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Keragaman Genetik Populasi Lithocarpus sp. di Taman Nasional Gunung
Merapi (TNGM)

MARIA SETIYO CAHYANI
31160037

Fakultas Bioteknologi, Program Studi Biologi
Universitas Kristen Duta Wacana

Abstrak. Lithocarpus sp. merupakan tanaman yang memilki banyak manfaat dengan
persebaran yang luas di Asia. 2 jenis spesies Lithocarpus sp. ditemukan di Taman Nasional
Gunung Merapi (TNGM) yang diidentifikasi sebagai Lithocarpus sundaicus dan Lithocarpus
indutus. TNGM merupakan area konservasi yang terletak di lereng Gunung Merapi yang
masih aktif sampai sekarang. Tujuan dari penelitian ini adalah untuk mengetahui nilai
keragaman genetik dari jenis Lithocarpus sp. yang diambil dari 7 populasi di sekitar TNGM
dengan penanda RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA) yang kemudian dilanjutkan
dengan identifikasi jenis Lithocarpus sp. dengan penanda berdasar barcode DNA yaitu gen
matK yang akan di desain secara spesifik untuk Lithocarpus sp. Hasil keragaman genetik
menunjukkan tingkat keragaman genetik pada tingkat sedang. Hasil identifikasi dengan
penanda matK yang dirancang untuk Lithocarpus sp. menunjukkan potensi primer sebagai
penanda potensial Lithocarpus sp. di tingkat genus. Hasil analisis filogenetik menunjukkan
bahwa Lithocarpus sp. populasi 5 Sapuangin berkerabat dekat dengan Lithocarpus sundaicus.
Sedangkan untuk Lithocarpus sp. yang berasal dari 6 populasi di TNGM yang lain
membentuk 1 clade yang diduga merupakan Lithocarpus indutus yang informasi
molekulernya belum terdapat di NCBI ataupun diduga merupakan spesies Lithocarpus sp.
jenis lain yang belum diidentifikasi. Data keragaman genetik dan hasil analisis filogenetik dari
penelitian ini bisa menjadi sumber informasi untuk merancangkan usaha konservasi yang
tepat terhadap Lithocarpus sp. di TNGM.

Kata kunci: DNA barcoding, Gen matK, Keragaman genetik, Lithocarpus sp., Konservasi

Xl



Genetic Diversity of Lithocarpus sp. Population at Mount Merapi National
Park (MMNP)

MARIA SETIYO CAHYANI

31160037

Faculty of Biotechnology, Department of Biology
Duta Wacana Christian University

Abstract. Lithocarpus sp. is a plant with a lot of benefits which has a wide range of
distribution in Asia. 2 species of Lithocarpus sp. are found at Mount Merapi National Park
(MMNP or TNGM), which identified as Lithocarpus sundaicus and Lithocarpus indutus.
MMNP is a conservation area located on the slopes of Mount Merapi which is an active
volcano. This study was conducted to determine the value of genetic diversity of Lithocarpus
sp. that taken from 7 populations around MMNP based on RAPD markers (Random
Amplified Polymorphic DNA) and then followed by identification of Lithocarpus sp. based
on DNA barcode, matK gene that specifically designed for Lithocarpus sp. The genetic
diversity results indicated a moderate level of genetic diversity. Identification result shows
that matK marker that specifically designed for Lithocarpus sp. shows the primer potential as
a marker to identify Lithocarpus sp. at genus level. Phylogenetic analysis result shows that
Lithocarpus sp. from population number 5 Sapuangin is closely related to Lithocarpus
sundaicus. Meanwhile Lithocarpus sp. from 6 other populations at MMNP formed 1 clade
which is presumed either as Lithocarpus sp. or other species that have not been identified.
Genetic diversity data and phylogenetic analysis result from this research can be a source of
information to design appropriate conservation efforts for Lithocarpus sp. at MMNP.

Keywords : Conservation, DNA barcoding, Genetic diversity, Lithocarpus sp., matK gene
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BAB |
PENDAHULUAN

1.1 Latar Belakang

Indonesia merupakan negara yang tercatat sebagai salah satu negara yang kaya dengan
biodiversitasnya. Salah satu penyusun biodiversitas yang ada di Indonesia Yaitu
keanekaragaman flora. Tanaman Lithocarpus sp. yang dikenal juga sebagai tanaman pasang
merupakan salah satu jenis flora yang terdapat di Indonesia.

Lithocarpus sp. umumnya dimanfaatkan batangnya sebagai bahan bangunan oleh
masyarakat dan sebagai tanaman besar, Lithocarpus sp. juga memiliki fungsi bagi ekosistem
yaitu menjadi habitat bagi mahkluk hidup lainnya seperti anggrek Appendicula elegans,
lutung Jawa dan jamur Pleurotus sp. Dari beberapa jenis Lithocarpus sp. yang terdapat di
Indonesia, diidentifikasi 2 jenis Lithocarpus sp. yang terdapat di area konservasi Taman
Nasional Gunung Merapi (TNGM) (Desitarani, et al., 2014).

Taman Nasional Gunung Merapi (TNGM) terletak di lereng Gunung Merapi merupakan
salah satu kawasan konservasi di Indonesia. Menurut Keputusan Menteri Kehutanan No.
134/Mehut-11/2004, TNGM meliputi daerah Kabupaten Magelang, Boyolali dan Klaten
Provinsi Jawa Tengah, dan Kabupaten Sleman di Provinsi Daerah Istimewa Yogyakarta.

Letak area TNGM yang terletak di lereng Gunung Merapi yang sampai saat ini masih
aktif, menyebabkan kedua jenis Lithocarpus sp. tersebut berpotensi mengalami penurunan
ukuran populasi. Penurunan ukuran populasi tidak diinginkan karena dapat meningkatkan
kemungkinan terjadinya inbreeding yang akan berdampak terhadap kemampuan survival
Lithocarpus sp. di habitatnya. Oleh sebab itu, perlu dilakukan usaha konservasi terhadap
Lithocarpus sp. khususnya yang terdapat di area TNGM.

Usaha konservasi dengan pendekatan secara molekuler saat ini lebih dipilih sebab
pendekatan ini dapat memperoleh hasil sampai ke tingkat genetik sehingga hasil yang
diperoleh lebih akurat. Aplikasi secara molekuler sebagai usaha konservasi dapat dilakukan
dengan menggunakan penanda genetik. Beberapa teknik secara molekuler yang dapat
dilakukan yaitu pencarian nilai keragaman genetik dari jenis tertentu dan identifikasi jenis
untuk membedakan jenis yang secara morfologi mempunyai kemiripan yang tinggi.

Teknik secara molekuler dilakukan dengan menggunakan penanda genetik seperti RAPD
(Random Amplified Polymorphic DNA) dapat diaplikasikan untuk mencari nilai keragaman

genetik. Penanda RAPD memiliki keunggulan berupa teknik pengerjaannya yang relatif lebih

1



mudah dan hasil lebih cepat diperoleh. Selain itu, penanda genetik ini tidak memerlukan
informasi urutan khusus sekuens sampel DNA, sehingga penanda ini yang dapat diaplikasikan
pada sampel DNA yang belum diidentifikasi jenis spesiesnya (Williams et al., 1990).

Penanda molekuler lain didasarkan atas susunan barcode DNA pada sampel DNA.
Susunan barcode DNA tersebut digunakan untuk identifikasi jenis yang akan dianalisa (Kang
et al, 2017). Saat ini, untuk tanaman beberapa barcode DNA yang telah terstandarisasi yaitu
matK, rbcL dan ITS (CBOL Plant Working Group, et al., 2009)

Sebagai strategi konservasi terhadap jenis Lithocarpus sp. di TNGM yaitu Lithocarpus
indutus dan Lithocarpus sundaicus, maka dapat dilakukan penentuan nilai keragaman genetik
dengan penanda RAPD dan dilanjutkan dengan identifikasi Lithocarpus sp. yang terdapat di
TNGM dengan menggunakan primer yang didesain secara spesifik untuk Lithocarpus sp.
berdasarkan barcode DNA gen matK. Kedua informasi yang diperoleh dari penelitian ini
dapat mendukung strategi konservasi.

1.2 Rumusan Masalah

Penentuan dan analisis nilai keragaman genetik Lithocarpus sp. dari 7 populasi di TNGM

dan perancangan penanda genetik matK yang spesifik untuk jenis Lithocarpus sp. untuk

verifikasi dan identifikasi jenis spesies Lithocarpus sp. yang terdapat di TNGM sebagai
usaha konservasi.

1.3 Tujuan Penelitian

1. Mengetahui tingkat keragaman genetik, jarak genetik dan hubungan kekerabatan antar
populasi Lithocarpus sp. yang diambil dari 7 populasi di TNGM yang diuji menggunakan
penanda RAPD.

2. ldentifikasi jenis spesies Lithocarpus sp. yang terdapat di TNGM dengan penanda genetik
matK yang dirancang secara spesifik untuk Lithocarpus sp.

1.4 Manfaat Penelitian

1. Hasil penelitian ini diharapkan memberikan informasi mengenai keragaman genetik dan
distribusinya, serta hubungan kekerabatan terhadap 7 populasi Lithocarpus sp.asal

TNGM.

2. Hasil penelitian diharapkan dapat digunakan dalam menentukan strategi konservasi

Lithocarpus sp.dan bahan kajian bagi penelitian selanjutnya.



BAB V
KESIMPULAN

Hasil penelitian ini memberi informasi keragaman genetik Lithocarpus sp. di TNGM
yang perlu mendapat perhatian untuk segera dilakukan upaya konservasi. Penentuan jenis
Lithocarpus sp. berdasar gen matK juga memberi informasi kemungkinan munculnya jenis

baru atau belum terdapat pada database NCBI.
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