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ABSTRACT

Germplasm of Jatropha spp. with high genetic diversity is needed to develop a new superior variety of Jatropha spp.
Morphological and molecular characterizations are important to support development of their superior hybrid varieties. The
aims of this study were to identify Jatropha spp. accesion potential for genetic improvement using morphological characters
and analyze their genetic diversity using SSR markers. A total of eight genotypes of Jatropha spp. originated from several
localities in Indonesia and Thailand was observed. Results showed that accessions of Jafropha spp. were varied in
morphological and molecular characters. Based on principle component analysis, characters of stem color, leaf veins, leaf
shapes, flower position, total branch number, productive branch number, petiole color, and petal color contributed most to the
total diversity. Based on oil seed content, potential accessions identified for further genetic improvement were J. podagrica
(34.63%) and J. curcas (29.64%). The results of molecular analysis showed that high allele variation (3-7 alleles) was observed
among Jatropha spp. accessions with an average allele number of 4.12 and the average Polymorphism Information Content
(PIC) value was 0.57 (0.46-0.77). Three SSR markers showed PIC value >0.5 indicating that these markers were informative
for genetic diversity detection of Jatropha spp. The phylogenetic analysis showed that seven accessions of Jatropha spp. could
be divided in two groups at similarity coefficent of 0.53. Results of genetic diversity analysis in this study should be useful for
proper identification and selection for appropriate parents to assist in breeding of Jatropha spp. in Indonesia.
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ABSTRAK

Plasma nutfah Jatropha spp. dengan keragaman genetik yang tinggi sangat diperlukan untuk pengembangan varietas unggul
baru. Karakterisasi morfologi dan molekuler sangat penting dalam program pemuliaan tanaman dan pengembangan hibrida
unggul Jatropha spp. Tujuan penelitian ini ialah mengidentifikasi aksesi Jatropha spp. yang potensial untuk dikembangkan
dalam program pemuliaan dan menganalisis keragaman genetik delapan aksesi Jatropha spp. dengan marka SSR. Sebanyak
delapan aksesi Jafropha spp. yang berasal dari beberapa daerah di Indonesia dan introduksi dari Thailand diobservasi. Hasil
penelitian menunjukkan bahwa terdapat keragaman karakter morfologi dan molekuler antaraksesi Jatropha spp. Berdasarkan
hasil analisis komponen utama, karakter morfologi warna batang, susunan tulang daun, bentuk daun, letak bunga, total
jumlah cabang, total jumlah cabang produktif, warna tangkai daun, dan warna petal berkontribusi besar terhadap keragaman
total. Aksesi yang berpotensi untuk dikembangkan lebih lanjut berdasarkan karakter kadar minyak tinggi ialah J. podagrica
(34,63%) dan J. curcas asal Majene (29,64%). Analisis molekuler menggunakan marka SSR menunjukkan bahwa terdapat
variasi alel yang cukup tinggi (3-7 alel) di antara aksesi Jatropha spp. dengan rerata 4,12 alel, sedangkan nilai Polymorphism
Information Content (PIC) rerata sebesar 0,57 (0,46-0,77). Tiga marka SSR memiliki nilai PIC >0,5 yang menunjukkan bahwa
marka SSR tersebut cukup informatif dalam mendeteksi keragaman genetik aksesi Jatropha spp. Hasil analisis filogenetik
menunjukkan bahwa tujuh aksesi Jatropha spp. mengelompok menjadi dua kelompok utama pada koefisien kemiripan 0,53.
Analisis keragaman genetik ini bermanfaat sebagai langkah awal identifikasi dan seleksi tetua persilangan dalam membantu
program pemuliaan Jafropha spp. di Indonesia.

Kata kunci: Jafropha spp., keragaman genetik, morfologi, marka SSR.
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PENDAHULUAN

Jatropha curcas L. atau jarak pagar merupakan
salah satu spesies Jatropha spp. yang berpotensi se-
bagai sumber bahan bakar nabati pengganti minyak
bumi terutama untuk produksi biodiesel (King et al.
2009; Harimurti dan Sumangat 2011; Tasma 2017). Biji
jarak pagar memiliki kandungan minyak hingga 35%
dengan asam oleat dan asam linoleat tinggi (Forson
et al. 2004; Mohibbe et al. 2005; King et al. 2009).
Adanya bahan bakar dari minyak biji jarak pagar di-
harapkan mampu mengurangi ketergantungan terha-
dap bahan bakar berbasis minyak bumi yang sifatnya
tidak dapat diperbaharui. Namun, pengembangan
jarak pagar sebagai bahan bakar nabati masih ter-
kendala oleh permasalahan belum tersedianya aksesi
jarak pagar dengan hasil biji dan kadar minyak tinggi
yang menyebabkan petani kurang tertarik untuk
mengembangkannya (Hartati et al. 2009; Shuit et al.
2010; Ghosh dan Singh, 2011).

Perakitan varietas unggul baru jarak pagar meru-
pakan salah satu upaya dalam program pengembang-
an jarak di Indonesia. Dalam perakitan varietas
unggul dibutuhkan tanaman induk dengan potensi
hasil tinggi, berumur genjah, panen buah serentak,
dan tahan terhadap cekaman biotik dan abiotik
(Hartati et al. 2009; Tasma 2017). Salah satu upaya
yang dapat dilakukan yaitu eksplorasi plasma nutfah
jarak pagar, baik lokal maupun introduksi dari luar
negeri (Surahman et al. 2009), untuk selanjutnya di-
gunakan sebagai materi genetik dalam program
pemuliaan terutama dalam proses seleksi. Proses ini
diawali dengan karakterisasi tanaman calon tetua
persilangan untuk mendapatkan aksesi yang
potensial dengan sifat yang benar-benar diinginkan
untuk dikembangkan lebih lanjut (Nugroho et al.
2015; Tasma 2017).

Selain jarak pagar, terdapat anggota genus
Jatropha yang memiliki kadar minyak tinggi, tetapi
pada umumnya dibudidayakan sebagai tanaman
hias, di antaranya jarak bali atau bottleshrub plant
(J. podagrica Hook.), jarak cina atau coral plant
(J. multifida), jarak ulung atau bellyache bush
(J. gossypifolia L.), spicy jatropha (J. integerrima
Jacq.), dan red physic nut (J. montana Willd.). Jarak
bali memiliki kadar minyak dalam biji lebih dari 50%
sehingga cocok untuk dijadikan sebagai tanaman
donor sifat minyak tinggi, jarak cina memiliki ukuran
buah besar, sedangkan bellyache bush memiliki sifat
toleran terhadap cekaman salinitas dan kekeringan
(Ratha dan Paramathma 2009). Anggota genus
Jatropha tersebut sangat potensial sebagai sumber
gen tertentu yang jika dikombinasikan dengan jarak
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pagar dapat menghasilkan varietas unggul baru jarak
berkadar minyak tinggi (Nugroho et al. 2017).

Selama ini, karakterisasi materi genetik umum-
nya dilakukan berdasarkan Kkarakter morfologi.
Karakter morfologi merupakan wujud nyata keragam-
an fenotipik, akan tetapi karakter ini merupakan hasil
interaksi antara genotipe dan lingkungannya sehingga
seringkali sulit untuk membedakan apakah karakter
tersebut bersifat genetis atau lebih banyak di-
pengaruhi oleh lingkungan tumbuh (Hartati et al.
2009; Surahman et al. 2009). Sementara itu, karak-
terisasi berdasarkan marka molekuler memberikan
hasil yang lebih presisi karena tidak dipengaruhi oleh
lingkungan (Risliawati et al. 2015). Karakterisasi ber-
dasarkan marka molekuler menjadi informasi
pelengkap dalam karakterisasi materi genetik secara
morfologi. Analisis keragaman genetik Jatropha spp.
selama ini umumnya dilakukan berdasarkan marka
molekuler seperti yang telah dilaporkan oleh
Satyawan dan Tasma (2011), Mastan et al. (2012),
dan Nugroho et al. (2017). Pada penelitian ini dilaku-
kan analisis keragaman berdasarkan karakter morfo-
logi dan marka molekuler.

Informasi keragaman genetik berdasarkan ga-
bungan karakterisasi secara morfologi dan molekuler
di antara aksesi Jatropha spp. dalam penelitian ini di-
harapkan dapat membantu identifikasi aksesi dengan
potensi produksi biji dan kadar minyak tinggi seperti
yang telah dilakukan sebelumnya oleh Surahman et
al. (2009), Shabanimofrad et al. (2013), dan Dyah et
al. (2018). Surahman et al. (2009) dalam penelitian-
nya telah merekomendasikan aksesi-aksesi Jatropha
yang berpotensi untuk dikembangkan lebih lanjut
berdasarkan karakter produktivitas dan kadar minyak
melalui analisis karakterisasi secara morfologi dan
molekuler menggunakan marka RAPD.

Marka Simple Sequence Repeat (SSR) atau
mikrosatelit merupakan salah satu marka molekuler
yang banyak digunakan dalam kegiatan analisis
keragaman genetik. SSR merupakan sekuen pendek
berulang yang keberadaannya melimpah pada
genom organisme eukariotik, bersifat kodominan,
dan mudah dalam aplikasinya (Wang et al. 2014).
Marka SSR telah banyak digunakan sebelumnya
untuk identifikasi keragaman genetik plasma nutfah
Jatropha spp. (Basha dan Sujatha 2007; Caia et al.
2010; Mastan et al. 2012; Maurya et al. 2013; Montes et
al. 2014; Sanou et al. 2015). Saptadi et al. (2011) telah
melakukan penelitian pengembangan marka SSR
untuk evaluasi keragaman genetik Jatropha spp. di
Indonesia, namun baru sebatas pada J. curcas dan
J. multifida. Selain itu, Nugroho et al. (2017) juga telah
menganalisis keragaman genetik plasma nutfah
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J. curcas, J. podagrica, J. gossypifolia, dan J. multifida
dengan marka SSR. Tujuan penelitian ini ialah meng-
identifikasi aksesi Jatropha spp. yang potensial untuk
dikembangkan dalam program pemuliaan dan meng-
analisis keragaman genetik delapan aksesi Jatropha
spp. dengan marka SSR.

BAHAN DAN METODE

Penelitian dilaksanakan di Laboratorium Biologi
Molekuler dan KP Cikemeuh, Balai Besar Penelitian
dan Pengembangan Bioteknologi dan Sumber Daya
Genetik Pertanian, Bogor. Bahan penelitian yang di-
gunakan ialah delapan aksesi Jatropha spp. (Tabel 1).
Seluruh aksesi yang digunakan kecuali J. montana
sama dengan aksesi yang digunakan oleh Nugroho et
al. (2017). Dari 4 aksesi J. curcas, 1 aksesi merupakan
introduksi dari Thailand (Kasetsart University) dan
3 aksesi lainnya merupakan aksesi lokal Indonesia.
Seluruh aksesi ditanam dalam pot dengan jarak
antarpot 2 m x 3 m dan setiap aksesi berjumlah dua
tanaman.

Seluruh aksesi diamati untuk analisis keragaman
genetik berdasarkan karakter morfologinya, sedang-
kan untuk analisis berdasarkan marka molekuler di-
pilih satu tanaman untuk diambil sampel daunnya.
Analisis molekuler dilakukan dengan delapan marka
SSR.

Karakterisasi Morfologi

Sebanyak dua puluh karakter morfologi baik se-
cara kualitatif maupun kuantitatif diamati, meliputi
karakter daun (bentuk daun, tekstur daun, urat tulang
daun, warna daun muda dan tua, susunan tulang
daun, dan warna tangkai daun), batang (diameter
batang, jumlah cabang total, jumlah cabang produktif,
dan warna batang), bunga (letak bunga, tipe bunga,
warna petal, jumlah bunga [jantan, betina, dan
hermafrodit] per malai, serta persentase viabilitas
serbuk sari), dan biji (bentuk biji). Pengamatan di-
lakukan terhadap setiap individu tanaman mengacu
pada pedoman Deskriptor Tanaman Perkebunan
untuk tanaman jarak kepyar yang dimodifikasi untuk

jarak pagar (Puslitbangbun 2005) dan kadar lemak
kasar delapan aksesi tersebut dianalisis dengan
metode ekstraksi Soxhlet (SNI 01-2891-1992).

Pengamatan dilakukan terhadap data kualitatif
dan kuantitatif (Tabel 2) untuk mengetahui perbeda-
an karakter morfologi antaraksesi. Data kualitatif dan
kuantitatif juga dianalisis korelasi dan komponen
utamanya dengan perangkat Iunak XLSTAT
(Addinsoft 2011). Analisis komponen utama (Principal
Component Analysis, PCA) dilakukan untuk menge-
tahui seberapa besar suatu karakter berkontribusi ter-
hadap keragaman sehingga hasilnya dapat digunakan
untuk mengidentifikasi karakter penciri aksesi yang
diuji (Afuape et al. 2015).

Karakterisasi Molekuler Berdasarkan Marka SSR

DNA genomik diekstraksi dari daun muda yang
diambil dari satu tanaman per aksesi dari total de-
lapan aksesi Jatropha spp. yang diuji. DNA genomik
diisolasi dengan bufer setrimonium bromida
(cetyltrimethylammonium bromide, CTAB) mengacu
pada metode CTAB (Doyle 1991) yang dimodifikasi.
Uji kuantitatif larutan stok DNA dilakukan dengan
NanoDrop™ 2000 Spectrophotometer V1.0 (Thermo
Fisher Scientific, AS), sedangkan uji kualitatif dilaku-
kan dengan teknik elektroforesis pada gel agarosa
dengan konsentrasi 1%. Hasil elektroforesis kemudian
divisualisasi di bawah sinar UV dalam UV
Transilluminator (Bio-Rad, AS).

Analisis PCR dilakukan dengan delapan marka
SSR yang didisain berdasarkan data sekuen genom
jarak pagar, yaitu JcSTS-SSR1, JcSTS-SSR2, JcSTS-
SSR3, JcSTS-SSR4, JcSTS-SSR5, JcSTS-SSR6, JcSTS-
SSR7, dan JcSTS-SSR8 yang informasinya dapat di-
akses pada situs Pusat Genom Pertanian Indonesia
(Balitbangtan 2018). Setiap sampel DNA aksesi di-
amplifikasi dalam 10 ul reaksi total yang mengandung
2 ul DNA cetakan (template) 20 ng/ul; 5 ul Kapa2G
Fast ReadyMix PCR Kit (Kapa Biosystems, AS); 0,5 ul
primer forward dan reverse masing-masing dengan
konsentrasi 10 uM; 2 ul ddH20.

Tabel 1. Aksesi Jatropha spp. yang digunakan pada penelitian ini.

Kode aksesi Aksesi Asal daerah/Negara

JCT Jatropha curcas Thailand

JCB J. curcas Pulau Bacan, Maluku
JCM J. curcas Majene, Sulawesi Selatan
JCP J. curcas Pakuwon, Jawa Barat
JPT J. podagrica Thailand

JMT J. multifida Thailand

JGT J. gossypifolia Thailand

JMW J. montana Thailand
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Tabel 2. Karakter morfologi yang diamati pada delapan aksesi Jatropha spp.

Kode variabel

Variabel pengamatan Kode skor

pengamatan

D Tekstur daun 3 = kasar; 5 = halus

STD Susunan tulang daun 3 = menjari; 5 = menyirip

WDM Warna daun muda 1 = merah; 2 = hijau kemerahan; 3 = merah kehijauan; 4 = hijau; 5 = hijau kecokelatan;
7 = cokelat kehijauan; 8 = hijau tua

WDT Warna daun tua 1 = merah; 2 = hijau kemerahan; 3 = merah kehijauan; 4 = hijau; 5 = hijau kecokelatan;
7 = cokelat kehijauan; 8 = hijau tua

BD Bentuk daun 3 = bulat; 5 = jorong

WTD Warna tangkai daun 1 = merah; 2 = hijau kemerahan; 3 = merah kehijauan; 4 = hijau; 5 = hijau kecokelatan;
7 = cokelat kehijauan; 8 = ungu

WB Warna batang 1 = abu-abu; 2 = hijau

LB Letak bunga 3 = flos terminalis; 5 = flos lateralis

B Tipe bunga 3 = monoecious; 5 = hermafrodit

WP Warna petal 1 = hijau muda; 2 = merah; 3 = merah keunguan

WBM Warna buah muda 1 = hijau muda; 2 = hijau tua; 3 = kuning; 4 = cokelat

WBF Warna buah saat masak fisiologis 1 = hijau muda; 2 = hijau tua; 3 = kuning; 4 = cokelat

BB Bentuk biji 1 =lonjong; 2 = bulat; 3 = oval

DB Diameter batang Diukur pada ketinggian 10 cm dari permukaan tanah

TCB Total jumlah cabang Jumlah seluruh cabang tanaman

JCP Jumlah cabang produktif Jumlah cabang tanaman yang terdapat bunga (produktif)

JBJ Jumlah bunga jantan per malai Jumlah bunga jantan yang terdapat dalam satu malai

JBB Jumlah bunga betina atau Jumlah bunga betina atau hermafrodit yang terdapat dalam satu malai

hermafrodit per malai
VP Viabilitas serbuk sari (%) Persentase viabilitas serbuk sari
KLK Kadar lemak kasar (%) Persentase kadar lemak kasar hasil analisis dengan metode ekstraksi Soxhlet (SNI 01-

2891-1992).

Reaksi PCR dilakukan pada mesin PCR TI
Thermocycler (Biometra, Jerman) dengan profil PCR
sebagai berikut: denaturasi awal pada 95°C selama
3 menit, dilanjutkan dengan 35 siklus denaturasi pada
95°C selama 15 detik, penempelan primer
(annealing) pada 55°C selama 15 detik, dan per-
panjangan basa (elongation) pada 72°C selama
30 detik. Reaksi PCR diakhiri dengan tahap akhir per-
panjangan basa (final extension) pada 72°C selama
1 menit. Hasil PCR dielektroforesis pada gel
poliakrilamida 8% di dalam tangki berisi bufer TBE 1x,
dengan tegangan 90 volt selama 110 menit. Hasil
elektroforesis kemudian diwarnai dengan etidium
bromida dan divisualisasi dengan uv
Transilluminator (Bio-Rad, AS).

Analisis data hasil karakterisasi molekuler
dengan marka SSR dilakukan berdasarkan metode
skoring terhadap pita DNA yang muncul. Untuk mem-
permudah penentuan posisi pita, skoring dilakukan
dengan bantuan perangkat lunak GelAnalyzer. Setiap
pita DNA yang terlihat dianggap sebagai satu alel dan
pita DNA dengan laju pergerakan yang sama di-
asumsikan berasal dari lokus yang sama. Pada laju
yang sama, setiap pita yang terlihat diberi skor 1, se-
dangkan pita yang tidak terlihat diberi skor 0 sehingga
hasil skoring berupa data biner. Data hasil skoring se-
lanjutnya dianalisis dengan program Sequential
Agglomerative Hierarchical and Nested-Unweighted
Pair-Group Method with Arithmetic (SAHN-UPGMA)

pada perangkat lunak Numerical Taxonomy and
Multivariate Analysis Systern (NTSYS) versi 2.02
(Jamshidi dan Jamshidi 2011) untuk menganalisis
tingkat kekerabatan antaraksesi Jafropha spp. Hasil
analisis disajikan dalam bentuk dendrogram, selanjut-
nya data hasil skoring juga dianalisis dengan menggu-
nakan perangkat lunak PowerMarker 3.45 (Liu dan
Muse 2005) untuk statistik nilai frekuensi alel utama,
diversitas genetik, heterozigositas, dan nilai PIC yang
dihasilkan oleh marka SSR.

HASIL DAN PEMBAHASAN
Karakterisasi Morfologi
Karakter morfologi delapan aksesi Jatropha spp.

Hasil pengamatan terhadap karakter morfologi
delapan aksesi Jatropha spp. menunjukkan adanya
keragaman morfologi pada seluruh karakter yang di-
amati, baik pada batang, daun, bunga, buah, maupun
biji, hingga serbuk sari dan kadar lemak kasar. Karak-
ter batang dan daun delapan aksesi Jafropha spp.
bervariasi mulai warna batang hijau hingga merah
dan daun berbentuk bulat hingga jorong (Gambar 1).
Selain karakter batang dan daun, keragaman juga
tampak pada karakter morfologi lainnya seperti
bunga, buah, biji, hingga serbuk sari. Tabel 3 menyaji-
kan hasil analisis statistik deskriptif karakter morfologi
kualitatif dan kuantitatif delapan aksesi Jatropha spp.
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Gambar 1. Keragaman morfologi daun muda dan daun tua delapan aksesi Jatropha spp. Penjelasan kode

aksesi yang dianalisis mengacu pada Tabel 1.

Tabel 3. Statistik deskriptif karakter morfologi delapan aksesi Jatropha spp.

Kode variabel pengamatan®  Rerata Simpangan baku

Nilai minimum

S . Koefisien keragaman
Nilai maksimum

(%)
D 5,00 0,00 5,00 5,00 0,00
WB 1,13 0,35 1,00 2,00 31,40
STD 3,25 0,71 3,00 5,00 21,80
BD 3,256 0,71 3,00 5,00 21,80
WDM 4,25 1,91 1,00 7,00 44,90
WDT 5,25 2,38 2,00 8,00 45,20
WTD 3,90 1,90 2,00 8,00 49,00
LB 3,00 1,00 3,00 5,00 22,00
B 3,30 0,70 3,00 5,00 22,00
WP 1,50 0,76 1,00 3,00 50,40
WBM 1,00 0,00 1,00 1,00 0,00
WBF 2,90 0,60 2,00 4,00 22,00
BB 1,00 1,00 1,00 3,00 54,00
DB 3,37 1,17 2,15 5,72 34,90
TCB 5,79 5,96 1,00 19,70 93,00
JCP 4,79 5,24 1,00 17,00 95,00
JBJ 62,91 31,25 14,67 87,33 49,67
JBB 4,74 2,53 2,33 9,00 53,26
VP 76,04 3,79 69,33 80,00 49,96
KLK 26,68 5,33 15,82 34,63 19,97

*Kode variabel pengamatan mengacu pada Tabel 2.

Hasil analisis menunjukkan bahwa seluruh ka-
rakter morfologi memiliki nilai koefisien keragaman
yang cukup besar, yaitu berkisar antara 19,97% (KLK)
dan 95,00% (JCP). Seluruh aksesi Jatropha spp. pada
penelitian ini memiliki kesamaan karakter TD dan
WBM sehingga koefisien keragamannya bernilai nol
(tidak ada keragaman Kkarakter antaraksesi).
J. montana memiliki karakter STD, BD, TB, dan LB
yang berbeda dengan ketujuh aksesi lainnya.

Hasil pengamatan berdasarkan karakter morfo-
logi kuantitatif (Tabel 4) menunjukkan bahwa aksesi
J. curcas asal Thailand memiliki batang dengan DB
terbesar dan berbeda nyata dibanding dengan aksesi

lainnya yaitu sebesar 5,72 cm, sedangkan J. montana
memiliki TCB yang tertinggi dan berbeda nyata di-
banding dengan aksesi lainnya yaitu sebanyak 19,67
cabang, dengan 17 cabang di antaranya produktif
Jcp).

Pada fase generatif, salah satu karakter
agronomi yang diamati adalah karakter jumlah bunga
jantan dan betina per malai bunga serta persentase
viabilitas serbuk sari. Ketiga karakter tersebut dapat
menjadi tolok ukur produksi buah Jatropha spp.
(Abdelgadir et al. 2012; Ahkamulloh et al. 2013; Amkul
et al. 2016). Wijaya et al. (2009) melaporkan bahwa
terdapat korelasi positif antara jumlah bunga betina
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Tabel 4. Karakter morfologi kuantitatif delapan aksesi Jatropha spp. yang diamati pada penelitian ini.

Diameter batang Jumlah cabang Jumlah cabang

Aksesi

Jumlah bunga

Jumlah bunga Viabilitas serbuk Kadar lemak

(cm) per tanaman  produktif per tanaman jantan per malai betina per malai sari (%) kasar (%)
JCM 2,50 b 02,00 b 02,00 b 87,33d 4,67 c 80,00d 29,64 g
JCP 427 e 05,00 e 03,67 c 93,67 d 8,33 d 79,67 d 28,15 f
JCB 3,28 ¢c 04,00d 02,67 bc 85,67 d 4,00 bc 79,00 cd 2745e
JCT 572 f 04,00d 02,33 b 76,00 c 3,33 abc 75,00 b 27,33d
JPT 2,38b 01,00 a 01,00 a 66,33 b 9,00d 69,33 a 34,63 h
JGT 3,10¢c 07,67 f 07,00d 15,33 a 2,33 a 77,00 bcd 15,82 a
JMT 3,52d 03,00 c 02,67 bc 64,33 b 2,67 ab 76,33 bc 26,13 ¢
JMW 2,15a 19,67 g 17,00 e 14,67 a 3,67 abc 72,00 a 24,33 b

Angka yang diikuti huruf yang sama pada kolom yang sama tidak berbeda nyata pada taraf uji 5%.

per malai dan produksi buah Jatropha spp., sedang-
kan viabilitas serbuk sari berkorelasi positif dengan
persentase terbentuknya buah (Amkul et al. 2016).

Berdasarkan hasil pengamatan, tiga aksesi
J. curcas yang berasal dari Majene, Pakuwon, dan
Pulau Bacan memiliki jumlah bunga jantan per malai
tinggi dengan persentase viabilitas serbuk sari yang
tinggi pula (79-80%), sedangkan jumlah bunga betina
per malai tertinggi dimiliki oleh J. podagrica.

Persentase KLK yang mencerminkan kadar pro-
duksi minyak tertinggi di antara delapan aksesi
Jatropha spp. ialah J. podagrica sebesar 34,63%,
sedangkan yang terendah dimiliki oleh J. gossypifolia
sebesar 15,82%. Oleh karena itu, aksesi J. podagrica
memiliki potensi yang baik untuk dikembangkan se-
lanjutnya. Aksesi ini memiliki jumlah bunga betina
per malai yang cukup banyak sehingga diharapkan
produksi buah yang tinggi dengan kadar minyak yang
tinggi pula. Karakter kadar minyak tinggi dapat dijadi-
kan sebagai acuan dalam pemilihan tetua persilang-
an untuk memperoleh varietas unggul jarak pagar
dengan potensi hasil minyak tinggi. Ratha dan
Paramathma (2009) dan Nugroho et al. (2017) mere-
komendasikan J. podagrica sebagai tetua persilangan
dengan potensi kadar minyak tinggi lebih dari 30%.
Potensi tersebut memungkinkan terjadinya perbaikan
pada karakter kadar minyak pada spesies Jatropha
spp. lain yang memiliki kadar lemak kasar rerata di
bawah 30%.

Berdasarkan hasil karakterisasi morfologi dela-
pan aksesi Jatropha spp., setiap aksesi memiliki ka-
rakter tersendiri yang membedakan antaraksesi.
Karakter tersebut diharapkan dapat saling meleng-
kapi untuk memperbaiki sifat Jafropha spp. Salah
satu cara untuk memperoleh sifat unggul tanaman
ialah melalui kegiatan persilangan antaraksesi, baik
dengan spesies yang sama maupun dengan spesies
yang berbeda. Beberapa penelitian sebelumnya telah
melaporkan bahwa persilangan interspesifik pada
Jatropha spp. dapat dilakukan dan menghasilkan biji
fertii (Kumar et al. 2009; Laosatit et al. 2014;
Muakrong et al. 2014).

Analisis komponen utama

Analisis komponen utama dilakukan untuk
mengetahui karakter yang berkontribusi terhadap
keragaman genetik pada suatu populasi. Penggunaan
analisis komponen utama untuk mengetahui ke-
ragaman berbagai karakter morfologi Jatropha spp.
telah dilakukan sebelumnya oleh Zapico et al. (2011)
yang memperoleh lima komponen utama dengan
keragaman sebesar 88,81% dari keragaman total dan
Nietsche et al. (2015) yang memperoleh tiga kompo-
nen utama dengan keragaman sebesar 73,5% dari
keragaman total di antara aksesi yang diuji.

Hasil analisis komponen utama pada penelitian
ini telah mereduksi karakter morfologi yang diamati
menjadi dua komponen utama (PCA) yang memiliki
eigenvalue >1 dan mampu menjelaskan keragaman
materi genetik Jatropha spp. sebesar 78,13%
(Gambar 2, Tabel 4). PC1 dengan eigenvalue 8,28 ber-
kontribusi terhadap 46,01% keragaman total, sedang-
kan PC2 dengan eigenvalue 3,98 berkontribusi ter-
hadap 22,12% keragaman total di antara 8 aksesi
Jatropha spp. yang diuji. Haydar et al. (2007) me-
laporkan bahwa karakter yang berkontribusi maksi-
mum terhadap keragaman materi genetik adalah
karakter yang memiliki nilai vektor ciri terbesar dan
positif. Pada PC1, karakter yang berkontribusi besar
terhadap keragaman ialah WB, STD, BD, LB, TCB,
dan JCP, sedangkan karakter WTD dan WP ber-
kontribusi besar terhadap keragaman pada PC2
(Tabel 5).

Karakterisasi Molekuler Berdasarkan Marka SSR
Profil marka SSR

Berdasarkan hasil analisis, seluruh marka SSR
yang digunakan pada penelitian ini mampu memper-
lihatkan polimorfisme pada aksesi-aksesi Jatropha
spp. yang diuji kecuali pada J. montana. Hal ini di-
karenakan pita DNA J. montana tidak teramplifikasi
pada seluruh marka SSR yang digunakan. Hal ter-
sebut dimungkinkan karena J. montana memiliki ka-
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Gambar 2. Pola distribusi keragaman karakter morfologi hasil analisis komponen utama delapan aksesi

Jatropha spp.

Tabel 5. Analisis komponen utama delapan aksesi Jatropha spp.

Kode variabel pengamatan* PC1 PC2

D 00,00 00,00
WB 00,34 -0,06
STD 00,34 -0,06
BD 00,34 -0,06
WDM -0,03 -0,36
WDT -0,10 -0,23
WTD -0,10 00,44
LB 00,34 -0,06
B -0,06 -0,07
WP -0,06 00,44
WBM 00,00 00,00
WBF 00,23 -0,30
BB 00,31 -0,08
DB -0,15 -0,07
TCB 00,34 00,07
JCP 00,34 00,09
JBJ -0,25 -0,33
JBB -0,10 -0,18
\ -0,13 -0,01

KLK -0,11 -0,40
Eigenvalue 08,28 03,98
Proporsi 46,01 22,12
Kumulatif 46,01 68,13

*Penjelasan kode variabel pengamatan yang dianalisis mengacu pada Tabel 2.

rakter morfologi dan secara genetik sangat berbeda
(Gambar 3). Sebanyak 33 alel terdeteksi berdasarkan
8 marka SSR yang digunakan. Jumlah alel (Na) rerata
marka SSR hasil amplifikasi sebanyak 4,12 alel per
marka dengan kisaran 3-7 alel per lokus (Tabel 6).
Jumlah alel rerata yang terdeteksi pada penelitian ini
masih lebih tinggi dibanding dengan hasil penelitian
Maurya dan Yadav (2016) yang mendeteksi 3,56 alel
dan hasil penelitian Sinha et al. (2015) yang men-
deteksi 3,08 alel, tetapi lebih rendah dibanding
dengan hasil penelitian Raposo et al. (2015) yang ber-

hasil mendeteksi 5,50 alel dan Nugroho et al. (2017)
yang berhasil mendeteksi 6,45 alel.

Kisaran jumlah alel yang diperoleh pada pene-
litian ini juga lebih tinggi dibanding dengan hasil pe-
nelitian Tanya et al. (2011) dan Vischi et al. (2013)
yang memperoleh kisaran 2-3 alel per lokus, namun
lebih rendah dibanding dengan hasil penelitian
Ouattara et al. (2014) dengan kisaran 3-11 alel per
lokus, Zubieta et al. (2009) dengan kisaran 4-6 alel
per lokus, dan Nugroho et al. (2017) dengan kisaran
4-9 alel per lokus. Hal ini dikarenakan jumlah aksesi
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Gambar 3. Contoh pola pita yang divisualisasikan dari hasil elektroforesis pada gel poliakrilamida 8%
dengan marka JcSTS-SSR7 dan JcSTS-SSR. M = 100 bp /ladder; 1 = JCT, 2 = JCB, 3 = JCM,
4 =JCP, 5=JPT, 6 =JMT, 7 = JGT, 8 = JIMW.

Tabel 6. Jumlah alel, frekuensi alel utama, diversitas gen, heterozigositas, dan tingkat polimorfisme
yang dihasilkan delapan marka SSR hasil analisis pada delapan aksesi Jatropha spp.

Lokus Na Af Gd He PIC
JcSTS-SSR1 4 0,42 0,69 0,24 0,64
JcSTS-SSR2 7 0,35 0,79 0,28 0,77
JcSTS-SSR3 3 0,57 0,57 0,47 0,50
JcSTS-SSR4 3 0,42 0,61 0,62 0,52
JcSTS-SSR5 3 0,57 0,57 0,39 0,50
JcSTS-SSR6 5 0,42 0,70 0,28 0,65
JcSTS-SSR7 4 0,57 0,61 0,72 0,56
JcSTS-SSR8 4 0,50 0,56 0,08 0,46
Jumlah 33

Rerata 4,12 0,48 0,64 0,38 0,57

Na = jumlah alel, Af = frekuensi alel utama, Gd = diversitas gen, He = heterozigositas, PIC = tingkat

polimorfisme.

dan marka yang digunakan pada penelitian ini lebih
sedikit dibanding dengan penelitian-penelitian ter-
sebut.

Frekuensi alel utama (Af) rerata yang diperoleh
pada penelitian ini sebesar 48% dengan nilai terendah
35% pada marka JcSTS-SSR2 dan nilai tertinggi 57%
pada marka JcSTS-SSR3, JcSTS-SSR5, dan JcSTS-
SSR7. Sementara, Ambrosi et al. (2010) memperoleh
kisaran frekuensi alel utama yang lebih besar, antara
39-94%. Seluruh marka SSR yang digunakan pada
penelitian ini mampu mendiskriminasikan alel
heterozigot dengan nilai heterozigositas berkisar
antara 0,08 (JcSTS-SSR8) dan 0,72 (JcSTS-SSR7).

Nilai diversitas gen (Gd) yang menunjukkan
tingkat keragaman genetik dalam suatu populasi
(Somantri et al. 2002) berkisar antara 0,56 (JcSTS-
SSR8) dan 0,79 (JcSTS-SSR2) dengan rerata 0,64. Nilai
rerata ini lebih tinggi jika dibandingkan dengan hasil
penelitian Yaowalak et al. (2011) sebesar 0,16.

Nilai PIC berkisar antara 0,46 (JcSTS-SSR8) dan
0,77 (JcSTS-SSR2) dengan rerata sebesar 0,57. Kisaran

nilai PIC pada penelitian ini lebih tinggi dibanding
dengan hasil penelitian Santos et al. (2016) yang ber-
kisar antara 0,04 dan 0,53 dan Tanya et al. (2011) yang
berkisar antara 0,02 dan 0,39. Menurut pengklasifika-
sian nilai PIC yang telah dilakukan oleh Botstein et al.
(1980) dan Hildebrand et al. (1994), ketiga marka SSR
yang digunakan pada penelitian ini (JcSTS-SSRI,
JcSTS-SSR2, dan JcSTS-SSR6) termasuk ke dalam
kategori sangat informatif (PIC >0,5) dalam mem-
bedakan antaraksesi Jatropha spp. yang diuji.

Analisis filogenetik

Analisis filogenetik menunjukkan bahwa tujuh
aksesi Jatropha spp. memisah menjadi dua kelom-
pok utama pada koefisien 0,53 (Gambar 4). Kelom-
pok pertama terbagi lagi menjadi dua subkelompok
pada Kkoefisien 0,56, dengan subkelompok pertama
terdiri atas empat aksesi yang seluruhnya merupakan
spesies J. curcas, sedangkan subkelompok kedua ter-
diri atas J. multifida dan J. gossypifolia. Menurut
Satyawan dan Tasma (2011), J. gossypifolia dan
J. multifida memiliki kemiripan dengan J. curcas pada
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Gambar 4. Dendrogram delapan aksesi Jatropha spp. Berdasarkan hasil analisis menggunakan delapan
marka SSR yang dianalisis dengan perangkat lunak NTSYS.

Tabel 7. Matriks kesamaan genetik delapan aksesi Jatropha spp. hasil analisis menggunakan delapan

marka SSR.
Kode aksesi JCT JCB JCM JCP JMT JGT JPT
JCT 1,00
JCB 0,75 1,00
JCM 0,69 0,81 1,00
JCP 0,72 0,54 0,60 1,00
JMT 0,54 0,48 0,54 0,51 1,00
JGT 0,62 0,55 0,55 0,58 0,58 1,00
JPT 0,62 0,55 0,55 0,58 0,51 0,72 1,00

Penjelasan kode aksesi yang dianalisis mengacu pada Tabel 1.

konfigurasi kromosom selama pembelahan meiosis
sehingga diduga menyebabkan kekerabatan di antara
J. gossypifolia, J. multifida, dan J. curcas lebih dekat.
Kelompok kedua hanya terdiri atas J. podagrica.
Marka SSR yang digunakan pada penelitian ini mam-
pu membedakan antarspesies Jafropha spp.

J. montana merupakan salah satu anggota
genus Jatropha tipe liar sehingga memiliki hubungan
kekerabatan yang cukup jauh dibanding dengan
spesies Jatropha lainnya (Praseetha et al. 2014). Hal
ini sesuai dengan hasil karakterisasi morfologi bahwa
J. montana memiliki karakter yang sangat berbeda di-
banding dengan jenis Jafropha lainnya. Bahkan, pe-
neliti lain menempatkan J. montana ke dalam genus
lain dan diberi nama Baliospermum solanifolium
(India Biodiversity 2018).

Kemiripan sifat atau jarak genetik antargenotipe
dapat digunakan sebagai indeks seleksi tetua per-
silangan dan dapat dikembangkan untuk melakukan
seleksi kombinasi tetua superior (Saparni 2008). Pada
kelompok pertama, terdapat dua aksesi Jatropha spp.
dengan hubungan kekerabatan paling dekat, yaitu
aksesi J. curcas asal Pulau Bacan dengan J. curcas
asal Majene, dengan nilai matriks kesamaan genetik
sebesar 81,8% (Tabel 7). Kedua genotipe dengan

jarak genetik yang dekat tersebut tidak potensial un-
tuk dijadikan sebagai tetua persilangan karena dapat
memperbesar peluang terjadinya inbreeding. Pada
kelompok kedua, hanya terdapat aksesi J. podagrica
sehingga dapat disimpulkan bahwa aksesi
J. podagrica memiliki jarak genetik terjauh dibanding
dengan aksesi lainnya. Genotipe dengan jarak genetik
yang jauh potensial untuk dijadikan sebagai tetua per-
silangan yang memperbesar peluang terjadinya
heterosis dan diperolehnya progeni superior.

KESIMPULAN

Analisis karakter morfologi dan molekuler ter-
hadap delapan genotipe Jatropha spp. menghasilkan
keragaman genetik sedang. Karakterisasi morfologi
merekomendasikan J. podagrica sebagai genotipe
calon tetua persilangan potensial untuk menghasilkan
Jatropha hibrida unggul dengan kadar minyak tinggi.
Analisis komponen utama menghasilkan dua kompo-
nen utama dengan proporsi keragaman 68,13%.
Delapan karakter morfologi, seperti warna batang,
bentuk daun, letak bunga, dan jumlah cabang pro-
duktif per tanaman, merupakan karakter yang ber-
kontribusi besar terhadap keragaman total. Analisis
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diversitas genetik dengan marka SSR membagi aksesi
menjadi dua kelompok utama yang memisahkan
J. podagrica dari enam genotipe Jatropha spp.
lainnya. Tiga marka SSR (JcSTS-SSR1, JcSTS-SSR2,
dan JcSTS-SSR6) merupakan marka informatif yang
dapat digunakan untuk analisis diversitas genetik
aksesi Jatropha spp.
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