Repeat). SSR merupakan sekuen pendek  

(2 – 4 nukleotida) berulang yang keberadaannya 

melimpah dalam genom organisme eukariotik (Ting 

et al., 2010), bersifat kodominan (Chiang et al., 

2012; Surapaneni et al., 2013), serta mudah dalam 

aplikasinya (Prasetiyono dan Tasliah, 2004). Di luar 

negeri, marka SSR telah banyak digunakan untuk 

mengidentifikasi keragaman genetik plasma nutfah 

cabai (Kwon et al., 2005; Hanáček et al., 2009; 

Nicholai et al., 2013; Dhaliwal et al., 2014; Carvalho 

et al., 2015; Jiaowen et al., 2016; Wu et al., 2016; 

Pachecolvera et al., 2012). Penelitian mengenai 

analisis keragaman genetik cabai telah dilakukan 

sebelumnya di Indonesia oleh Rosyadi (2007), tetapi 

marka yang digunakan masih terbatas hanya pada 

marka morfologi dan biokimia serta genotipe yang 

digunakan merupakan genotipe koleksi IPB.  

Penelitian ini bertujuan untuk menganalisis 

keragaman genetik 27 genotipe cabai  menggunakan 

marka SSR. Informasi keragaman genetik yang 

diperoleh dalam penelitian ini dapat dimanfaatkan 

sebagai informasi awal dalam kegiatan pemuliaan 

tanaman cabai di Indonesia. 

 

BAHAN DAN CARA KERJA 

Sampel 

Sampel yang digunakan dalam kegiatan 

penelitian ini terdiri atas 27 genotipe plasma nutfah 

cabai besar (Tanjung 1, Tanjung 2, Lembang 1, 

Lingga, Ciko, Kencana, 0207, T5, T6, T8, T9, T10, 

YK-TK 1, YK-TK 2, YK-TK 3, YK-TK 4, YK-TK 

5, YK-TK 6, YK-TK 7, NG-1, NG-2, NG-3, NG-4, 

NG-5, NG-6, NG-7, dan NG-8) koleksi Balai 

Penelitian Tanaman Sayuran (Balitsa), Lembang, 

Jawa Barat. Terdapat 24 marka SSR yang digunakan 

dalam penelitian ini yang didesain berbasis genom 

cabai hasil resikuen genom total enam genotipe cabai 

(Tanjung-2, Perisai, Lembang-1, 6719, 6741 dan 

7588) (Tabel 1).  

 

Ekstraksi, uji kualitas dan kuantitas DNA 

DNA diekstraksi dari daun muda dengan 

prosedur ekstraksi DNA menggunakan buffer CTAB 

(Cetyl Trimethyl Ammonium Bromide) dengan 

mengacu pada metode Doyle and Doyle (1990) yang 

dimodifikasi dengan penambahan 2% (w/v) PVP 

(Polyvinylpyrrolidone). Selanjutnya dilakukan uji 

kuantitatif dan kualitatif larutan stok DNA untuk 

mengetahui konsentrasi DNA beserta tingkat 

kemurniannya. Uji kuantitatif larutan stok DNA 

dilakukan dengan menggunakan alat nanodrop 

spektrofotometer (ThermoScientificTM, USA). Uji 

kualitatif larutan stok DNA cabai dilakukan dengan 

teknik elektroforesis pada gel agarosa dengan 

konsentrasi 1% pada tangki berisi buffer 1x TAE 

(Tris-Acetate-EDTA) dengan tegangan alat 90 volt 

selama 30 menit. Hasil elektroforesis kemudian 

diamati di bawah sinar UV  di dalam UV 

Transiluminator (UVP, UK). 

 

http://www.cabdirect.org/search.html?q=au%3A%22Han%C3%A1%C4%8Dek%2C+R.%22
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Analisis PCR dan elektroforesis 

Analisis PCR sampel DNA cabai dilakukan 

dengan menggunakan 24 primer SSR (Tabel 1). 

DNA setiap sampel diamplifikasi dalam total reaksi 

10 µl yang mengandung 10 ng DNA template 1 µl; 

Kapa2G Fast ReadyMix (Kapa Biosystems, USA) 5 

µl; primer Forward dan Reverse dengan konsentrasi 

10 µM, dan ddH2O steril. Reaksi PCR dilakukan 

dalam mesin PCR T1 Thermocycler (Biometra, 

Germany) dengan profil PCR sebagai berikut: 

denaturasi awal dilakukan pada suhu 95 0C selama  

3 menit, diikuti oleh sebanyak 35 siklus proses 

denaturasi  pada suhu 95 0C selama 15 detik, tahap 

penempelan primer pada suhu 52 0C selama 15 detik, 

dan tahap perpanjangan basa pada suhu 72 0C selama 

15 detik. Reaksi PCR diakhiri dengan siklus tahap 

akhir perpanjangan basa pada suhu 72 0C selama  

1 menit. Hasil PCR kemudian dielektroforesis pada 

gel poliakrilamid 8% untuk analisis lebih lanjut. 

 

Analisis data 

Analisis data dilakukan berdasarkan skoring 

terhadap pita DNA yang muncul pada hasil 

elektroforesis pada gel poliakrilamida 8%. Pita-pita 

yang terlihat pada gel dianggap sebagai satu alel. Pita

-pita DNA yang memiliki laju migrasi yang sama 

diasumsikan sebagai lokus yang homolog atau sama. 

Pada laju migrasi yang sama, setiap pita yang tampak 

diberi skor 1 sedangkan pita yang tidak tampak 

diberi skor 0 sehingga hasil dari skoring pita berupa 

data biner. Untuk mempermudah penentuan posisi 

pita, kegiatan skoring dibantu dengan perangkat 

lunak Gel Analyzer. Data hasil skoring selanjutnya 

dianalisis dengan menggunakan program Sequential 

Tabel 1. Daftar primer SSR beserta sekuennya yang digunakan dalam penelitian. (List of SSR primers 
sequences used in this research) 

Lokus 
(Locus) 

Sekuen primer SSR 
(SSR primers sequences) 

Forward Reverse 

CaSSRBio 1.1 CAGAAATTGTAGCTCATTTGC TGCTTTCCGTGTATCATTACT 

CaSSRBio 1.2 CAAGACGCGTGAATATTTAGT CTTTGATGCAATTTT TGTGA 

CaSSRBio 2.1 GGCATGGTACTGTATTGAAAC CAAATAAAAGTTTACCGCTCA 

CaSSRBio 2.2 GTGAATAAAAGATCTGCTCCA ATTTCAATGTCCCTCAACTTT 

CaSSRBio 3.1 CCATCAGATGATTTCTTTGAA GAAGAAGGTCTGCTATCAACA 

CaSSRBio 3.2 AGCAAGCTTAAAAGTGTGTTG GAATAGCATTAATGGCCAAAT 

CaSSRBio 4.1 TCTGAAGAGTCTGAGCAACAT CCACTGAAATGAAGACAAAGA 

CaSSRBio 4.2 ACCCACTCATCAGATTTCAC TTGAGCTAGCTTTGCTAGAGA 

CaSSRBio 5.1 GGGTTTGAGGAAAGAGTAAAA GATGGATCTAGACGTGTTCAA 

CaSSRBio 5.2 TTAGAGTCATGGGACCAGTAA GTCTATCGGAAACAACCTCTC 

CaSSRBio 6.1 ACGAACAAGAAAAACACGATA CATTATACTCGCCTGTCACTT 

CaSSRBio 6.2 TGGGTACTGCAGCTATAAAGA TGGGTGGAAATACAATGG 

CaSSRBio 7.1 TGCTCTTCTCTACACAGCACT AAGCCAATAACAGAACTCTCC 

CaSSRBio 7.2 CCTTCTCCCAAAATAATA CAATGAGAAATCGACAAACTC 

CaSSRBio 8.1 AGTAGGAAAACAACAGCCATC GGGTTTCAGTCTCTCTCTCTC 

CaSSRBio 8.2 ACCTTAAAATCTCTCGCTCTG GAAGAAAGAAGCTGAACCTGT 

CaSSRBio 9.1 TCAGATTCCTCTTTTCTTCCT AACACAAACACATTTTCCCTA 

CaSSRBio 9.2 AATCATTTCTCCTTCAAGTCC ATTAGCCATGAGATTTTCCTC 

CaSSRBio 10.1 TGAGAGGTTGAAGAGAATTGA CTTCTTCTCCTTTTTCGTCTT 

CaSSRBio 10.2 CTAGCTTTTGGTGTCGAGTTA GTCACCTCTAGCAAACAAGTG 

CaSSRBio 11.1 GGATGTAGATGTGGACAAGAA CATAAGTAGCAGAGAGCAAGC 

CaSSRBio 11.2 
CaSSRBio 12.1 
CaSSRBio 12.2 

TCCATTTATCTGGGAGTATGA 
ATAGGGACTGGTATTGTCGTC 
ATAGGGACTGGTATTGTCGTC 

CAATTTCTAAGCAGGAAATCA 
GCCTCACACATAACAAATCTC 
GCCTCACACATAACAAATCTC 

*Primer SSR dapat diakses di http://genom.litbang.pertanian.go.id 
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Agglomerative Hierarchial and Nested (SAHN)-

UPGMA (Unweighted Pair-Group Method with 

Arithmetic) pada perangkat lunak NTSYS versi 2.1. 

(Rohlf, 2000). Hasil analisis disajikan dalam bentuk 

dendrogram. Selanjutnya data hasil skoring juga 

dianalisis menggunakan perangkat lunak 

PowerMarker 3.25 (Liu dan Muse, 2005) untuk 

mengetahui nilai jumlah alel dominan dan PIC 

(Polymorphic Information Content) yang dihasilkan 

oleh marka SSR yang digunakan pada penelitian ini. 

Data hasil skoring juga dianalisis dengan 

menggunakan perangkat lunak XLSTAT untuk 

analisis koordinat utama (Principal Coordinate 

Analysis, PCoA). Analisis PCoA menggambarkan 

posisi relatif masing-masing individu. Data 

kodominan dihitung untuk mendapatkan nilai jarak 

genetik antar individu. Menurut Chae dan Warde 

(1995), PCoA mampu memberikan hasil yang lebih 

baik dibandingkan dengan Principal Component 

Analysis (PCA) ketika terdapat data hilang.    

 

HASIL 

Profil marka SSR 

Ringkasan profil 24 marka SSR yang digunakan 

dalam penelitian ini ditampilkan pada Tabel 2 

Berdasarkan hasil analisis, 24 marka SSR tersebut 

mampu memperlihatkan polimorfisme pada 27 

genotipe cabai yang diuji. Hasil Amplifikasi DNA 

memperoleh pita DNA berukuran 200–500 pasang 

basa (bp) (Gambar 1). Pita DNA dengan ukuran 

diatas 500 bp tidak diikutkan dalam analisis 

selanjutnya karena bukan merupakan ukuran 

amplikon target dari marka tersebut. Cabai termasuk 

ke dalam tanaman diploid (2n=24), sehingga pita 

yang hasil amplifikasi DNA menggunakan marka 

SSR yang dihasilkan pada setiap genotipe pada 

umumnya berjumlah satu atau dua pita (Wang and 

Bosland, 2006). Hasil tersebut relevan dengan hasil 

penelitian Dhaliwal et al. (2014) yang menghasilkan 

satu sampai dua pita pada 64 aksesi cabai asal India 

saat dianalisis dengan menggunakan 50 marka SSR.  

Sebanyak 179 alel terdeteksi oleh 24 marka 

SSR yang digunakan. Rerata jumlah alel dari marka 

SSR hasil amplifikasi sebanyak 7 alel per marka 

dengan kisaran antara 4–17 alel per lokus. Jumlah 

alel yang terdeteksi pada penelitian ini masih lebih 

rendah dibandingkan dengan penelitian Nicholai et 

al. (2013) yang berhasil mendeteksi 510 alel 

berdasarkan 28 marka SSR yang digunakan, dan 

penelitian Dias et al. (2013) yang berhasil 

mendeteksi 331 alel berdasarkan 41 marka SSR; Hal 

ini dikarenakan jumlah genotipe dan marka SSR 

yang digunakan dalam penelitian ini lebih sedikit. 

Namun demikian jumlah alel yang terdeteksi dalam 

penelitian ini masih lebih tinggi jika dibandingkan 

dengan hasil penelitian Carvalho et al. (2015) yang 

mendeteksi 55 alel berdasarkan 19 marka SSR yang 

digunakan dan Ahmed (2013) yang mendeteksi 87 

alel berdasarkan 10 marka SSR. Jumlah alel yang 

dihasilkan mencerminkan pola pita amplifikasi yang 

dihasilkan oleh setiap genotipe cabai tersebut. 

Perbedaan jumlah alel yang diperoleh diduga pula 

berkaitan dengan tingkat resolusi separasi DNA yang 

digunakan. Pada penelitian analisis keragaman 

genetik cabai sebelumnya yang menggunakan marka 

SSR dengan metode separasi menggunakan gel 

agarose, jumlah alel yang dihasilkan tidak lebih dari 

lima alel (Dhaliwal, 2014). 

Rerata frekuensi alel utama yang diperoleh 

sebesar 32% dengan nilai terendah sebesar 12% pada 

marka CaSSRBio2.1 serta nilai tertinggi 62% pada 

marka CaSSRBio1.1. Sementara Oh et al. (2012) 

memperoleh kisaran frekuensi alel utama yang lebih 

besar yaitu antara 41–96%.  Sebanyak tujuh marka 

SSR mampu mendiskriminasi alel heterozigot dalam 

27 genotipe cabai dengan nilai heterozigositas 

berkisar antara 0,222 (CaSSRBio1.1) hingga 1.000 

(CaSSRBio4.1 dan CaSSRBio9.1). Nilai diversitas 

gen menunjukkan tingkat keragaman genetik dalam 

suatu populasi berkisar dari 0,556 (CaSSRBio1.1) 

hingga 0,925 (CaSSRBio2.1) dengan rerata 0,785. 

Nilai diversitas gen hasil penelitian Nicolai et al. 

(2013) berada pada kisaran yang lebih besar 

dibandingkan dengan hasil penelitian ini yaitu 

sebesar 0,204 hingga 0,889, dan hasil penelitian Oh 

et al. (2012) dengan kisaran nilai diversitas gen 

sebesar 0,00 hingga 0,951. Namun kisaran nilai 

diversitas hasil penelitian ini lebih tinggi 

dibandingkan dengan hasil penelitian Moses and 

Umaharan (2012) dengan kisaran nilai diversitas gen 

sebesar 0,227 hingga 0,423.    

Nilai PIC didefinisikan sebagai suatu nilai yang 

mencerminkan tingkat polimorfisme suatu marka 

yang digunakan. Kriteria nilai PIC menurut Botstein 
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et al. (1980) yaitu sangat informatif (PIC>0,5), 

sedang (0,5>PIC>0,25) dan kurang informatif 

(PIC<0,25). Hildebrand et al. (1992), memberi 

batasan kriteria yang berbeda yaitu sangat 

informatif untuk PIC>0,7 dan sedang pada kisaran 

PIC 0,44–0,7. Nilai PIC pada penelitian ini berkisar 

antara 0,598 (CaSSRBio3.1) hingga 0,920 

(CaSSRBio2.1) dengan rerata sebesar 0,758. 

Kisaran nilai PIC pada penelitian ini lebih tinggi 

dibandingkan hasil penelitian Oh et al. (2012) 

dengan kisaran 0,061–0,63; Tilahun et al. (2013) 

dengan kisaran 0,00–0,75; dan Chamikara et al. 

(2015) dengan kisaran 0,65–0,88, namun lebih 

rendah dari hasil penelitian Wu et al. (2016) dengan 

kisaran nilai PIC 0,91–0,96; dan Aguilar et al. 

(2016) dengan kisaran 0,14–1,00. Seluruh marka 

SSR yang digunakan dalam penelitian ini memiliki 

nilai PIC >0,5, sehingga berdasarkan kriteria 

Botstein et al. (1980) keseluruhan marka SSR 

tersebut dikategorikan sebagai marka sangat 

informatif yang bermanfaat untuk karakterisasi 

genotipe-genotipe cabai kedepannya (Tabel 2).   

 

Analisis Koordinat Utama dan Analisis Klaster  
Analisis koordinat utama (PCoA) sangat 

berguna untuk menganalisis keragaman genetik 

antar genotipe tanaman (Shankar et al. 2009). 

Persentase koordinat utama pertama  dan kedua  

dalam diagram dua dimensi menunjukkan bahwa 

koordinat utama pertama dan kedua telah 

menjelaskan total keragaman genetik berdasarkan 

marka SSR masing-masing sebesar 36,11% dan 

18,15%, sehingga kedua komponen tersebut telah 

menjelaskan keragaman genetik seluruh genotipe 

cabai yang digunakan dalam penelitian sebesar 

54,26% (Gambar 2).  

Secara umum berdasarkan hasil analisis 

koordinat utama yang berasal dari jarak genetik 

Gambar 1. Pola pita hasil elektroforesis dengan menggunakan marka CaSSRBio 6.1 dan CaSSRBio 1.2 
yang dipisahkan mengunakan gel Akrilamid 8%. 1: 100 bp DNA ladder, 2: Tanjung 1, 3: Tanjung 
2, 4: Lembang 1, 5: Lingga, 6: Ciko, 7: Kencana, 8: 0207, 9: T5, 10: T6, 11: T8, 12: T9, 13: T10, 
14: YK-TK 1, 15: YK-TK 2, 16: YK-TK 3, 17: YK-TK 4, 18: YK-TK 5, 19: YK-TK 6, 20: YK-
TK 7, 21: NG 1, 22: NG 2, 23: NG 3, 24: NG 4, 25: NG 5, 26: NG 6, 27: NG 7, 28: NG 8. (Band 
pattern results of electrophoresis using CaSSRBio 6.1 and CaSSRBio 7.2 separated by 8%  
acrylamide gel. 1: 100 bp DNA ladder, 2: Tanjung 1, 3: Tanjung 2, 4: Lembang 1, 5: Lingga, 6: 
Ciko, 7: Kencana, 8: 0207, 9: T5, 10: T6, 11: T8, 12: T9, 13: T10, 14: YK-TK 1, 15: YK-TK 2, 16: 
YK-TK 3, 17: YK-TK 4, 18: YK-TK 5, 19: YK-TK 6, 20: YK-TK 7, 21: NG 1, 22: NG 2, 23: NG 3, 
24: NG 4, 25: NG 5, 26: NG 6, 27: NG 7, 28: NG 8) 
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dan dihitung dari data biner yang disajikan pada 

Gambar 2, seluruh genotipe cabai yang digunakan 

pada penelitian ini cenderung menyebar dan 

overlap ke dalam empat kuadran dan mengelompok 

menjadi dua kelompok besar. Kelompok pertama 

terdiri atas 18 genotipe dan kelompok kedua terdiri 

atas 9 genotipe. Genotipe dengan nama YK-TK 

terlihat mengelompok pada kelompok yang sama, 

begitu pula dengan genotipe Tanjung. Sedangkan 

genotipe NG tampak sebagian besar berada pada 

kelompok pertama, kecuali NG-7 dan NG-8 yang 

berada pada kelompok kedua. Genotipe-genotipe 

cabai yang terletak pada satu titik koordinat yang 

berdekatan menunjukkan tingkat keragaman 

genetik yang rendah.  

Analisis klaster dilakukan untuk 

mengidentifikasi jarak genetik antar genotipe 

(Utami et al., 2011). Analisis klaster terhadap 27 

genotipe cabai berdasarkan marka SSR dilakukan 

berdasarkan hasil observasi terhadap seluruh 

frekuensi alel yang muncul dan hasil dendogram 

pada Sequential Agglomerative Hierarchial and 

Nested (SAHN)-UPGMA (Unweighted Pair-Group 

Method with Arithmetic). Pada tingkat kesamaan 

74% terbentuk dua kelompok utama, kelompok 

pertama terdiri atas 10 genotipe (Tanjung 1, 

Tanjung 2, LB 1, Lingga, Ciko, NG-7, NG-8, T5, 

T6, dan 0207) dan kelompok kedua terdiri atas 17 

genotipe (Kencana, NG-1, NG-2, NG-3, NG-4, NG

-5, NG-6, T8, T9, T10, YK-TK 1, YK-TK 2, YK-

Tabel 2. Karakterisasi 24 marka SSR berdasarkan 27 genotipe cabai (Characterization of 24 SSR 
markers based on 27 genotypes of chili pepper)  

Marka SSR 
(SSR Markers) 

Jumlah alel 
per lokus 

(Alleles per 
locus) 

  

Frekuensi 
alel 

utama 
(Major allele 

frequency) 

Diversitas 
Gen 

(Gene diversity) 

Heterozigositas 
(Heterozygosity) 

PIC 
(PIC) 

CaSSRBio 1.1 4 0,629 0,556 0,222 0,607 

CaSSRBio 1.2 6 0,370 0,759 0,000 0,724 

CaSSRBio 2.1 17 0,129 0,925 0,555 0,920 

CaSSRBio 2.2 8 0,407 0,770 0,000 0,746 

CaSSRBio 3.1 4 0,518 0,647 0,000 0,598 

CaSSRBio 3.2 8 0,259 0,834 0,000 0,813 

CaSSRBio 4.1 10 0,185 0,864 1,000 0,850 

CaSSRBio 4.2 6 0,333 0,740 0,000 0,698 

CaSSRBio 5.1 7 0,222 0,825 0,000 0,802 

CaSSRBio 5.2 8 0,185 0,856 0,000 0,838 

CaSSRBio 6.1 6 0,370 0,749 0,000 0,710 

CaSSRBio 6.2 7 0,259 0,806 0,000 0,779 

CaSSRBio 7.1 9 0,444 0,757 0,000 0,737 

CaSSRBio 7.2 8 0,407 0,765 0,000 0,739 

CaSSRBio 8.1 6 0,296 0,792 0,000 0,761 

CaSSRBio 8.2 8 0,407 0,759 0,000 0,732 

CaSSRBio 9.1 10 0,185 0,862 1,000 0,847 

CaSSRBio 9.2 6 0,370 0,738 0,000 0,695 

CaSSRBio 10.1 6 0,314 0,762 0,111 0,724 

CaSSRBio 10.2 12 0,259 0,869 0,555 0,858 

CaSSRBio 11.1 8 0,222 0,839 0,000 0,819 

CaSSRBio 11.2 
CaSSRBio 12.1 
CaSSRBio 12.2 

9 
6 
6 

0,277 
0,407 
0,222 

0,818 
0,735 
0,820 

0,296 
0,000 
0,000 

0,796 
0,697 
0,794 

Jumlah (Total) 185         
Rerata (Average) 7,708 0,320 0,785 0,155 0,758 
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Gambar 2. Analisis koordinat utama (PCoA) pada 27 genotipe cabai berdasarkan marka SSR (Principal 
Coordinate Analysis on 27 genotypes of chili pepper based on SSR markers)  

TK 3, YK-TK 4, YK-TK 5, YK-TK 6, dan YK-TK 

7) (Gambar 3). 

Berdasarkan hasil analisis kesamaan genetik 

yang disajikan pada Tabel 3, terlihat bahwa 

genotipe cabai Lingga dan Ciko memiliki tingkat 

kemiripan paling tinggi dengan nilai kesamaan 

genetik sebesar 88%. Kedua genotipe tersebut 

diketahui memiliki sifat ketahanan yang sama 

terhadap cekaman genangan dan kekeringan. Kedua 

genotipe tersebut memiliki potensi untuk 

dikembangkan di Indonesia karena memiliki nilai 

kesamaan genetik yang tinggi. Sementara genotipe 

yang memiliki jarak kekerabatan paling jauh yaitu 

genotipe cabai Tanjung 2 dengan T9 serta genotipe 

Tanjung 2 dengan YK-TK 5 dengan nilai kesamaan 

genetik sebesar 70%. 

 

PEMBAHASAN 

Informasi keragaman genetik diantara 

genotipe-genotipe plasma nutfah sangat bermanfaat 

untuk proteksi dan konservasi plasma nutfah serta 

sebagai dasar dalam kegiatan perakitan varietas 

(Yuzbabyoglu et al., 2006; Tilahun et al., 2013). 

Sebanyak 24 marka SSR pada penelitian ini 

digunakan sebagai marka molekuler untuk 

mengkarakterisasi dan analisis keragaman genetik 

27 genotipe cabai. Nilai PIC yang menggambarkan 

diversitas dan frekuensi alel antara 27 genotipe 

cabai menunjukkan adanya variasi antar lokus. 

Terdapat kecenderungan semakin tinggi nilai PIC 

maka akan semakin banyak alel yang terdeteksi, 

yang menunjukkan relevansi dengan hasil 

penelitian Yu et al. (2003). Tingginya nilai rerata 

PIC merupakan petunjuk tingginya keragaman 

genetik plasma nutfah yang diuji. Dari 24 marka 

SSR yang digunakan, seluruh marka menghasilkan 

nilai PIC lebih besar dari 0,5 dengan kisaran antara 

0,598 hingga 0,920 sehingga berdasarkan kriteria 

Botstein et al. (1980), keseluruhan marka SSR  

tersebut bersifat sangat informatif karena 

menghasilkan tingkat variasi alel yang tinggi.  

Keseluruhan marka SSR tersebut selanjutnya dapat 

bermanfaat untuk digunakan lebih lanjut dalam 

membedakan genotipe-genotipe cabai besar 

kedepannya.  

Hasil analisis klaster berdasarkan marka SSR 

menunjukkan pengelompokan 27 genotipe cabai 

menjadi dua kelompok utama. Jarak genetik 
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Gambar 3. Diagram UPGMA 27 genotipe cabai berdasarkan marka SSR  (UPGMA  dendrogram of 27 
chili pepper genotypes based on SSR markers) 

diantara dua kelompok utama tersebut 

menggambarkan tingkat kekerabatan yang jauh 

diantara kedua kelompok genotipe cabai, 

sedangkan secara genetik genotipe yang berada 

dalam kelompok yang sama lebih dekat jarak 

kekerabatannya. Hal tersebut selaras dengan kajian 

Mustofa et al. (2013) yang menyimpulkan bahwa 

semakin tinggi nilai indeks kesamaan, maka akan 

semakin dekat tingkat hubungan kekerabatannya. 

Berdasarkan hasil analisis klaster, seluruh genotipe 

YK-TK berada pada kelompok kedua sementara 

pada genotipe NG, sebagian besar masuk kedalam 

kelompok kedua kecuali genotipe NG-7 dan NG-8. 

Hal tersebut menunjukkan bahwa marka SSR yang 

digunakan dalam penelitian ini mampu 

membedakan genotipe yang memiliki nama yang 

sama namun memiliki nomor kode genotipe yang 

berbeda. 

Matriks hasil analisis kesamaan genetik 

menunjukkan adanya hubungan kekerabatan paling 

dekat antara genotipe Lingga dengan Ciko. 

Genotipe Lingga dan Ciko merupakan varietas 

unggul baru (VUB) cabai yang dilepas oleh Balai 

Penelitian Tanaman Sayuran dengan potensi hasil 

diatas 10 t/ha (Basuki et al., 2014).  Kedua 

genotipe cabai besar tersebut sama-sama memiliki 

keunggulan produksi tinggi serta mampu 

beradaptasi dengan baik di dataran medium dengan 

ketinggian 510-550 m dpl pada musim kemarau 

basah (Balitbangtan, 2011), sehingga kedua 

genotipe tersebut sangat berpotensi untuk dapat 

dikembangkan di Indonesia. Sementara cabai 

genotipe Tanjung 2 sangat jauh hubungan 

kekerabatannya dengan genotipe T9 dan YK-TK 5, 

sehingga ketiga genotipe tersebut sangat potensial 

untuk dijadikan calon tetua persilangan. 

Persilangan antar calon tetua persilangan yang 

berjauhan jarak genetiknya akan memaksimalkan 

kesempatan dalam memperoleh segregan 

transgresif diantara progeni persilangan (Narvel et 

al., 2000; Rubiyo, 2013). Efek inbreeding 

depression juga dapat di minimalisir jika 
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hubungan kekerabatan antar tetua persilangan 

cukup jauh. Hubungan kekerabatan yang cukup 

jauh antar tetua persilangan selain itu juga dapat 

menghasilkan keragaman genetik tinggi pada 

keturunannya.  

Genotipe Tanjung 2 merupakan VUB cabai 

besar yang telah dilepas oleh Balai Penelitian 

Tanaman Sayuran dengan potensi hasil cukup 

tinggi yaitu 6-19,9 t/ha, agak peka terhadap hama 

penghisap daun (thrips) serta agak toleran terhadap 

penyakit antraknosa. Sedangkan genotipe T9 dan 

YK-TK merupakan galur atau calon varietas yang 

saat ini sedang diuji dan dikembangkan oleh Balai 

Penelitian Tanaman Sayuran. Kedua calon varietas 

tersebut diharapkan memiliki keunggulan tingkat 

ketahanan terhadap cekaman biotik maupun abiotik 

yang lebih baik dibandingkan varietas yang beredar 

saat ini serta memiliki produktivitas tinggi.         

Analisis koordinat utama (Principle 

Coordinate Analysis, PCoA) sangat berguna untuk 

menganalisis keragaman genetik antar genotipe 

tanaman (Shankar et al. 2009). Analisis PCoA 

merupakan analisis yang digunakan untuk 

mengetahui kedekatan individu berdasarkan 

kemiripan karakter melalui penyederhanaan 

dimensi (Shankar et al., 2009; Kristamtini et al., 

2014). Analisis PCoA untuk mempelajari tingkat 

keragaman genetik cabai berdasarkan marka SSR 

telah dilakukan pula sebelumnya oleh Oh et al. 

(2012) dan Ved et al. (2013). Terdapat kesesuaian 

hasil analisis PCoA dengan hasil analisis klaster, 

dimana 27 genotipe cabai yang digunakan dalam 

penelitian mengelompok menjadi dua kelompok 

besar. Genotipe dengan nama yang sama yaitu  

YK-TK terlihat mengelompok pada kelompok yang 

sama, begitu pula dengan genotipe Tanjung. 

Sedangkan genotipe NG tampak menyebar ke 

dalam 2 kelompok yang berbeda. Posisi koordinat 

dari 27 genotipe cabai yang dianalisis pada ruang 

dua dimensi hasil analisis PCoA telah memberikan 

peluang memperketat kegiatan seleksi tanaman, 

dimana genotipe dengan koordinat yang berdekatan 

posisinya dihindari untuk dijadikan tetua 

persilangan agar diperoleh hasil segregasi yang 

prospektif dalam lingkungan tertentu (Rahman et 

al., 2011; Salimi et al., 2012; Kumar et al., 2015).  

Hasil analisis  klaster dan PCoA berdasarkan 

marka SSR mengindikasikan adanya keragaman 

yang cukup tinggi dan derajat kesamaan genetik 

antar 27 genotipe cabai yang digunakan dalam 

penelitian. Hasil analisis klaster dan PCoA pada 

penelitian ini memberikan petunjuk bahwa 

keragaman genetik yang besar pada 27 genotipe 

cabai penting sebagai informasi awal untuk dapat 

digunakan sebagai materi genetik tetua persilangan 

dalam pemuliaan tanaman, karena keragaman yang 

besar merupakan kunci sukses dalam pemuliaan 

tanaman.  

 

KESIMPULAN  

 Seluruh marka SSR yang digunakan dalam 

penelitian terbukti cukup informatif dan  mampu 

menganalisis keragaman genetik 27 genotipe cabai 

dengan tingkat polimorfisme cukup tinggi, 

sehingga berpotensi dikembangkan selanjutnya 

sebagai Marker Assisted Selection (MAS) genotipe 

cabai. Seluruh marka SSR yang digunakan dapat 

membagi 27 genotipe cabai menjadi dua kelompok 

utama pada tingkat kemiripan genetik 74%. 

Informasi keragaman genetik 27 genotipe cabai 

berdasarkan marka SSR tersebut dapat menjadi 

dasar awal dalam pemilihan tetua persilangan cabai.  
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8. Kesimpulan 
 Kesimpulan berisi infomasi yang menyimpulkan hasil penelitian, sesuai dengan tujuan penelitian, dan penelitian berikutnya yang bisa 

dilakukan. 
9. Ucapan terima kasih 
 Bagian ini berisi ucapan terima kasih kepada suatu instansi jika penelitian ini didanai atau didukungan oleh instansi tersebut, ataupun kepada 

pihak yang membantu langsung penelitian atau penulisan artikel ini. 
10. Daftar pustaka 
 Pada bagian ini, tidak diperkenankan untuk mensitasi artikel yang tidak melalui proses peer review. Apabila harus menyitir dari "laporan" 

atau "komunikasi personal" dituliskan 'unpublished' dan tidak perlu ditampilkan di daftar pustaka. Daftar pustaka harus berisi informasi yang 
up to date yang sebagian besar berasal dari original papers dan penulisan terbitan berkala ilmiah (nama jurnal) tidak disingkat. 

 
 
 

Format naskah 
1. Naskah diketik dengan menggunakan program Microsoft Word, huruf New Times Roman ukuran 12, spasi ganda kecuali Abstrak. Batas kiri

-kanan atas-bawah masing-masing 2,5 cm. Maksimum isi naskah 15 halaman termasuk ilustrasi dan tabel. 
2. Penulisan bilangan pecahan dengan koma mengikuti bahasa yang ditulis menggunakan dua angka desimal di belakang koma. Apabila 

menggunakan Bahasa Indonesia, angka desimal ditulis dengan menggunakan koma (,) dan ditulis dengan menggunakan titik (.) bila 
menggunakan bahasa Inggris. Contoh: Panjang buku adalah 2,5 cm. Lenght of the book is 2.5 cm.  Penulisan angka 1-9 ditulis dalam kata 
kecuali bila bilangan satuan ukur, sedangkan angka 10 dan seterusnya ditulis dengan angka.  Contoh lima orang siswa, panjang buku 5 cm. 

3. Penulisan satuan mengikuti aturan international system of units.  
4. Nama takson dan kategori taksonomi ditulis dengan merujuk kepada aturan standar yang diakui. Untuk tumbuhan menggunakan 

International Code of Botanical Nomenclature (ICBN), untuk hewan menggunakan International Code of Zoological Nomenclature (ICZN), 
untuk jamur International Code of  Nomenclature for A lgae, Fungi and Plant (ICFAFP), International Code of Nomenclature of Bacteria 
(ICNB), dan untuk organisme yang lain merujuk pada kesepakatan Internasional. Penulisan nama takson lengkap dengan nama author hanya 
dilakukan pada bagian deskripsi takson, misalnya pada naskah taksonomi. Penulisan nama takson untuk bidang lainnya tidak perlu 
menggunakan nama author. 

5. Tata nama di bidang genetika dan kimia merujuk kepada aturan baku terbaru yang berlaku.  
6. Ilustrasi dapat berupa foto (hitam putih atau berwarna) atau gambar tangan (line drawing).  
7. Tabel  

Tabel diberi judul yang singkat dan jelas, spasi tunggal dalam bahasa Indonesia dan Inggris, sehingga Tabel dapat berdiri sendiri. Tabel 
diberi nomor urut sesuai dengan keterangan dalam teks. Keterangan Tabel diletakkan di bawah Tabel. Tabel tidak dibuat tertutup dengan 
garis vertikal, hanya menggunakan garis horisontal yang memisahkan judul dan batas bawah. Paragraf pada isi tabel dibuat satu spasi. 

8. Gambar 
 Gambar bisa berupa foto, grafik, diagram dan peta. Judul gambar ditulis secara singkat dan jelas, spasi tunggal. Keterangan yang menyertai 

gambar harus dapat berdiri sendiri, ditulis dalam bahasa Indonesia dan Inggris. Gambar dikirim dalam bentuk .jpeg dengan resolusi minimal 
300 dpi, untuk line drawing minimal 600dpi.    



9. Daftar Pustaka 
 Sitasi dalam naskah adalah nama penulis dan tahun. Bila penulis lebih dari satu menggunakan kata ‘dan’ atau et al. Contoh: (Kramer, 1983), 

(Hamzah dan Yusuf, 1995), (Premachandra et al., 1992). Bila naskah ditulis dalam bahasa Inggris yang menggunakan sitasi 2 orang penulis 
maka digunakan kata ‘and’. Contoh: (Hamzah and Yusuf, 1995). Penulisan daftar pustaka, sebagai berikut: 

a. Jurnal 
 Nama jurnal ditulis lengkap. 
 Agusta, A., Maehara, S., Ohashi, K., Simanjuntak, P. and Shibuya, H., 2005. Stereoselective oxidation at C-4 of flavans by the endophytic 

fungus Diaporthe sp. isolated from a tea plant. Chemical and Pharmaceutical Bulletin, 53(12), pp.1565-1569. 
b.  Buku 
 Merna, T. and Al-Thani, F.F., 2008. Corporate Risk Management. 2nd  ed. John Welly and Sons Ltd. England. 
c. Prosiding atau hasil Simposium/Seminar/Lokakarya. 
 Fidiana, F., Triyuwono, I. and Riduwan, A., 2012. Zakah Perspectives as a Symbol of Individual and Social Piety: Developing Review of 

the Meadian Symbolic Interactionism. Global Conference on Business and Finance Proceedings. The Institute of Business and  Finance 
Research, 7(1), pp. 721 - 742 

d. Makalah sebagai bagian dari buku 
 Barth, M.E., 2004. Fair Values and Financial Statement Volatility. Dalam: Borio, C., Hunter, W.C., Kaufman, G.G., and Tsatsaronis, K.

(eds.) The Market Dicipline Across Countries and Industries. MIT Press. Cambridge. 
e.  Thesis, skripsi dan disertasi  
 Williams, J.W., 2002. Playing the Corporate Shell Game: The Forensic Accounting and Investigation Industry, Law, and the Management 

of Organizational Appearance. Dissertation. Graduate Programme in Sociology. York University. Toronto. Ontario. 
f.  Artikel online. 
 Artikel yang diunduh secara online ditulis dengan mengikuti format yang berlaku untuk jurnal, buku ataupun thesis dengan dilengkapi 

alamat situs dan waktu mengunduh. Tidak diperkenankan untuk mensitasi artikel yang tidak melalui proses peer review misalnya laporan 
perjalanan maupun artikel dari laman web yang tidak bisa dipertangung jawabkan kebenarannya seperti wikipedia. 

 Himman, L.M., 2002. A Moral Change: Business Ethics After Enron. San Diego University Publication. http:ethics.sandiego.edu/LMH/ 
oped/Enron/index.asp. (accessed 27 Januari 2008) bila naskah ditulis dalam bahasa inggris atau (diakses 27 Januari 2008) bila naskah 
ditulis dalam bahasa indonesia 

 
Formulir persetujuan hak alih terbit dan keaslian naskah  
Setiap penulis yang mengajukan naskahnya ke redaksi Berita Biologi akan diminta untuk menandatangani lembar persetujuan yang berisi hak alih 
terbit naskah termasuk hak untuk memperbanyak artikel dalam berbagai bentuk kepada penerbit Berita Biologi. Sedangkan penulis tetap berhak 
untuk menyebarkan edisi cetak dan elektronik untuk kepentingan penelitian dan pendidikan. Formulir itu juga berisi pernyataan keaslian naskah yang 
menyebutkan bahwa naskah adalah hasil penelitian asli, belum pernah dan tidak sedang diterbitkan di tempat lain.   

Penelitian yang melibatkan hewan  
Setiap naskah yang penelitiannya  melibatkan hewan (terutama mamalia) sebagai obyek percobaan / penelitian, wajib menyertakan ’ethical clearance 
approval‘ terkait animal welfare yang dikeluarkan oleh badan atau pihak berwenang, Penelitian yang menggunakan mikroorganisme sebagai obyek 
percobaan, mikroorganisme yang digunakan wajib disimpan di koleksi kultur mikroorganisme dan mencantumkan nomor koleksi kultur pada  
makalah.  

Lembar ilustrasi sampul  
Gambar ilustrasi yang terdapat di sampul jurnal Berita Biologi berasal dari salah satu naskah yang dipublikasi pada edisi tersebut. Oleh karena itu, 
setiap naskah yang ada ilustrasinya diharapkan dapat mengirimkan ilustrasi atau foto dengan kualitas gambar yang baik dengan disertai keterangan 
singkat ilustrasi atau foto dan nama pembuat ilustrasi atau pembuat foto. 

Proofs  
Naskah proofs akan dikirim ke penulis dan penulis diwajibkan untuk membaca dan memeriksa kembali isi naskah dengan teliti. Naskah proofs harus 
dikirim kembali ke redaksi dalam waktu tiga hari kerja.   

Naskah cetak  
Setiap penulis yang naskahnya diterbitkan akan diberikan 1 eksemplar majalah Berita Biologi dan reprint. Majalah tersebut akan dikirimkan kepada 
corresponding author  
 
Pengiriman naskah 
Naskah dikirim secara online ke website berita biologi: http://e-journal.biologi.lipi.go.id/index.php/berita_biologi 

Alamat kontak 
Redaksi Jurnal Berita Biologi, Pusat Penelitian Biologi-LIPI 
Cibinong Science Centre, Jl. Raya Bogor Km. 46 Cibinong 16911 
Telp: +61-21-8765067, Fax: +62-21-87907612, 8765063, 8765066,  
Email: berita.biologi@mail.lipi.go.id, jurnalberitabiologi@yahoo.co.id atau 
jurnalberitabiologi@gmail.com 

mailto:jurnalberitabiologi@yahoo.co.id
mailto:jurnalberitabiologi@gmail.com
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