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ABSTRAK 

 

Mangifera Sumatera bagian Tengah memiliki kemampuan unik dalam beradaptasi pada wilayah dengan 

curah hujan yang tinggi, sehingga berpotensi sebagai sumber plasma nutfah Sumatera. Secara morfologi 

genus Mangifera cukup sulit dibedakan karena tingginya plastisitas morfologi. Mangifera odorata diduga 

sebagai spesies hibrid dari M. indica dan M. foetida, sehingga diperlukan analisis untuk memperkuat 

status taksonomi M. odorata. Tujuan penelitian ini untuk merekonstruksi hubungan kekerabatan M. 

odorata dan kerabatnya berdasarkan gen rbcL. Rekostruksi menggunakan program PAUP* Versi 4.0b10 

dengan metode maximum parsimony (MP). Kladogram dengan metode MP membentuk klad monofiletik 

dengan dua klad utama Mangifera.  Klad pertama yaitu M. indica dan klad kedua terdiri dari M. foetida 

dan M. odorata.  Kladogram mendukung asumsi bahwa M. odorata adalah hibrid dari M. foetida dan M. 

indica. 

 

Kata Kunci: analisis filogenetik, gen rbcL, Mangifera odorata, Sumatera Tengah 

 

ABSTRACT 

 

Mangifera from Central Sumatera has a unique ability to adapt on the high rainfall region. Therefore, this 

genus is a potential germplasm source in Sumatera. Based on morphological character, Mangifera are  

difficult to be distinguished among the species  and have high morphological plasticity. M. odorata  is 

considered as a hybrid species from M. indica and M. foetida, therefore an analysis is necessary to 

reinforce the taxonomical status of M. odorata. The aim of this study was to reconstruct the relationship 

of M. odorata and its related species based on the rbcL gene. The phylogenetic reconstruction was 

conducted using PAUP* Version 4.0b10, Maximum Parsimony (MP). Cladogram using MP showed 

monophyletic tree of Mangifera and it was devided into two main clades. The first clad was consisted of a 

species only, M. indica while the second clad consisted of M. foetida dan M.  odorata.  Cladogram 

supported the assumption that M. odorata is a hybrid species.  
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PENDAHULUAN 

 

Pulau Sumatera memiliki keanekaragaman flora yang tinggi di antaranya wilayah Sumatera 

bagian Tengah. Mangga (Mangifera) dari famili Anacardiaceae (Kostermans & Bompart 1993) yang 

secara alami terdistribusi luas di wilayah ini, memiliki kemampuan yang unik dalam beradaptasi pada 

wilayah tropis, seperti mampu berbunga pada curah hujan yang tinggi dan mempunyai ketahanan 

terhadap kerontokan buah, sehingga Sumatera berpotensi sebagai sumber plasma nutfah Mangifera. 

Fitmawati et al. (2013) melakukan eksplorasi dan identifikasi Mangifera di Sumatera bagian Tengah yang 

terdiri dari Provinsi Riau, Sumatera Barat dan Jambi dan menyatakan bahwa keanekaragaman Mangifera 

ini semakin menurun karena berbagai faktor seperti deforestasi, perubahan habitat dan lain-lain yang akan 

menyebabkan hilangnya informasi keanekaragaman Mangifera sedangkan keanekaragaman tersebut 

belum teridentifikasi dengan baik. 
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Secara morfologi genus Mangifera cukup sulit dibedakan terutama pada jenis-jenis yang 

berkerabat dekat.  Hal ini disebabkan karena plastisitas morfologi yang tinggi, sehingga kemiripan 

morfologi sangat umum dijumpai dalam genus ini.  Menurut Hou (1978)  spesies M. odorata adalah 

hibrid dari M. indica dan M. foetida,  namun Kosterman dan Bompard (1993) menolak 

pernyataan tersebut. Oleh karena itu selain karakterisasi menggunakan penanda morfologi, juga 

diperlukan dukungan data yang lebih komprehensif untuk memperkuat status taksonomi M. odorata salah 

satunya dengan penanda molekuler. Pendekatan ini dapat menganalisis hubungan kekerabatan 

berdasarkan garis evolusi dari kelompok organisme (Hidayat & Adi 2006).  

Pada penelitian ini penanda yang digunakan adalah sekuen gen cpDNA rbcL sebagai 

penyanding ribulosa-1,5-bisphospate carboxylase (RuBisCO).  Penanda ini ditetapkan oleh Barcode of 

Life Database (BOLD) sebagai salah satu sekuen DNA barcode dalam menganalisis keanekaragaman 

genetik spesies tanaman (Judd et al. 2002), dan merupakan penanda yang konservatif (Newmaster et al. 

2006).  Penelitian tentang studi filogenetik Mangifera Indonesia berdasarkan penanda rbcL sudah pernah 

dilakukan oleh Suparman et al. (2013).  Akan tetapi untuk mangga Sumatera, khususnya di Sumatera 

bagian Tengah belum dilakukan. Tujuan dari penelitian ini adalah merekonstruksi hubungan kekerabatan 

spesies Mangifera odorata Sumatera Tengah dan kerabatnya berdasarkan sekuen rbcL. 

 

 

BAHAN DAN METODE 

 

Waktu dan Tempat 

Penelitian dilaksanakan di Laboratorium Botani dan Laboratorium Genetika Jurusan Biologi 

FMIPA Universitas Riau. 

 

Alat dan Bahan 

Alat yang digunakan dalam penelitian adalah mortar, sentrifus, waterbath, tabung 1,5 ml, tabung 

PCR, mikropipet dan mikrotip,  apparatus elektroforesis,  mesin PCR thermal cycle dan UV 

transluminator.  Bahan yang digunakan dalam penelitian ini adalah sebagai berikut: 2X CTAB, Nitrogen 

cair, 0,2% mercaptoethanol, kloroform, isopropanol, bufer  TE, PCR Kit, DNA template. Primer yang 

digunakan adalah primer Forward 5’(CTTGGCATTCCGAGTA)3’ dan primer Reverse 

5’(TCACAAGCAGCCAGTTC)3’ (Suparman 2013), gel agarose, buffer TAE. Sampel yang digunakan 

adalah daun M.  indica, M. foetida, M.  odorata dan Bouea macrophylla sebagai outgroup. 

 

Prosedur Kerja 

Isolasi DNA 
Prosedur isolasi DNA menggunakan metode CTAB (Doyle dan Doyle 1987). Kualitas DNA hasil 

isolasi diperiksa menggunakan mesin elektroforesis dengan konsentrasi gel agarose 1%. 

Amplifikasi dan Sekuensing 
Amplifikasi sekuen rbcL dengan menggunakan mesin PCR (GeneAmp PCR sistem 2400 Perkin 

Elmer). Proses amplifikasi gen rbcL diawali dengan 1 siklus pada 95
0
C (pre-denaturasi) selama 4 menit; 

35 siklus pada 94
0
C (denaturasi) selama 30 detik, 53

0
C (annealing) selama 30 detik, 72

0
C (ekstensi) 

selama 2 menit dan diakhiri dengan 1 siklus pada 72
0
C (ekstensi akhir) selama 10 menit. 

 

Analisis Filogenetik Mangifera  

Data sekuen disejajarkan menggunakan ClustalW dan kemudian diperiksa secara manual dengan 

BioEdit. Rekonstruksi pohon filogenetik menggunakan program PAUP* versi 4.0b10 dengan metode 

Maximum Parsimony menggunakan analisis bootstrap 100x. 

 

 

HASIL DAN PEMBAHASAN 

 

Amplifikasi Sekuen rbcL 

Profil pita hasil amplifikasi, diperoleh ukuran panjang fragmen DNA sekitar 1400 pb (Gambar 

1). Ukuran panjang gen rbcL sesuai dengan penelitian sebelumnya yaitu 1428 pb (Judd et al. 2002; 

Suparman et al. 2013). 
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Gambar 1.  Profil pita dari gen rbcL. Keterangan: (L) GeneRuler

TM
 1kb DNA Ladder (1) Bouea 

macrophylla, (2) Mangifera foetida, (3) M. indica, (4) M. odorata 

 

Analisis Filogenetik Mangifera Sumatera Tengah Berdasarkan Sekuen rbcL 

Analisis pohon filogenetik menggunakan metode maximum parsimony (MP) yaitu cara untuk 

merekonstruksi pohon filogenetik berdasarkan jumlah perubahan (evolusi) terkecil.  Hasil pensejajaran 

sekuen dari sampel Mangifera dengan total karakter yang digunakan untuk merekonstruksi pohon 

filogenetik sebanyak 481 karakter dengan 4 karakter parsimony-informative yaitu situs yang 

menunjukkan adanya perbedaan jumlah substitusi pada pola percabangan kladogram untuk menjelaskan 

variasi pada situs tersebut yang terjadi karena evolusi dalam jangka waktu yang panjang (Farris 1989).  

Kladogram hasil analisis MP memiliki nilai consistency index (CI)=1 dan nilai retention index (RI)=1.  

Hal ini menunjukkan kladogram yang dihasilkan memiliki tingkat parsimoni yang tinggi. Rekonstruksi 

pohon filogenetik menggunakan outgroup yaitu Bouea macrophylla dari famili Anacardiaceae . 

Kladogram dengan metode MP terbagi menjadi dua klad utama Mangifera (Gambar 2).  Klad I 

terdiri dari Mangifera indica, Kosterman & Bompard (1993) mengelompokkan Mangifera berdasarkan 

karakter morfologi disk pada bunga menjadi dua subgenus yaitu subgenus Limus yang memiliki bentuk 

disk datar, lebih sempit dari ovarium atau tidak memiliki disk dan merupakan subgenus yang lebih 

permitif, dan subgenus Mangifera dengan disk lebih luas dari ovarium dan sebagai jenis Mangifera yang 

lebih maju. M. indica diklasifikasikan dalam subgenus Mangifera dengan disk bunga cushion-like (seperti 

bantal).  Berdasarkan karakter Morfologi, M. indica memiliki tekstur daun certaceous (mengertas), bunga 

kuning pucat sampai hijau kemerahan, bunga glomerulate terdapat rambut pada tangkai bunga, jumlah 

stamen fertil 1 dan buah berwarna hijau dengan kuantitas serat sedang (Fitmawati et al. 2013) 

Klad II terdiri dari M. foetida dan M. Odorata. Kosterman & Bompard (1993) 

mengklasifikasikan kedua jenis ini dalam subgenus Limus. Berdasarkan karakter morfologi kedua spesies 

tersebut memilki kemiripan dari karakter bunga non glomerulate, bentuk, aroma, rasa dan struktur isi 

buah, sedangkan karakter yang membedakan adalah kandungan serat buah M. foetida lebih tinggi 

dibandingkan M. odorata (Anto 2014) dan perbungaan M. foetida bebentuk kerucut dengan warna bunga 

merah tua sedangkan M. odorata memilki perbungaan jorong ke atas dengan warna bunga merah keputih-

putihan (Fitmawati et al. 2013).  

Spesies M. odorata adalah hibrid alam dari M. indica dan M. foetida (Hou 1978). Hal ini 

didukung oleh Yonemori et al. (2002) yang meneliti 14 spesies Mangifera dari Thailand berdasarkan 

sekuen DNA daerah ITS dan menyatakan bahwa adanya aditivitas dua basa nukleotida pada sekuens M. 

odorata yang diturunkan dari kedua tetua yang bersifat dominan. Selanjutnya Suparman et al. (2013) 

menganalisis 16 spesies Mangifera dari Indonesia dan Thailand berdasarkan sekuen rbcL mendukung 

asumsi bahwa M. odorata adalah spesies hibrid. Namun Kosterman & Bompard (1993) tidak menerima 

asumsi tersebut, karena berdasarkan karakter morfologi dari tonjolan retikulasi daun M. odorata berbeda 

dengan M. foetida dan pembungaan M. odorata berbeda dari M. indica dan M. foetida.  

Kladogram (Gambar 2) menunjukkan M. foetida dan M. odorata membentuk klad sister group 

dengan nilai bootstrap 97% dan membentuk kelompok monofiletik dengan M. indica.  Hal ini didukung 

oleh Teo et al. (2002); Kiew et al. (2003) yang menganalisis status hibrid M. odorta berdasarkan penanda 

AFLP  yang berpendapat bahwa M. odorata lebih berkerabat dekat dengan M. foetida daripda M. indica 

dan Suparman et al. (2013). Namun analisis 19 Mangifera dari Indonesia dan Thailand berdasarkan 

sekuen matK menunjukkan hasil yang berbeda, bahwa M. odorata dan M. indica membentuk klad sister 

group, Hal ini menunjukkan M. odorata lebih dekat hubungannya dengan M. indica daripada M. foetida 

(Hidayat et al. 2012).  Rekonstruksi hubungan kekerabatan Mangifera berdasarkan penanda AFLP serta 

sekuen gen ITS, rbcL dan matK mendukung status hibrid dari M. odorata. Kladogram hasil analisis 
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maximum parsimony Mangifera Sumatera Tengah berdasarkan sekuen rbcL (Gambar 2) juga dapat 

mendukung asumsi bahwa M. odorata adalah hibrid dari M. foetida dan M. indica.  

 

 
Gambar 2. Pohon filogenetik maximum parsimony jenis Mangifera berdasarkan sekuen rbcL. Angka 

dalam kurung di bawah cabang menunjukkan nilai bootstrap 100x, dengan CI=1; RI=1;RC=1 

 

Kladogram dengan metode MP membentuk klad monofiletik yaitu berasal dari nenek moyang 

yang sama (Mukherjee 1953).  Hal ini didukung oleh pernyataan (Suparman et al. 2013), (Yonemori et al. 

2002) dan (Hidayat et al. 2012).  Hasil keseluruhan dari karakter monofiletik didukung dengan karakter 

stomata anomositik pada Mangifera (Hidayat et al. 2009). Variasi basa nukleotida yang diperoleh 

berdasarkan sekuen gen rbcL cukup tinggi, sehingga sekuen ini dapat digunakan dalam analisis hubungan 

filogenetik pada level genus, spesies maupun infraspesies. 

 

KESIMPULAN 

 

Studi filogenetik 3 jenis Mangifera Sumatera Tengah berdasarkan sekuen rbcL dapat 

disimpulkan bahwa, kladogram hasil analisis Maximum Parsimony (MP) membentuk klad monofiletik 

dengan dua klad utama Mangifera. Klad pertama terdiri Mangifera indica dan klad kedua terdiri dari M. 

foetida dan M.  odorata yang membentuk klad sister group.  Kladogram mendukung asumsi bahwa M. 

odorata adalah hibrid dari M. foetida dan M. indica.  
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