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Analisis Keragaman Genetik Populasi Cabai (Capsicum annuum) F2 Hasil 

Persilangan Laris dan SSP Menggunakan Marka Molekular SSR 

 

 
Afifah Anggraini 

ABSTRAK 

Cabai merah merupakan tanaman hortikultura yang cukup penting di 

Indonesia karena kebutuhan yang tinggi terhadap komoditas tersebut. Untuk 

mendapatkan varietas unggul, perlu dilakukan pemulian tanaman menggunakan 

marka molekular. Salah satu marka molekular yang banyak digunakan adalah 

Simple sequence repeat (SSR). Tujuan penelitian ini untuk mengkarakterisasi 

profil genetik tanaman populasi cabai F2 hasil persilangan Laris dan SSP 

menggunakan marka molekuler SSR. 

Penelitian ini merupakan penelitian deskriptif. DNA diisolasi dari daun 

cabai menggunakan metode tanpa CTAB. Analisis marka molekular SSR 

dilakukan dengan teknik PCR menggunakan 9 primer spesifik. Hasil PCR 

dianalisis pada gel acrylamyde 12%. Analisis polimorfisme dilakukan dengan 

mengamati jumlah pita DNA yang teramplifikasi pada populasi F2 dibandingkan 

dengan tetua. Selanjutnya penurunan marka dari tetua ke populasi F2 dilakukan 

dengan membandingkan keberadaan pita DNA pada populasi F2 dengan tetua. 

Pengelompokkan data dan pembuatan dendogram filogenetik menggunakan 

algoritma UPGMA dan indeks keragaman jaccard similarity. 

Hasil penelitian ini menunjukkan bahwa Primer-primer yang dapat 

memunculkan polimorfisme antara individu populasi F2 yaitu CAMS-094, 

CAMS-301, CAMS-406, CAMS-839, NG-4, NG-9, NG-10, dan NG-33. 

Karakterisasi produk amplifikasi DNA dengan nilai kemiripan tertinggi diperoleh 

oleh pasangan 6.34 dengan 6.36. Sedangkan nilai kemiripan terendah di peroleh 

oleh pasangan Laris dengan 6.13, 6.18 dengan 6.16, dan 6.23 dengan 6.24. Jenis 

marka yang paling banyak membawa pita kedua tetua terdapat pada primer 

CAMS-094 dengan jumlah sebanyak 15 individu. Selanjutnya untuk jumlah 

marka yang paling sedikit membawa pita kedua tetua terdapat pada primer NG-5 

yaitu tidak ditemukan pita yang membawa pita kedua tetua. 

 

Kata kunci: Capsicum annuum, Laris dan SSP, Marka molekular, SSR. 
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Analysis of Population Genetic Diversity of Chili (Capsicum annuum) F2 

Results of Crossing Best Selling and Ssp Using Molecular Markers SSR 

 

 
Afifah Anggraini 

ABSTRACT 

Red chili is a horticultural crop that is quite important in Indonesia because 

of the high demand for this commodity. To get superior varieties, it is necessary to 

carry out plant breeding using molecular markers. One of the most widely used 

molecular markers is Simple sequence repeat (SSR). The purpose of this study 

was to characterize the genetic profile of the F2 chili population from a cross 

between Laris and SSP using SSR molecular markers. 

This research is a descriptive research. DNA was isolated from chili leaves 

using the method without CTAB. SSR molecular marker analysis was carried out 

by PCR technique using 9 specific primers. PCR results were analyzed on 12% 

acrylamyde gel. Polymorphism analysis was carried out by observing the number 

of amplified DNA bands in the F2 population compared to the parents. 

Furthermore, the decrease in markers from the parents to the F2 population was 

carried out by comparing the presence of DNA bands in the F2 population with 

the parents. Grouping the data and making phylogenetic dendograms using the 

UPGMA algorithm and the jaccard similarity diversity index. 

The results of this study indicate that the primers that can give rise to 

polymorphisms between individuals in the F2 population are CAMS-094, CAMS- 

301, CAMS-406, CAMS-839, NG-4, NG-9, NG-10, and NG-33. The 

characterization of DNA amplification products with the highest similarity values 

was obtained by pair 6.34 with 6.36. While the lowest similarity value was 

obtained by the pair Laris with 6.13, 6.18 with 6.16 and 6.23 with 6.24. The type 

of marker that carried the most bands of both parents was found in the CAMS-094 

primer with a total of 15 individuals. Furthermore, the lowest number of markers 

carrying the bands of the two parents was found in the NG-5 primer, that is there 

was no band that carried the bands of the two parents. 

Keywords: Capsicum annuum, Laris and SSP, Molecular markers, SSR. 
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BAB I 

PENDAHULUAN 
 

A. Latar Belakang 

 

Cabai (Capsicum annuum) merupakan tanaman perdu tahunan yang 

tergolong ke dalam famili Solanaceae. Tanaman ini dibudidayakan pada iklim 

hangat diseluruh wilayah dunia, seperti Asia, Amerika Utara, Selatan dan Tengah, 

Eropa, dan Afrika tropis dan Subtropis (Thampi, 2004). 

Cabai digunakan oleh masyarakat sebagai bahan pokok dalam pengolahan 

makanan. Umumnya cabai dikonsumsi mentah atau dalam bentuk bubuk sebagai 

bumbu atau sebagai pewarna. Karakter buah cabai dapat berupa manis, besar dan 

tebal (seperti paprika), atau tipis dan panas (seperti cabai rawit). Buah cabai dapat 

memiliki warna yang berbeda (hijau, kuning, orange dan merah) sesuai dengan 

tahap pematangan, kapasitas sintesis karotenoid, dan kandungan klorofil 

(Buckenhuskes, 2003). Salah satu jenis cabai yang banyak digunakan yaitu cabai 

merah. 

Cabai merah menempati urutan keempat dalam daftar sayuran terpenting 

dalam ekonomi pangan global setelah tomat, mentimun dan bawang merah 

(Schreinemachers et al., 2018). Survei pertanian hortikultura tanaman sayuran dan 

buah-buahan semusim menyebutkan bahwa cabai merah menjadi salah satu dari 

lima komoditas sayuran semusim dengan produksi terbesar. Berdasarkan data 

Kementerian Pertanian tahun 2019, rata-rata produksi cabai merah sekitar 1,12 

juta ton/tahun (Badan Pengkajian dan Pengembangan Perdagangan, 2019). 

Tingginya permintaan pasar terhadap cabai, kadang tidak diimbangi dengan 

ketersediaan produknya. Untuk meningkatkan produksi tanaman cabai, dapat 
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dilakukan dengan menghasilkan varietas unggul. Varietas unggul tanaman cabai 

merah yang diharapkan adalah varietas yang memiliki produktivitas tinggi, umur 

panen genjah (lekas berbuah), tahan terhadap serangan hama dan penyakit, daya 

simpan lebih lama, tingkat kepedasan tertentu dan kualitas buah yang sesuai 

dengan selera konsumen (Syukur, 2012). 

Salah satu cara untuk perakitan varietas unggul adalah melalui proses 

pemuliaan tanaman (Purmaningtyas, 2019). Keberhasilan program pemuliaan 

tanaman salah satunya bergantung pada analisis keragaman genetik dan 

kekerabatan, baik antarspesies maupun antargenotipe (Mahatma et al., 2009). 

Keanekaragaman genetik dapat terjadi karena adanya perubahan nukleotida 

penyusun DNA. Perubahan ini dapat mempengaruhi fenotipe secara langsung atau 

mempengaruhi reaksi individu terhadap lingkungan tertentu. Perubahan secara 

spesifik pada DNA suatu varietas dapat dijadikan sebagai marka molekular dalam 

proses analisis keragaman genetik suatu varietas (Suryanto, 2003). 

Penggunaan marka molekuler dapat dijadikan sebagai alternatif teknologi 

baru yang dimanfaatkan untuk pengujian kemurnian genetik benih yang cepat, 

tepat dan akurat. Pengujian ini dilakukan dengan melihat kemiripan atau 

kedekatan antara pola pita yang terbentuk antara suatu populasi dengan tetuanya 

atau dengan standar marka yang digunakan (Yashitola et al., 2002). Selain itu, 

metode ini dapat mengidentifikasi tanaman dalam waktu yang singkat meskipun 

dalam jumlah yang besar. 

Berbagai jenis marka DNA telah banyak digunakan untuk analisis 

diversitas genetik, diantaranya Restriction Fragment Length Polymorphisms 

(RFLPs), Random Amplified Polymorphic DNA (RAPD), Amplified Fragment 
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Length Polymorphism (AFLP), dan Simple Sequence Repeat (SSR) (Lee et al., 

2004). Penanda molekuler SSR telah banyak digunakan diberbagai spesies 

tanaman untuk identifikasi, analisis kultivar, studi populasi dan pemetaan 

hubungan genetik dari tanaman yang tahan terhadap kekeringan (Williams et al., 

1990; Mansour, 2009). Menurut Powell et al. (1996), beberapa pertimbangan 

untuk penggunaan markah SSR pada daerah mikrosatelit dalam studi genetik di 

antaranya adalah markah terdapat secara melimpah dan merata dalam genom, 

variabilitasnya sangat tinggi (banyak alel dalam lokus), sifatnya kodominan dan 

lokasi genom dapat diketahui, merupakan alat uji yang memiliki reproduksibilitas 

dan ketepatan yang sangat tinggi. 

Marka molekuler SSR telah banyak digunakan pada berbagai studi, 

diantaranya analisis sidik jari DNA berbagai spesies tanaman kedelai (Santoso et 

al., 2006; Risliawati et al., 2015; Lestari et al., 2016; Tasma et al., 2018), kentang 

(Duan et al., 2019), kelapa sawit (Tasma dan Arumsari 2013; Tasma et al., 2013), 

dan ubi jalar (Meng et al., 2018). Pada cabai, marka SSR telah diaplikasikan 

untuk berbagai tujuan, diantaranya analisis keragaman genetik dan identifikasi 

galur cabai hasil persilangan (Dhaliwal et al., 2013), identifikasi plasma nutfah 

cabai koleksi Ifranch National Institute for Agricultural Research/INRA (Nicolai 

et al., 2013), karakteristik plasma nutfah cabai asal Meksiko (Toledo-Aguilar et 

al., 2016), analisis diversitas genetik cabai Indonesia (Wartono et al., 2019). 

Teknik SSR dapat dengan mudah diuji menggunakan teknik PCR (Schlot- 

terer, 2004). Teknik ini dapat digunakan untuk mengidentifikasi variasi genetik 

berdasarkan perbedaan pita DNA polimorfisme yang teramplifikasi dengan primer 

SSR. Banyak pasangan primer SSR sudah dikembangkan oleh beberapa peneliti. 
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Berdasarkan hasil penelitian yang sudah dilakukan oleh peneliti-peneliti 

sebelumnya, menunjukan bahwa tidak semua pasangan primer dapat 

menghasilkan pita polimorfik dengan persentase tinggi pada semua jenis dan 

varietas tanaman. Perlu dilakukan studi spesifik untuk menentukan primer apa 

saja yang dapat digunakan sebagai karakteristik profil genetik pada masing- 

masing tanaman (Guzmán et al., 2020). 

Khusus untuk tanaman cabai merah, di Indonesia terdapat banyak varietas 

yang tersebar luas, salah satunya varietas Laris dan SSP. Kedua varietas ini 

berasal dari Kota Bogor (Kwon et al., 2005). Cabai Laris memiliki karakteristik 

berupa produktivitasnya tinggi, warna buah merah menyala, daging buah tebal 

dan memiliki rasa yang lebih pedas. Selanjutnya, cabai SSP memiliki ukuran yang 

tidak terlalu besar, memiliki rasa yang pedas, namun memiliki daya simpan buah 

yang lebih tahan lama dibandingkan dengan cabai keriting lainnya karena daging 

kulit buahnya tipis (Djarwaningsih, 2005). Penggabungan kedua karakter cabai ini 

diharapkan dapat menghasilkan jenis cabai baru dengan karakter yang lebih baik. 

Lembaga Ilmu Pengetahuan Indonesia (LIPI) telah menyilangkan antar tetua 

Laris dan SSP. Hasil persilangan menghasilkan beberapa tanaman generasi kedua 

(F2) dan belum dilakukan analisis genetik pada cabai hasil persilangan ini. 

Berdasarkan uraian masalah yang sudah disampaikan, maka dilakukan penelitian 

dengan judul : Analisis keragaman genetik populasi cabai (Capsicum annuum) F2 

hasil persilangan cabai varietas laris dan SSP menggunakan marka molekular 

SSR. 



5 
 

 

 

B. Rumusan Masalah 

 

1. Apa saja primer-primer SSR yang dapat memunculkan polimorfisme antara 

individu populasi F2 ? 

2. Bagaimana variasi genetik tanaman populasi F2 dengan molekuler SSR? 

 

3. Apa saja marka molekuler yang dapat diturunkan oleh tetua ke populasi F2? 

 

C. Tujuan Penelitian 

 

1. Untuk mengetahui primer-primer SSR yang dapat memunculkan 

polimorfisme antara individu populasi F2. 

2. Untuk melakukan karakterisasi genetik tanaman populasi F2 dengan marka 

molekuler SSR dibandingkan dengan tetuanya. 

3. Untuk mengetahui marka molekuler mana saja yang diturunkan oleh setiap 

tetua ke populasi F2. 

D. Manfaat Penelitian 

 

1. Memberikan informasi kepada pemulia tanaman mengenai karakteristik 

genetik cabai Laris dan cabai SSP. 

2. Memberikan informasi kepada pemulia tanaman dan peneliti mengenai marka 

molekular yang dapat digunakan untuk mengkarakterisasi genetik cabai. 

3. Sebagai informasi dasar untuk sistem seleksi tanaman cabai dan bahan acuan 

penelitian selanjutnya. 


