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ABSTRAK 

 

DNA Barcoding Tumbuhan Kenari (Canarium vulgare) Koleksi 

Kebun Raya Bogor 

 

ESTER OKTAVIANA ISWURYANI 

 

Canarium vulgare merupakan tumbuhan komersil yang tersebar di Indonesia dan 

memiliki nilai fungsional di bidang ekonomi ataupun ekologi. Tingginya 

pemanfaatan tanaman ini harus diimbangi dengan usaha konservasi, dan salah 

satu lembaga konservasi di Indonesia ialah Kebun Raya Bogor (KRB). Berbagai 

upaya konservasi dilakukan oleh KRB untuk C. vulgare antara lain dengan 

melakukan DNA barcoding. Tujuan dari penelitian ini yaitu analisis molekuler 

Canarium vulgare melalui barcoding menggunakan penanda genetik rbcL, psbA-

trnH intergenice spacer, dan ITS. Penelitian dimulai dari ekstraksi DNA C. 

vulgare, dilanjutkan dengan amplifikasi dengan primer rbcL, psbA-trnH 

intergenice spacer, dan ITS, dilanjutkan sekuensing dan analisis pohon 

filogenetik. Hasil analisis filogenetik diketahui bahwa sekuen rbcL, psbA-trnH 

intergenice spacer dan ITS mampu mendeterminasi genus Canarium secara 

interspesies. Hasil penelitian memberi rekomendasi sekuen rbcL untuk 

identifikasi genetik spesies-spesies Canarium. Urutan nukleotida C. vulgare 

berdasar berbagai marker tersebut dapat menjadi salah satu metode konservasi C. 

vulgare pada tingkat molekuler.  

Kata kunci: Canarium vulgare, DNA barcoding, tumbuhan terancam punah, 

nukleus, plastida  

 

  



xiii 
 

ABSTRACT 

 

DNA Barcoding in Kenari Plant (Canarium vulgare) Collection of 

Bogor Botanic Garden  

 

ESTER OKTAVIANA ISWURYANI 

 

Canarium vulgare is a commercial plant spread in Indonesia and has functional 

values in the economic or ecological. The high utilization of this plant must be 

balanced with conservation efforts, and one of the conservation institutions in 

Indonesia is the Kebun Raya Bogor (KRB). Various conservation efforts have 

been carried out by KRB for C. vulgare, among others, by performing DNA 

barcodes. The purpose of this study is the molecular analysis of Canarium 

vulgare through barcoding using the genetic marker rbcL, psbA-trnH intergenic 

spacer, and ITS. The research started from the extraction of C. vulgare DNA, 

followed by amplification with primers rbcL, psbA-trnH intergenic spacer, and 

ITS, then sequencing and phylogenetic tree analysis. The results of the 

phylogenetic analysis showed that the sequence of rbcL, psbA-trnH intergenic 

spacer, and ITS were able to determine the genus Canarium interspecies. This 

study provides recommendations for rbcL sequences for the genetic identification 

of Canarium. Based on this study, the nucleotide sequence of C. vulgare can be 

one of the conservations at the molecular level. 

Keywords: Canarium vulgare, DNA barcode, an endangered plant, nuclear, 

plastid 
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BAB I 

PENDAHULUAN 

 

1.1 Latar Belakang  

Indonesia adalah negara yang masuk sebagai 3 besar negara 

megabiodiversitas walaupun luas wilayahnya hanya sekitar 1,3% dari luas bumi. 

Hal tersebut menunjang Indonesia untuk memanfaatkan kekayaan biotanya dalam 

kebutuhan sehari-hari berupa kebutuhan sandang, pangan maupun papan. Menurut 

Leenhouts et al. (1955) terdapat 3 jenis spesies dari genus Canarium yang 

merupakan tumbuhan komersil yaitu C. indicum, C. vulgare dan C. ovatum. 

Tumbuhan tersebut mampu memproduksi biji kenari yang bernilai ekonomi tinggi. 

Canarium vulgare merupakan salah satu tumbuhan komersil yang tersebar dari 

Pulau Jawa hingga Pulau Solomon, selain itu C. vulgare merupakan tumbuhan 

endemik di Ambon (Lim, 2011). Bagian kayu dari C. vulgare dimanfaatkan sebagai 

bahan pembuatan perahu dan dayung di Bawean dan Kangenan, Jawa Timur serta 

dimanfaatkan sebagai obat oleh masyarakat di Halmahera Utara. Canarium vulgare 

merupakan tumbuhan yang memiliki fungsi ekologi karena berfungsi sebagai 

tumbuhan peneduh untuk pohon pala atau pohon peneduh di pinggir jalan 

(Leenhouts et al., 1955; Simanjutak et al., 2016).  

Populasi C. vulgare di alam saat ini relatif jarang tetapi tidak termasuk ke 

dalam spesies yang dilindungi. Tingginya pemanfaatan C. vulgare di Indonesia 

mampu memberikan potensi penurunan populasi C. vulgare di lingkungannya. 

Hingga saat ini metode budidaya C. vulgare yaitu dengan perbanyakan biji 

(Suprapto et al., 2016). Rendahnya variasi pada metode budidaya C. vulgare serta 

pertumbuhannya yang lambat, maka dibutuhkan usaha konservasi. Hal tersebut 

disebabkan karena penurunan populasi C. vulgare dapat memberikan kerugian bagi 

lingkungan maupun makhluk hidup lainnya. Penurunan populasi tumbuhan akan 

meningkatkan inbreeding antar tumbuhan yang mengakibatkan terjadinya 

penurunan kemampuan adaptasi tumbuhan di lingkungan dan menurunan kualitas 
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tumbuhan. Diperlukan usaha konservasi untuk menjaga eksistensi C. vulgare di 

lingkungan dan mencegah terjadinya penurunan kualitas C. vulgare.  

Usaha konservasi tersebut dapat dilakukan secara in situ atau secara ex situ. 

Salah satu lembaga konservasi ex situ Indonesia yaitu Kebun Raya Bogor (KRB) 

yang berperan penting sebagai tempat perlindungan terakhir untuk menyelamatkan 

koleksi flora di Indonesia terutama yang berstatus terancam punah. Selain itu KRB 

memiliki lima fungsi utama yaitu sebagai kawasan konservasi, penelitian, 

pendidikan, ekowisata dan jasa lingkungan (Ariati & Widyatmoko, 2019). Salah 

satu usaha konservasi yang dilakukan di KRB yaitu konservasi pada tingkat 

molekuler. DNA barcoding merupakan salah satu metode konservasi pada tingkat 

molekuler dengan cara identifikasi genetik suatu tumbuhan. DNA barcoding dinilai 

bersifat lebih efektif, akurat dan stabil dibandingkan dengan identifikasi morfologi 

atau biokimia dalam taksonomi dan filogenetik tumbuhan karena dalam DNA 

barcoding digunakan sekuen potongan DNA pendek yang sudah terstandar (Mehle 

& Trdan, 2012).  

Menurut CBOL (2009) pada DNA barcoding tumbuhan dapat digunakan 

beberapa jenis gen yaitu gen yang berasal dari bagian genom inti sel tumbuhan 

seperti ITS (Internal Transcribed Spcaer) atau gen dari bagian kloroplas tumbuhan 

seperti rbcL (ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase oxygenase) atau psbA-trnH 

intergenic spacer. Proses DNA barcoding tumbuhan Canarium vulgare dapat 

menggunakan sekuen dari gen-gen tersebut sehingga dapat dilakukan analisis 

sekuen DNA dari C. vulgare. Penggunaan sekuen rbcL, psbA-trnH dan ITS dalam 

proses DNA barcoding karena sekuen tersebut memiliki variasi karakter gen yang 

tinggi dan mudah untuk teramplifikasi sehingga perbedaan tumbuhan antar taksa 

yang berdekatan dapat dibedakan. 

1.2 Rumusan Masalah 

Kajian tentang C. vulgare yang ada saat ini masih tergolong sedikit 

menyebabkan terbatasnya data C. vulgare di basis data NCBI. Canarium vulgare 

tersebar luar di Indonesia serta memiliki peranan di bidang ekonomi dan ekologi. 

Saat ini keberadaan C. vulgare di lingkungan mulai mengalami penurunan akibat 

pemanfaatan jangka panjang. Pembentukan strategi konservasi pada tingkat 
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molekuler merupakan salah satu langkah preventif menjaga keberadaan C. vulgare 

di lingkungan.  

1.3 Tujuan Penelitian 

Tujuan penelitian ini yaitu untuk analisis sekuen DNA C. vulgare yang diuji 

menggunakan sekuen rbcL, psbA-trnH intergenic spacer dan ITS serta menambah 

koleksi sekuen C. vulgare dari KRB di basis data NCBI sebagai usaha konservasi 

pada tingkat molekuler. 

1.4 Manfaat Penelitian  

Hasil penelitian ini diharapkan memberikan informasi mengenai keragaman 

genetik Canarium vulgare dan menambah data sekuen DNA C. vulgare 

menggunakan sekuen rbcL, psbA-trnH intergenic spacer dan ITS di basis data 

GenBank seperti NCBI, DDBJ, ENA, dan sebagainya. Dapat digunakan sebagai 

bahan kajian untuk penelitian selanjutnya dan menentukan strategi konservasi C. 

vulgare. 
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BAB V 

SIMPULAN DAN SARAN 

 

5.1 Simpulan 

Berdasarkan hasil penelitian yang telah dilakukan memberikan informasi 

bahwa sekuen rbcL, psbA-trnH intergenic spacer dan ITS mampu mendeterminasi 

genus Canarium secara interspesies. Direkomendasikan sekuen rbcL untuk 

identifikasi genetik pada genus Canarium. Hasil penelitian ini dapat memberikan 

informasi pelengkap pada basis data NCBI sebagai salah satu upaya konservasi C. 

vulgare pada tingkat molekuler. 

5.2 Saran  

Diperlukan pengujian sekuen DNA C. vulgare dengan berbagai primer agar 

diperoleh barcode DNA potensial, sehingga hasil sekuensing dan analisis 

filogenetik dari DNA C. vulgare lebih maksimal. Terbatasnya data genus Canarium 

pada sekuen ITS menyebabkan analisis filogenetik tidak representatif. Selain itu, 

pada analisis filogenetik dapat digunakan pendekatan berupa multilocus. 

Pendekatan multilocus dinilai lebih efektif untuk identifikasi dan verifikasi DNA 

dan mampu melengkapi hasil analisis pada lokus sekuen tunggal. 
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