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ABSTRACT 

Syzygium is a large genus in the Myrtaceae family consisting of approximately 1200–1800 species. 

However, only 1.123 species names (81.7%) are accepted. There are 240 (17.5%) synonyms of species 

names. The synonym occurred is due to the difficulty of identification of Syzygium species based on 

morphological characters. Any species showed overlapping characters, particularly on the flowers. The 

confidence level of taxa placement for Syzygium is 98.0%. Morphological character based-identification 

sometimes cannot be relied upon because the environment can influence it. It can lead to complexity in the 

identification process. DNA barcoding provides a way out of this problem, for it can identify specimens 

using a very short fragment of gene sequences obtained from a small amount of tissue. MaturaseK (matK) 

and Rubisco (rbcL), internal transcribed spacer (ITS) are genes commonly used in plant DNA barcoding. 

The genes can lead to species identification, genetic distribution and the reconstruction phylogenetic tree. 

In this review, the performance of those genes as DNA barcoding in Syzygium was assessed. In Myrtaceae, 

especially the Syzygium genus, several barcodes have been successfully applied, such as the internal 

transcribed spacer (ITS), ETS, trnL-trnF intergenic spacer, psbA-trnH intergenic spacer, matK, rbcL, and 

ndhF. However, no specific barcode sequence is relatively suitable and recommended as a standard for 

DNA barcoding of the genus Syzygium. Nevertheless, some promising sequence candidates, such as those 

mentioned above, are beneficial in several conditions.  
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INTISARI 

Syzygium adalah salah satu genus terbesar dalam famili Myrtaceae yang terdiri dari sekitar 1200-

1800 spesies. Spesiesnya hanya diketahui sebanyak 1.123 spesies (81,7%) dan sebanyak 240 (17,5%) 

adalah sinonim dari nama spesies tersebut. Hal ini disebabkan sulitnya identifikasi spesies Syzygium 

berdasarkan karakter morfologis. Beberapa spesies menunjukkan karakter yang tumpang tindih, terutama 

bunganya. Tingkat kepercayaan penempatan taksa untuk Syzygium adalah 98,0%. Identifikasi berbasis 

karakter morfologis terkadang tidak dapat diandalkan, karena dapat dipengaruhi oleh lingkungan sehingga 

menyebabkan kesulitan dalam proses identifikasi. DNA barcoding sebagai salah satu pendekatan molekuler 

yang dapat diandalkan mampu mengidentifikasi spesimen menggunakan fragmen sekuen gen yang sangat 

pendek (gen penanda). Gen MaturaseK (matK), Rubisco (rbcL), internal transcribed spacer (ITS) adalah 

gen-gen penanda yang digunakan dalam DNA barcoding tanaman. Gen-gen tersebut memiliki peran 

penting dalam identifikasi spesies, distribusi genetik spesies serta dalam rekonstruksi filogenetik tanaman. 

Dalam ulasan ini, penggunaan gen-gen dalam pendekatan DNA barcoding di genus Syzygium akan 

dipaparkan dengan jelas. Pada Myrtaceae, khususnya genus Syzygium, gen penanda daerah internal 

transcribed spacer (ITS), ETS, trnL-trnF intergenic spacer, psbA-trnH intergenic spacer, matK, rbcL, dan 

ndhF telah berhasil diaplikasikan. Meskipun tidak ada satu sekuen spesifik penanda (barcode) yang relatif 

cocok dan direkomendasikan sebagai standar untuk DNA barcoding genus Syzygium. Namun demikian, 

ada beberapa kandidat sekuen yang menjanjikan, seperti yang disebutkan di atas yang telah terbukti 

bermanfaat dalam beberapa kondisi. 

 

Kata kunci: DNA barcoding; gen penanda; Myrtaceae; Syzygium 

 

PENDAHULUAN 

Myrtaceae adalah famili tumbuhan yang 

memiliki 5.671 spesies, 132 genus, 17 subgenus 

(WCSP, 2021). Distribusi penyebaran 

Myrtaceae terbentang dari Asia Tenggara, 

Australia, Amerika Selatan (Oliveira-Filho & 

Fontes, 2000; Vasconcelos et al., 2017). Selain 

itu juga ditemukan di Afrika dan Eropa 

(Vasconcelos et al., 2017). Salah satu genus 

terbesar dari Myrtaceae adalah Syzygium. 
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Syzygium memiliki sekitar 1.200-1.800 spesies. 

Akan tetapi, secara taksonomi, penamaan 

spesies dari Syzygium ini hanya diketahui 

sebanyak 1.123 spesies (81,7%) dan  sebanyak 

240 (17,5%) merupakan sinonim dari nama 

accepted spesiesnya (Tuiwawa et al., 2013). 

Berdasarkan daftar tumbuhan (Plant List), 

paling sedikit terdapat 1.374 spesies pada 

Syzygium (Tallei et al., 2016). Syzygium 

memiliki persebaran yang luas dengan spesies 

native (asli) berada di Afrika, Madagaskar, 

Asia, daerah Oseania dan Pasifik (Ahmad et al., 

2016). Menurut Asif et al., (2013), Syzygium 

merupakan tumbuhan utama flora hutan hujan 

tropis di daerah Malesia. Di Indonesia, 

Syzygium ditemukan sekitar 300 spesies, 

seperlimanya ditemukan di pulau Jawa 

(Sunarti, 2015). Banyak anggota dari genus ini 

memiliki nilai ekonomis dan telah digunakan 

sebagai obat-obatan, makanan, bahan 
bangunan, dan tanaman hias (Ahmad et al., 

2019; de Paulo Farias et al., 2020), penghasil 

senyawa bio-aktif (de Araujo et al., 2019) dan 

beberapa di antaranya dapat dibudidayakan 

untuk diambil buahnya (Tuiwawa et al., 2013; 

Martiansyah et al., 2021). 

Syzygium merupakan genus yang sulit 

untuk diklasifikasikan akibat karakter 

morfologi yang relatif sedikit meskipun secara 

konsisten menghubungkan suatu spesies ke 

dalam kelompok spesies tertentu dengan baik 

(Widodo, 2012; Roslim & Fitriani, 2021). Hal 

ini juga didukung dengan tumpang tindihnya 

nama Syzygium dan Eugenia sehingga terjadi 

revisi besar-besaran pada genus Eugenia 

menjadi Syzygium (Biffin, 2005; Widodo, 

2010). Identifikasi spesies dari genus Syzygium 

secara akurat menggunakan metode 

konvensional dengan morfologi relatif sulit dan 

dapat memakan waktu yang lama (Zhao et al., 

2015; Mudiana & Ariyanti, 2020). Hal ini dapat 

disebabkan kurangnya pengetahuan mengenai 

tumbuhan dan/atau kurangnya karakter bunga 

dan buah yang dibutuhkan untuk identifikasi 

(Colpaert et al., 2005; Mudiana & Ariyanti, 

2020). Identifikasi spesies berbasis sekuen 

DNA pendek (barcode) merupakan metode 

yang dianggap cepat, dapat  

dipertanggungjawabkan, dan konsisten, 

sehingga sangat dibutuhkan untuk percepatan 

identifikasi spesies dari suatu organisme 

khususnya Syzygium (Tallei et al., 2016; Irawan 

et al., 2018; Roslim & Fitriani, 2021).   

 

KETERBATASAN IDENTIFIKASI 

KONVENSIONAL 

Proses identifikasi spesies secara 

konvensional menggunakan karakterisasi 

morfologi memiliki berbagai keterbatasan 

(Zhao et al. 2015; Waldchen et al, 2018). 

Pertama, ciri fenotipik dan variasi genetik bisa 

menyebabkan kesalahan identifikasi. Kedua, 

masih banyak taksa yang belum jelas/samar 

(Knowlton, 1993). Ketiga, kunci morfologi 

hanya efektif di suatu tahap perkembangan 

tanaman saja, sehingga banyak individu yang 

belum dapat diidentifikasi. Keempat, 

penggunaan kunci identifikasi sering kali 

memerlukan tingkat keahlian tertentu, sehingga 
bisa saja terjadi kesalahan pada saat proses 

identifikasi. Kelima membutuhkan waktu yang 

lama (Zhao et al., 2015; Kowalska et al., 2018; 

Waldchen et al., 2018).  

Salah satu penanda molekuler yang saat 

ini digunakan dalam mengungkapkan 

taksonomi yaitu penanda DNA (DNA barcode) 

yang merupakan sekuen pendek DNA yang 

dapat menunjukkan variasi genetik dalam suatu 

spesies (Hebert, 2003; DeSalle & Goldstein 

2019). DNA barcoding diperlukan untuk 

memecahkan keterbatasan dari proses 

identifikasi spesies secara konvensional 

(Waldchen et al., 2018). Akan tetapi, tidak 

berarti taksonomi konvensional menjadi tidak 

penting, sebaliknya DNA barcoding telah 

menjadi pendekatan (tools) baru seorang ahli 

taksonomi untuk melengkapi pengetahuan 

dalam proses identifikasi dengan cepat. 

Menggabungkan sekuen DNA dengan karakter 

morfologi yang ada dapat memfasilitasi 

identifikasi dan klasifikasi spesies (Kowalska et 

al., 2018; Waldchen et al., 2018). 

 

APA ITU DNA BARCODING? 

Pada tahun 2003, Hebert mengusulkan 

sebuah pendekatan baru untuk mengidentifikasi 

spesies dari suatu organisme yang disebut 

‘DNA barcoding’. Pendekatan ini memerlukan 
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sebuah sekuen genetik pendek yang menjadi 

standar dari genom suatu organisme. DNA 

barcoding dapat membedakan organisme 

berdasarkan daerah spesifik dari DNA genom. 

Awalnya pendekatan ini dirancang sebagai alat 

untuk mengidentifikasi mikroorganisme. 

Pendekatan ini berkembang pesat untuk hewan, 

untuk itu satu fragmen gen, mitokondria 

sitokrom oksidasi I (COI), terbukti menjadi 

penanda yang andal di garis keturunan penting 

(Hebert et al., 2003). 

DNA barcoding adalah teknik untuk 

identifikasi taksonomi menggunakan satu atau 

beberapa daerah DNA standar yang secara 

universal ada dalam garis keturunan target dan 

memiliki cukup variasi urutan untuk mengenali 

spesies dan mengidentifikasi individu dengan 

benar (Hebert et al. 2003; Kress et al. 2005). 

DNA barcoding merupakan salah satu metode 

taksonomi yang digunakan untuk 

mengidentifikasi suatu organisme dengan 

penanda genetik tertentu sehingga mengacu 

pada satu penamaan spesies (Lima et al., 2018; 

DeSalle & Goldstein 2019). Melalui metode ini, 

sampel DNA yang belum diketahui dapat 

diidentifikasi menjadi nama spesies teregistrasi 

dibandingkan dengan pustaka referensi 

(Gambar 1). Untuk memilih barcode universal 

untuk tumbuhan, berbagai penanda molekuler 

telah dikenal, termasuk daerah cpDNA seperti 

matK, rbcL (Hilu & Liang, 1997; CBOL 2009). 

Daerah-daerah tersebut dipilih berdasarkan tiga 

kriteria utama: (a) universalitas, (b) kualitas 

sekuen, dan (c) diskriminatif (CBOL 2009; 

Hollingsworth 2011).  

 

 
Gambar 1. Proses identifikasi spesies dengan pendekatan DNA barcoding (Kowalska et al., 2018). 

 

CBOL merekomendasikan penargetan 

dua lokus dalam genom kloroplas untuk DNA 

barcoding yaitu ribulosa-bisphosphate 

carboxylase (rbcL) gen dan gen matK. Penanda 

kloroplastik rbcL dan matK adalah penanda 

pertama DNA barcoding untuk tanaman 

(CBOL 2009), lalu selanjutnya digunakan pula 

daerah ITS dan psbA-trnH sebagai DNA 

barcoding inti (Gonzalez et al., 2009; 

Hollingsworth, 2011). rbcL diketahui memiliki 

beberapa kelemahan bila dibandingkan dengan 

matK (Dunning & Savolainen, 2010; 

Hollingsworth et al., 2011). Sebaliknya, ITS 

dari genom inti banyak digunakan dalam 

taksonomi dan filogeni molekuler karena 

mudah diamplifikasi dan memiliki derajat 

variasi tinggi bahkan antara spesies terkait erat 

(Hollingsworth et al., 2011; Li et al., 2011). 

Secara khusus, ITS 2 telah memperoleh 

pengakuan dalam DNA barcoding karena 
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memiliki kemampuan membedakan spesies 

hingga tingkat keberhasilan 92,7 persen pada 

tanaman (Chen et al., 2010; Buys et al., 2016). 

Pendekatan genomik untuk taksonomi 

menggunakan perbedaan dalam sekuen DNA 

untuk mengenali suatu organisme (Kurtzman, 

1994). Proses DNA barcoding mencakup dua 

langkah dasar: 1) membangun perpustakaan 

data DNA barcode spesies yang diketahui dan 

2) mencocokkan sekuen barcode sampel yang 

tidak diketahui dengan penanda pustaka 

(barcode library) untuk identifikasi. Terdapat 

beberapa syarat untuk memilih penanda DNA 

yang sesuai yaitu, rendahnya variasi intra-

spesifik (kurang dari 2%) dan tingginya 

variabilitas di antara spesies (Kowalska et al., 

2018). Selain itu, penanda harus berlaku 

universal atau dengan kata lain dapat digunakan 

di taksa yang berbeda-beda dan memiliki 

tingkat keberhasilan amplifikasi DNA yang 
tinggi (Hollingsworth, 2011). Terkait dengan 

proses sekuensing metode Sanger, penanda 

DNA barcoding yang digunakan harus  pendek 

untuk sekali pembacaan proses sekuensing 

(<700 pb) (Kowalska et al., 2018).  

Penanda (barcode) yang baik harus 

mengandung sejumlah kecil mutasi insersi 

(sisipan) dan atau delesi (penghapusan). Mutasi 

ini dapat menghambat penyelarasan 

(allignment) sekuen yang dari organisme yang 

berbeda sehingga substitusi nukleotida lebih 

disukai (Hollingsworth 2011). Namun, Kress & 

Erickson, (2007) menolak persyaratan ini 

dengan menyatakan bahwa DNA barcoding 

dimaksudkan untuk identifikasi spesies, bukan 

untuk analisis filogenetik. Setiap mutasi, 

apakah itu penyisipan atau penghapusan atau 

substitusi, adalah fitur dari organisme, dan 

sama baiknya jika memungkinkan untuk 

identifikasi (Combik & Mirek, 2015). Lebih 

lanjut, penanda yang ideal harus terdiri dari 

daerah yang sangat bervariasi yang 

menyediakan informasi yang cukup untuk bisa 

membedakan spesies, dan tersebar pada daerah 

yang lestari sehingga memungkinkan desain 

primer universal serta standarisasi DNA 

barcoding (Kowalska et al., 2018) 

 Saat ini, DNA barcoding secara rutin 

digunakan di kehidupan dan berfungsi sebagai 

satu kesatuan dan metodologi standar dalam 

studi keanekaragaman hayati (Krishnamurthy 

& Francis 2012). Nilai penting dari barcode 

sebagai alat identifikasi sudah banyak 

diketahui: banyak spesies akan tetap tidak 

teridentifikasi dan tersembunyi tanpa 

penemuan teknik DNA barcoding (Grant et al., 

2021). DNA barcoding telah terbukti menjadi 

alat penting untuk identifikasi spesies dan 

sebagai pelengkap taksonomi berbasis 

morfologi tradisional (Waldchen et al., 2018; 

Grant et al., 2021). DNA barcoding sebagai 

pendekatan molekuler telah digunakan selama 

kurang dari satu dekade, dan teknik ini telah 

tumbuh secara eksponensial yang dicirikan 

dengan peningkatan jumlah sekuen DNA yang 

dihasilkan (Kress & Erikcson 2012; Kowalska 

et al., 2018). DeSalle & Goldstein (2019) 

melaporkan bahwa penelitian dan analisis 

praktis pendekatan molekuler DNA barcoding 
telah mengalami peningkatan sejak tahun 2004 

hingga 2018 yang ditandai dengan terbitnya 

3.756 artikel. 

 

STUDI KASUS: PENGGUNAAN 

BARCODE PADA GENUS SYZYGIUM 

Dalam proses DNA barcoding, gen 

tertentu dapat digunakan sebagai marker dalam 

pembagian genetik spesies dan rekonstruksi 

filogenetik. Gen-gen penanda seperti rbcL dan 

matK (plastida) serta internal transcribed 

spacer (ITS) (nukleus) telah banyak digunakan 

untuk dalam proses identifikasi yang 

dikombinasikan dengan identifikasi 

konvensional melalui morfologi. Daerah 

genom yang berbeda perlu diurutkan 

(sequencing) untuk mengidentifikasi spesies 

tanaman dengan baik (Chase et al., 2007). 

Identifikasi spesies dan analisis filogenetik 

yang terdapat dalam famili Myrtaceae, 

khususnya genus Syzygium, melalui pendekatan 

DNA barcoding memerlukan satu/beberapa gen 

penanda yang tepat. Untuk selanjutnya akan 

dipaparkan beberapa peneltian terkait DNA 

barcoding dan penggunaanya untuk identifikasi 

dan analisis filogenetik pada Syzygium.  

Buys et al. (2016), melakukan 

penelitian terhadap 43 genus dari Myrtaceae 

dengan menggunakan tiga penanda yaitu matK, 
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ITS dan ETS. Hasil penelitiannya menunjukkan 

bahwa tingkat keberhasilan gen penanda ITS 

rata-rata lebih tinggi di spesies di mana nilai 

tingkat keberhasilan matK sebesar 100 persen. 

Tingkat kesuksesan identifikasi Metrosideros 

dan Syzygium lebih rendah menggunakan ITS 

dibandingkan dengan matK tetapi jauh lebih 

tinggi daripada ETS (Tabel 1). Gen matK 

(Maturase K), yang merupakan gen kloroplas 

berukuran sekitar 1500 pasang basa ((Dunning 

& Savolainen, 2010). Gen matK memiliki laju 

subtitusi yang tinggi dan telah digunakan 

mengamati keanekaragaman genetik 

intraspesies dan interspesies (Hollingsworth et 

al., 2011).  

 

Tabel 1. Efisiensi identifikasi (%) dari tiga lokus per genus dari Myrtaceae  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

 

Sumber: Buys et al., 2016 
 

Irawan et al. (2016) melaporkan 

penggunaan sekuen gen matK pada beberapa 

tumbuhan Syzygium di Sulawesi Utara, yaitu 

pakoba, jamblang dan bombongan. Pada 

penelitiannya Irawan et al. (2016) melakukan 

analisis penjajaran (allignment) dengan 

platform online MultAlin dan mengkonstruksi 

pohon filogenetik menggunakan program 
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MEGA 6. Rekonstruksi pohon filogenetik 

dilakuan dengan model UPGMA dan jarak 

genetik dengan parameter Kimura-2. Adapun 

spesies Psidium guajava digunakan sebagai 

outgrup dan beberapa sekuen dari spesies 

Eugenia dijadikan sebagai pembanding. 

Menurutnya penggunaan pembanding ini 

penting untuk memperjelas hubungan dengan 

Syzygium karena diketahui penamaan spesies 

keduanya saling tumpang tindih.  

Hasil analisis penjajaran menunjukkan 

bahwa terdapat perbedaan basa nukleotida 

antara pakoba dan jamblang. Sementara itu 

terdapat perbedaan 5-6 nukleotida antara 

bombongan, jamblang dan pakoba. Variasi juga 

ditunjukan antara sekuen sampel tumbuhan 

Syzygium dengan sekuen kerabat yang 

diperoleh dari basis data dengan spesies kerabat 

terdekat dan spesies kerabat terjauh. Selain itu, 

Irawan et al., (2016) menghitung juga jarak 
genetik menggunakan metode Kimura-2-

Parameter pada MEGA 6. Hasil menunjukkan 

jarak genetik antara pakoba dan jamblang yaitu 

0,002. Menurut Tallei et al. (2016), semakin 

sedikit nilai jarak genetik antara dua organisme, 

semakin dekat pula hubungan kekerabatan 

keduanya. Hasil tersebut menandakan bahwa 

kemungkinan besar tumbuhan pakoba dan 

jamblang berkerabat dekat, dan bahkan 

cenderung sebagai spesies yang sama atau 

merupakan subspesies. Jarak genetik antara 

jamblang dengan Syzygium cumini yaitu 0,010. 

Nilai ini jauh lebih besar dibandingkan nilai 

antara pakoba dan jamblang. Nilai jarak genetik 

antara bombongan dengan Syzygium lainnya 

yang diperoleh dari bank gen berkisar antara 

0,005-0,010. Hasil rekonstuksi pohon 

filogenetik memperlihatkan bahwa posisi 

jamblang dengan pakoba terletak pada satu 

klaster yang diduga berarti bahwa keduanya 

berkerabat dekat. Akan tetapi, posisi Syzygium 

cumini (DQ088575) berada pada klaster yang 

berbeda, sehingga jamblang tampaknya 

memiliki kekerabatan yang jauh dari S. cumini 

tersebut (Gambar 2).  

Kesimpulan dari penelitian Irawan et al. 

(2016) adalah hubungan kekerabatan antara 

Eugenia dengan Syzygium relatif jauh 
berdasarkan pohon filogenetik. Selain itu, 

kemampuan gen matK untuk memisahkan 

hingga tingkat jenis pada genus Syzygium relatif 

rendah sehingga kurang direkomendasikan 

menjadi barcode. Menurutnya hanya sedikit 

daerah di genom yang cocok digunakan dalam 

DNA barcode.  

 

 
 
Gambar 2. Pohon filogenetik Syzygium yang dikonstruksi menggunakan metode UPGMA dengan MEGA 6 (Irawan et 

al., 2016) 
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Penelitian lain memperlihatkan 

penggunaan gen ITS untuk merekonstruksi 

pohon filogenetik Syzygium dan 

membandingkannya dengan karakterisasi 

morfologi. Yulisma et al. (2018), melaporkan 

penelitiannya tentang hubungan filogenetik di 

antara spesies dalam keluarga Myrtaceae di 

hutan rawa gambut Tripa (TPSF). Gen penanda 

daerah ITS berhasil mengelompokkan spesies 

yang berasal dari hutan rawa gambut Tripa 

dengan spesies dari bank Gen ke dalam klaster 

(clade) yang sama sehingga disinyalir Syzygium 

sp. 1 (TPSF) bersama dengan S. australe dan S. 

samarangense berasal dari satu kesamaan 

leluhur. Sejalan dengan S. garciniifolium 

(TPSF), spesies ini juga membentuk kelompok 

monofiletik bersama dengan empat spesies 

lainnya. Klaster adalah bagian dari filogeni 

yang mencakup tetua dan semua keturunannya. 

Berdasarkan morfologi, Syzygium sp. 1 dan S. 
australe adalah dua spesies yang berbeda. 

Syzygium sp. 1 berasal dari spesies yang 

tumbuh di hutan rawa gambut. Di sisi lain, S. 

australe adalah tanaman biasa hutan hujan 

pesisir di dataran tinggi yang dapat tumbuh 

lebih dari 25 meter. Berdasarkan pengamatan 

morfologi, daun S. australe saling berlawanan, 

berbentuk bulat dan berwarna hijau cerah 

sehingga disinyalir bukan jenis dari Syzygium 

sp. 1 yang diteliti. Akan tetapi, menurut hasil 

DNA barcoding, Syzygium sp 1 ditempatkan 

sebagai satu kelompok dekat dengan S. 

australe.  

Roslim, (2019) melaporkan penggunaan 

tiga barcode yaitu matK, rbcL, dan trnL-trnF 

intergenic spacer untuk identifikasi buah 

bernama lokal durik-durik yang diduga 

merupakan salah satu spesies Syzygium sp. 

Hasil analisis filogenetik pada matK 

menunjukkan bahwa Syzygium sp. membentuk 

kelompok yang mirip dengan sesama anggota 

genus Syzygium pada klaster 1 dan terpisah dari 

klaster luar (outgroup). Selain itu, Syzygium sp. 

tersebut terlihat memiliki hubungan genetik 

yang lebih dekat dengan S. tenuiflorum. Pada 

rbcL terlihat bahwa Syzygium sp. berada dalam 

satu klaster dengan sesama anggota genus 

Syzygium. Sejalan dengan kedua penanda 

sebelumnya, trnL-trnF intergenic spacer 

menunjukkan pola pengelompokan yang sama 

dengan matK dan rbcL. Dengan kata lain, 

Syzygium sp. membentuk kelompok yang mirip 

dengan spesies yang sama dari genus Syzygium 

dan terpisah dari outgroup di famili Myrtaceae. 

Kesimpulan penelitian Roslim, (2019) 

menunjukkan bahwa Syzygium sp. 

berhubungan erat dengan spesies dari genus 

Syzygium tetapi tidak ada spesies dari genus 

Syzygium yang 100% mirip dengan durik-durik. 

Namun, hasil penelitiannya menegaskan bahwa 

durik-durik adalah anggota genus Syzygium. 

Selain ketiga penanda tersebut, identifikasi 

Syzygium sp. juga dicoba dengan menggunakan 

gen penanda lain seperti psbA-trnH intergenic 

spacer dan ndhF (Roslim et al., 2016; Roslim 

& Fitriani, 2021) 

 

KESIMPULAN 

Pengembangan teknologi DNA 
barcoding telah membantu meningkatkan 

efektivitas dan efisiensi penelitian taksonomi 

tumbuhan. Metode ini telah mendorong 

peranan molekuler untuk secara langsung 

terlibat dalam proses identifikasi spesies, 

keragaman genetik dan analisis filogenetik 

suatu organisme. Namun, penggunaan DNA 

barcode sebagai gen penanada untuk suatu 

organisme tidak menjamin identifikasi yang 

tepat di tingkat spesies. Pada beberapa genus, 

identifikasi spesies tidak dapat diselesaikan 

hanya dengan menggunakan satu jenis gen 

penanda. Beberapa taksa memerlukan 

kombinasi dua atau lebih gen penanda untuk 

menjamin identifikasi yang akurat. Pada famili 

Myrtaceae, khususnya genus Syzygium, gen 

penanda daerah internal transcribed spacer 

(ITS), ETS, trnL-trnF intergenic spacer, psbA-

trnH intergenic spacer, matK, rbcL, dan ndhF 

telah berhasil diaplikasikan. Meskipun tidak 

ada satu sekuen spesifik barcode yang relatif 

cocok dan direkomendasikan sebagai standar 

untuk DNA barcoding karena setiap famili, 

genus bahkan spesies memiliki keunikan 

masing-masing. Namun demikian, beberapa 

kandidat sekuen yang menjanjikan, seperti 

yang telah dipaparkan dalam ulasan ini, telah 

terbukti bermanfaat sebagai gen penanda 
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(barcode) untuk penelitian di masa kini dan 

masa yang akan datang. 
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