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ABSTRAK

Analisis molekuler telah mengalami perkembangan yang sangat pesat, salah satunya melalui
penerapan metode DNA barcode yang didukung dengan adanya pusat data genetika dan molekuler
yaitu NCBI. Namun, hingga saat ini belum ada konsensus lokus DNA barcode region standar dan
universal yang dapat digunakan pada tanaman dari berbagai taxa. Salah satu lokus telah banyak
terkumpul pada NCBI adalah psbA-trnH, diantaranya data dari genus Momordica. Oleh karena itu,
penelitian ini bertujuan untuk mengetahui efektivitas DNA barcode dengan lokus psbA-trnH pada
genus Momordica. Penelitian dilakukan dengan mengumpulkan data sekuens lokus psbA-trnH
genus Momordica pada database NCBI. Data sekuens yang memenuhi kriteria selanjutnya
disejajarkan dan dianalisis menggunakan software MEGA 11. Analisis yang dilakukan meliputi analisis
variasi sekuens, rekonstruksi pohon filogenetik berdasarkan metode maximum parsimony dan
maximum likelihood dengan bootstrap 1000x, dan perhitungan nilai jarak genetik berdasarkan
pairwise distance dengan model substitusi Kimura-2-Parameter (K2P). Hasil penelitian
menunjukkan bahwa lokus psbA-trnH terbukti memenuhi ketiga prinsip pemilihan DNA barcode
region yaitu standarisasi, minimalisme, dan skalabilitas. Lokus psbA-trnH terbukti mampu
menggambarkan variasi genetik genus Momordica baik pada level interspesies maupun
intraspesies, tetapi masih belum cukup efektif untuk menggambarkan kekerabatan antar taxa,
sehingga perlu dikombinasikan dengan lokus barcode region lainnya melalui uji dan kajian lanjutan.

Kata Kunci: DNA barcode, variasi genetik, momordica, psbA-trnH
ABSTRACT

The DNA barcode method has been instrumental in the rapid development of molecular analysis,
with NCBI serving as an extensive genetic and molecular data center. However, there is still no
consensus on standard and universal DNA barcode region loci that can be used in plants of various
taxa. One locus that has been collected in NCBI is psbA-trnH, including data from the genus
Momordica. Therefore, this study aims to determine the effectiveness of DNA barcoding with psbA-
trnH in the genus Momordica. The study involved collecting data on the psbA-trnH sequence of the
genus Momordica from the NCBI database. Sequence data that met the criteria was then aligned
and analyzed using MEGA 11 software. The analyses performed included sequence variation
analysis, phylogenetic tree reconstruction based on the maximum parsimony and maximum
likelihood methods with 1000x bootstrapping, and the calculation of genetic distance values based
on pair-wise distance with the Kimura-2-Parameters (K2P) substitution model. The results showed
that the psbA-trnH region fulfilled the three principles of selecting DNA barcode regions:
standardization, minimalism, and scalability. The psbA-trnH region can describe genetic variation
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in Momordica at both interspecies and intraspecies levels, but it is insufficient for phylogenetic
analysis between taxa. Further tests and studies are needed to combine it with other
barcode regions.
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PENDAHULUAN

Pendekatan berbasis molekuler telah berkembang dengan sangat pesat,
salah satunya ditandai dengan terbentuknya database NCB/ (National Center for
Biotechnology Information). NCBI merupakan sumber pusat data yang berisi
tentang informasi terkait perkembangan biologi molekuler yang dimanfaatkan untuk
berbagai keperluan analisis molekuler dan genetika. Salah satu metode analisis
molekuler yang banyak dikaji saat ini adalah metode DNA barcoding. DNA
merupakan sumber informasi genetik yang akurat dan potensial, yang ditemukan
dalam hampir semua sel seluruh organisme. Analisis molekuler menggunakan
metode DNA barcode pada dasarnya merupakan suatu pendekatan dengan
memanfaatkan sekuens pendek yang termasuk bagian dari genom yang
terstandarisasi sebagai penanda genetik untuk mengidentifikasi spesies (Kress et al.,
2015). Beberapa penelitian terdahulu terkait DNA barcode juga telah banyak
dilakukan, diantaranya tanaman mengkudu (Morinda citrifolia L.) (Afrianti et al.,
2023), genus Stelechocarpus (Turhadi & Hakim, 2023), tumbuhan langka
(Mursyidin, 2022), mangga kasturi (Mangifera casturi) (Sagala & Sogandi, 2022),
spesies Momordica (). U. S. Kumar et al., 2020; Ramesh et al., 2021), tanaman
gambir (Uncaria sp.) (Wardi et al., 2020), bunga soka (/xora) (Anzani et al., 2021),
Myrtaceae (Martiansyah, 2021), tanaman anggrek Thrixspermum (Rohimah et al.,
2018; Sindiya et al., 2018), tanaman daluga (Cyrtosperma spp.) (Julianti et al., 2015),
lai-durian (Sunaryo, 2015), tanaman tumbuhan pangi (Pangium edule R.) (Bangol
et al., 2014), serta gedi merah (Abelmoschus manihot) dan gedi hijau (Abelmoschus
moschatus) (Fattah et al., 2014). Hal ini menunjukkan bahwa penelitian DNA
barcode telah dilakukan pada berbagai jenis tanaman dari berbagai level taxa.

Langkah pertama dalam analisis molekuler menggunakan metode DNA
barcode adalah pemilihan lokus DNA. Namun, terdapat keterbatasan pada metode
ini karena belum adanya konsensus lokus standar yang bersifat universal untuk

semua tanaman seperti pada hewan yang menggunakan COI. Oleh karena itu, kajian
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terkait dengan DNA barcoding pada tanaman masih terus dilakukan. Adapun lokus
DNA yang umumnya digunakan dalam analisis molekuler tanaman adalah rbcL (gen
subunit large RuBisCO) (Talley & Kolondam, 2015), matK (gen maturase K) (Ali et
al., 2015), psbA-trnh (daerah ruang antar-gen trnH dan psbA) (Kress et al., 2005),
dan ITS (Internal Transcribes Spacer) (S. Chen et al., 2010). Namun, penggunaannya
pada berbagai taxa tanaman masih terus melalui penelitian-penelitian dengan
dengan berbagai metode uji.

Lokus psbA-trnH merupakan salah satu lokus yang potensial untuk
dikembangkan, karena lokus ini memiliki kemampuan untuk membedakan spesies
dengan sangat baik (Kress et al., 2005; Nithaniyal & Parani, 2016; Santhosh Kumar
et al., 2015; Vassou et al., 2015). Lokus psbA-trnH merupakan daerah intergenic
spacer yang terdapat pada genom kloroplas tanaman. Lokus ini merupakan
barcode region yang paling variatif pada Angiospermae dan mudah diamplifikasi
pada berbagai tanaman darat (Kress et al., 2005). Oleh karena itu, lokus psbA-trnH
patut untuk diuji lebih lanjut. Selain itu, data sekuens psbA-trnH juga ditemukan
cukup banyak di database NCBI/, meskipun masih terbatas pada kelompok taxa
tertentu. Meskipun demikian, kajian lebih lanjut tetap diperlukan untuk mengetahui
efektivitas lokus psbA-trnH dalam menggambarkan variasi genetik pada tanaman
berdasarkan metode DNA Barcode.

Genus Momordica merupakan salah satu genus dengan jumlah spesies
yang cukup besar dan menjadi subjek penelitian ini berkat keberadaan database
genom yang cukup lengkap di NCBI. Genus Momordica merupakan tanaman asli
paleotropis yang setidaknya terdiri dari 59 spesies yang tersebar di Afrika dan Asia
Tenggara (Bharathi & John, 2013). Sejauh ini ditemukan 159 taxa dari genus
Momordica yang memiliki sekuens lokus psbA-trnH pada database NCBI secara
keseluruhan. Oleh karena itu, data tersebut dapat dimanfaatkan untuk mengetahui
efektivitas lokus psbA-trnH sebagai salah satu kandidat konsensus lokus DNA
barcode region. Berdasarkan hal tersebut, penelitian ini bertujuan untuk mengetahui
efektivitas aplikasi DNA Barcode dengan lokus psbA-trnH pada genus Momordica.
Penelitian ini diharapkan dapat memberikan rekomendasi terkait dengan penerapan
analisis molekuler menggunakan metode DNA barcode pada tanaman, khususnya

dengan lokus psbA-trnH.
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METODE PENELITIAN

Penelitian ini dilakukan dengan mengumpulkan data sekuens gen yang
diperoleh dari NCBI (National Center for Biotechnology Information; URL:
http://www.ncbi.nlm.nih.gov). Lokus gen yang digunakan ialah lokus psbA-trnH

yang terdapat pada database NCBI. Terdiri dari partial cds gen psbA, complete
sequence dari psbA-trnH intergenic spacer, dan partial sequence trnH-His (gen
trnH). Taxa yang digunakan terbatas pada 12 taxa dari genus Momordica dengan
data lokus psbA-trnH pada database NCBI yang sesuai kriteria. Kriteria tersebut
antara lain (i) bukan merupakan sekuens ‘unverified’ tanpa nama taxa yang jelas, (ii)
memiliki ambiguitas basa N < 3% (Suesatpanit et al., 2017), serta (i) memiliki
komponen sekuens psbA-trnH seperti yang telah disebutkan sebelumnya. Data
taxa yang memenuhi kriteria disajikan pada Tabel 1.

Sekuens dari seluruh taxa yang telah dikumpulkan selanjutnya disimpan
dalam format FASTA dan dianalisis dengan menggunakan software MECA 11 (S.

Kumar et al., 2018) yang dapat diunduh melalui https://www.megasoftware.net.

Analisis yang dilakukan meliputi penyejajaran, analisis jumlah variasi basa,
rekonstruksi pohon filogenetik, dan perhitungan nilai jarak genetik yang dihasilkan.
Penyejajaran dilakukan melalui Multiple Sequence Alignment by Clustal W. Analisis
jumlah variasi basa terdiri dari data jumlah conserve site (S), variable site (V),
parsimony informative site (Pi), dan singleton site (S). Rekonstruksi pohon
filogenetik dilakukan berdasarkan metode Maximum Parsimony dan Maximum
Likelihood dengan bootstrap 1000x. Perhitungan nilai jarak genetik dilakukan
berdasarkan pairwise distance dengan model substitusi Kimura-2-Parameter
(K2P).

Evaluasi aplikasi DNA Barcode dengan lokus psbA-trnH dilakukan dengan
memperhatikan prinsip penting pemilihan DNA barcode region yaitu standarisasi,
minimalisme, dan skalabilitas (Hollingsworth et al., 2011). Standarisasi didasarkan
pada lokus yang bersifat standar dan universal, sedangkan prinsip minimalisme
berkaitan dengan ukuran basa dan tingkat variasinya. Adapun prinsip skalabilitas
berkaitan dengan keterjangkauan lokus untuk di amplifikasi, Penelitian ini berfokus
pada analisis variasi dan jarak genetik yang dihasilkan, serta analisis hasil pohon
filogenetik yang terbentuk. Nilai jarak genetik yang lebih besar menunjukkan
hubungan kekerabatan yang semakin jauh (Aprilyanto & Sembiring, 2016), sehingga

cenderung akan terpisah percabangannya pada pohon filogenetik yang dihasilkan.
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HASIL DAN PEMBAHASAN

Pengumpulan data sekuens dari database NCB/ dilakukan dengan
menggunakan kata kunci “spesies+psbA-trnH”, sehingga diperoleh 12 taxa yang
memenubhi kriteria (Tabel 1). Jumlah basa yang diperoleh berkisar antara 213 - 494
bp. Jumlah basa terkecil ditemukan pada M. charantia var. muricata, sedangkan
jumlah basa terbesar diperoleh dari M. charantia var. charantia. Sekuens tersebut
kemudian disejajarkan dan dianalisis, sehingga diperoleh konsensus jumlah basa
yang berhasil di sejajarkan sebesar 213 bp disertai dengan berbagai data variasi
sekuens lainnya (Tabel 2). Ukuran basa tersebut tergolong cukup pendek, jika
dibandingkan dengan beberapa jenis lokus barcode region lain yang sering
digunakan seperti matK, rbcL, maupun ITS. Namun, ukuran tersebut juga mungkin
lebih panjang (1000 bp) pada tanaman monokotil dan conifer (CBOL Plant
Working Group, 2009). Taxa yang berhasil dikumpulkan terdiri dari anggota genus
Momordica yang berasal dari Asia dan Afrika, dengan jumlah masing-masing
sebanyak 6 spesies. Pengelompokan berdasarkan origin ini dilakukan untuk
mempermudah analisis efektivitas lokus psbA-trnH melalui rekonstruksi pohon
filogenetik. Adapun penentuan origin dilakukan berdasarkan hasil-hasil penelitian
sebelumnya yang dipublikasikan secara utuh sebagai overview genus Momordica
(Bharathi & John, 2013).

Tabel 1. Data taxa dan jumlah basa yang diperoleh dari database NCBI

Jumlah basa

Nomor Aksesi Taxa (bp) Origin
CQ845135.1 M. cochinchinensis 251 Asia
GQ163055.1 M. multiflora var. albopilosa 264 Asia
CQ163087.1 M. subangulata 269 Asia
JN398163.1 M. dioica 234 Asia
JN398164.1 M. charantia var. muricata 213 Asia
MFO71483.1 M. charantia var. charantia 494 Asia
CQ162977.1 M. balsamina 268 Afrika
GQ163041.1 M. humilis 269 Afrika
GQ163044.1 M. kirkii 268 Afrika
GQ163071.1 M. rostrata 262 Afrika
GCQ163073.1 M. sessilifolia 264 Afrika
GQ1630931 M. welwitschii 255 Afrika
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Tabel 2. Data Nukleutida pada Sekuens psbA-trnH yang Dianalisis

Parameter Jumlah (bp)
Ukuran Basa total (terpanjang) 494

Ukuran basa yang berhasil disejajarkan 213
Conserve site (C) 10/213
Variable site (V) 203/213
Parsimony informative site (Pi) 159/213
Singleton site (S) 44/213

Berdasarkan data pada Tabel 2, dapat diketahui bahwa lokus psbA-trnH
memiliki variasi yang sangat tinggi yaitu 203/213 bp, dengan ukuran total basa yang
cenderung lebih pendek dibandingkan lokus lainnya seperti matK, rbcL, dll. Hal ini
menunjukkan bahwa psbA-trnH memenuhi prinsip minimalisme, sehingga cukup
efektif untuk menggambarkan variasi genetik antar taxa baik seara interspesies
maupun intraspesies. Lokus psbA-trnH merupakan barcode region yang paling
variatif pada Angiospermae dan mudah diamplifikasi pada berbagai tanaman darat
(Kress et al., 2005). Hal tersebut juga sejalan dengan penelitian yang menunjukkan
bahwa psbA-trnH mampu membedakan spesies dengan lebih baik (Nithaniyal &
Parani, 2016; Vassou et al., 2015).

Disisi lain, data hasil analisis sekuens psbA-trnH pada 12 spesies dari genus
Momordica menunjukkan jumlah conserve site yang cukup sedikit, yaitu hanya 10
dari 213 bp yang berhasil di sejajarkan. Hal ini dapat menjadi kelemahan aplikasi
lokus psbA-trnH pada proses DNA barcode karena kemungkinan biasnya pohon
filogenetik yang dihasilkan. Penelitian menunjukkan bahwa lokus psbA-trnH
memiliki kelemahan pada kualitas sekuens karena adanya pengulangan
mononukleutida (CBOL Plant Working Group, 2009). Gambar 1 menunjukkan hasil
rekonstruksi pohon filogenetik berdasarkan metode maximum parsimony (a) dan
maximum likelihood (b).

Berdasarkan rekonstruksi pohon filogenetik yang telah dilakukan, kedua
metode yang digunakan menunjukkan adanya perbedaan klaster, tetapi keduanya
menunjukkan bahwa taxa yang diuji tidak mengelompok sesuai origin. Gambar
tersebut juga menunjukkan bahwa setiap spesies memisah dengan sangat jelas,
khususnya pada level intraspesies yaitu M. charantia var. muricata dan M.

charantia var. charantia. Namun, pemisahan kedua varietas tersebut terlampau
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jauh pada kedua metode yang digunakan. Metode maximum parsimony didasarkan
pada jumlah sekuens Pi (Tabel 2) dengan dua tahap yaitu penentuan skor terhadap
sebuah pohon dan pemilihan satu dari seluruh kombinasi pohon menggunakan
fungsi objektif berupa jumlah substitusi minimum, sehingga pohon yang memiliki
substitusi terendah merupakan pohon yang optimal (Aprilyanto & Sembiring, 2016).
Dalam penelitian ini, jumlah Pi cukup tinggi yaitu 159/213 (Tabel 2), sehingga
pemisahan cladogram cukup jelas dengan nilai bootstrap yang juga lebih tinggi jika
dibandingkan dengan metode maximum likelihood. Hal ini menunjukkan bahwa
sekuens dari lokus psbA-trnH sangat mampu menunjukkan variasi genetik yang
ada, tetapi masih kurang efektif untuk menggambarkan kekerabatan antar taxa.
Oleh karena itu, aplikasinya sebagai salah satu DNA barcode region masih perlu
kajian lebih lanjut baik untuk optimalisasi metodenya maupun penerapannya pada
ob jek taxa yang akan diuji. Salah satunya ialah dengan mengkombinasikan lokus
psbA-trnH bersama lokus barcode region lainnya, seperti ITS (ribosomal region) (J.
U. S. Kumar et al., 2015; Vassou et al., 2015), trnC-petN (Yao et al., 2022), matK dan
trnL (F.-R. Chen et al., 2019).

M. cochincrinensis M. dicica

M. dieica M. charantia var. muricata

M. charantia var. muricata M. cochinchinensis

M. sessilifolia M. humilis

M. humilis M. sessilifolia

M. multiflora var. albopilosa M. multiflora var. albopilosa

M. rostrata

M. balsamina M. kirkii

M. charantia var. charantia M. subanqulata

M. charantia var. charantia

M. kirkii

M. rostrata M. balsamina

100
&5 |10
44
a0 M. subanqulata
84
85
63
44

M. welwitschii M. welwitschii

Keterangan: Taxa Africa, Taxa Asia

Gambar 1. Pohon Filogenetik Berdasarkan DNA Barcode dengan Lokus
psbA-trnH pada Berbagai Anggota Genus Momordica Dengan Bootstrap 1000x

Berdasarkan Metode Maximum Parsimony (b) dan Maximum Likelihood (b)
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Analisis efektivitas aplikasi DNA barcode region juga dapat dilihat melalui
perhitungan jarak genetik yang dihasilkan untuk memperkuat gambaran
kekerabatan dari rekonstruksi pohon filogenetik. Tabel 3 berisi hasil perhitungan
nilai jarak genetik antar taxa berdasarkan DNA barcode dengan lokus psbA-trnH
dengan metode pairwise distance model substitusi Kimura-2-Parameter (K2P).
Jarak genetik terbesar ditemukan pada M. cochinchinensis dan M. sessilifolia, yang
juga didukung dengan pemisahan bernilai 100 pada rekonstruksi pohon filogenetik
berdasarkan Maximum parsimony dan pemisahan membentuk clade yang
berbeda pada pohon filogenetik berdasarkan Maximum Likelihood. Selain itu,
keduanya memang berasal dari origin yang berbeda. M. Cochinchinensis
merupakan jenis labu manis (sweet gourd) yang berasal dari Asia Tenggara,
sedangkan M. Sessilifolia lebih mirip dengan kelompok Momordica dari Afrika,
bersama dengan M. kirkii (Bharathi & John, 2013).

Jarak genetik terkecil ditunjukkan dari M. subangulata dan M. charantia
var. charantia, serta M. balsamina dan M. kirkii yang memang berasal dari origin
yang sama. M. subangulata dan M. charantia var. charantia berasal dari Asia,
sedangkan M. balsamina dan M. kirkii memiliki origin dari Afrika (Bharathi & John,
2013). Dengan kata lain, hal ini membuktikan bahwa variasi genetik pada lokus
psbA-trnH sangat mampu membedakan spesies dari origin yang sama sekalipun,
bahkan pada level intraspesifik. Hal ini sejalan dengan penelitian sebelumnya yang
juga menunjukkan bahwa psbA-trnH dapat menunjukkan adanya variasi
intraspesies yang lebih baik dibandingkan lokus lainnya, seperti rbcL (Swetha et al.,
2014).

Tabel 3. Nilai Jarak Genetik Berdasarkan Sekuens Lokus psbA-trnH pada Berbagai

Taxa Genus Momordica

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12

242

252 0.08

1.80 n/c n/c

n/c n/c n/c 0.31

249 0.08 0.022 n/c n/c

229 0.07 0.01 n/c n/c 0.02

n/c 0.02 0.08 n/c n/c 0.09 0.08

229 0.07 0.02 n/c n/c 0.03 0.022 0.07

229 0.07 0.07 n/c n/c 0.07 0.06 0.07 0.06

OWVWO~NOUIAWN=

—_
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1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12

1 271" 022 030 n/c n/c 030 028 020 0.29 0.28
12 206 014 013 n/c n/c 013 0.12 015 0413 0.13 0.34

Keterangan: M. cochinchinensis (1), M. multiflora var. albopilosa (2), M.
subangulata (3), M. dioica (4), M. charantia var. muricata (5), M. charantia var.
charantia (6), M. balsamina (7), M. humilis (8), M. kirkii (9), M. rostrata (10), M.
sessilifolia (11), M. welwitschia (12), n/c (not calculated/ tidak dikalkulasikan oleh
software).

" Nilai jarak genetik tertinggi

2 Nilai jarak genetik terendah

Apabila dikaji kembali berdasarkan ketiga prinsip pemilihan lokus DNA
barcode region yaitu standarisasi, minimalisme, dan skalabilitas (Hollingsworth et
al., 2011), maka lokus psbA-trnH telah memenuhi ketiga prinsip tersebut. Prinsip
pertama (standarisasi), dibuktikan dengan ditemukannya 131.703 aksesi data lokus
psbA-trnH pada berbagai taxa pada database NCBI, diantaranya ialah data 12 taxa
dari genus Momordica (Tabel 1). Prinsip kedua (minimalisme), dibuktikan dengan
ukuran sekuens lokus psbA-trnH yang tergolong pendek (<500 bp) dengan variasi
yang cukup tinggi baik itu variasi sekuens yang merupakan parsimony site maupun
singleton site (Tabel 2), serta jarak genetik yang dihasilkan (Tabel 3). Prinsip ketiga
(skalabilitas) juga dapat dilihat dari banyaknya data lokus psbA-trnH dari berbagai
taxa pada database NCBI, serta banyaknya rekomendasi dari hasil penelitian-
penelitian sebelumnya. Hasil penelitian pada B. lycium menunjukkan bahwa lokus
psbA-trnH merupakan salah satu DNA barcode region yang berhasil diamplikasi
dan digambarkan struktur model 3Dnya, serta berhasil mengautentifikasi spesies
tersebut (Bukhari et al., 2022). Namun, diperlukan penelitian lebih lanjut untuk
menguji skalabilitasnya secara langsung, terutama terkait metode amplifikasi
sekuens mulai dari kemudahan desain primer, ketepatan suhu annealing pada
proses amplifikasi PCR, hingga deteksi awal keberhasilan PCR melalui uji
elektroforesis dan sequencing. Disisi lain, meskipun lokus psbA-trnH telah
memenuhi prinsip minimalisme, penelitian lebih lanjut juga masih diperlukan untuk
meningkatkan efektivitasnya pada kajian kekerabatan antar taxa. Sekuens yang
terlalu pendek dengan variasi yang tinggi mengakibatkan minimnya conserve site
yang digunakan sebagai dasar algoritma dalam pemisahan clade pada rekonstruksi
pohon filogenetik. Hal ini sejalan dengan penelitian yang menunjukkan bahwa

rekonstruksi pohon filogenetik berdasarkan DNA barcode region psbA-trnH tidak
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merepresentasikan hubungan kekerabatan yang memuaskan (Olsson et al.,
2022).0leh karena itu, kombinasi dengan lokus barcode region lainnya sangat
direkomendasikan. Sejalan dengan rekomendasi tersebut, kombinasi ITS2 dengan
psbA-trnH terbukti mampu menunjukkan pemisahan yang jelas pada spesies
Terminalia (Intharuksa et al., 2020)Begitu pula dengan hasil konstruksi filogeni pada
Ficus carica L. yang menunjukkan resolusi tertinggi salah satunya dengan kombinasi
barcode lokus matK, ITS, dan psbA-trnH (Castro et al., 2015).

Penelitian ini memberikan informasi bahwa lokus psbA-trnH dapat
dikembangkan menjadi salah satu konsensus DNA barcode region yang efektif
dengan kajian-kajian lebih lanjut. Dengan demikian, penerapan teknik DNA barcode
pada tumbuhan dapat dilakukan dengan lebih optimal, khususnya untuk keperluan
identifikasi biodiversitas global. Adanya data variasi genetik berdasarkan DNA
barcode juga dapat menjadi bahan utama untuk analisis lanjutan pada kajian evolusi
dan ekologi (Bhargava & Sharma, 2013; Huang et al., 2016; Sahu et al., 2016). Metode
DNA barcoding juga memiliki peran pada bidang kesehatan dan pengobatan
tradisional sebagai cara untuk menginvestigasi adanya pemalsuan produk tanaman
obat di pasar bebas (Swetha et al., 2014; Vassou et al., 2015). Oleh karena itu,
penelitian dan penyebaran informasi mengenai metode DNA barcode perlu

dilaksanakan secara berkelanjutan.

KESIMPULAN

Penelitian yang telah dilakukan menunjukkan bahwa penggunaan lokus
psbA-trnH dari 12 taxa genus Momordica telah memenuhi ketiga prinsip pemilihan
DNA barcode region yaitu standarisasi, minimalisme, dan skalabilitas. Lokus psbA-
trnH terbukti memiliki sekuens yang pendek dengan variasi yang tinggi, sehingga
dapat membedakan sekuens antar taxa dengan cukup baik pada level interspesies
maupun intraspesies. Namun, lokus tersebut masih belum cukup efektif untuk
menggambarkan kekerabatan antar taxa dengan tepat, sehingga perlu
dikombinasikan dengan lokus barcode region lainnya. Penelitian-penelitian lebih
lanjut juga masih diperlukan untuk meningkatkan efektifitas penggunaan lokus

psbA-trnH pada analisis DNA barcode tumbuhan.
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