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ABSTRAK

Syzygium (Myrtaceae) merupakan tumbuhan yang memiliki banyak manfaat di bidang ekonomi
dan kesehatan. Informasi dan publikasi mengenai Klasifikasi tumbuhan Syzygium masih sedikit.
Pengelompokkan beberapa jenis tumbuhan dalam genus ini masih ditemui masalah, antara lain
tumpang tindihnya nama Syzygium dengan Eugenia dan beberapa tumbuhan belum diketahui
posisinya dalam klasifikasi. Penelitian ini bertujuan untuk menganalisis variasi sekuens gen matK
dan mengkonstruksi pohon filogenetik pada beberapa tumbuhan Syzygium di Sulawesi Utara,
yaitu pakoba, jamblang dan bombongan. Analisis variasi sekuens menunjukkan adanya perbedaan
satu nukleotida antara tumbuhan pakoba dan jamblang, serta perbedaan 5-6 nukleotida antara
bombongan dengan jamblang dan pakoba. Selain itu, variasi juga ditunjukan antara sekuens
sampel tumbuhan Syzygium dengan sekuens kerabat yang diperoleh dari basis data GenBank yaitu
adanya perbedaan 2-3 nukleotida dengan spesies kerabat terdekat dan perbedaan 5-6 nukleotida
dengan spesies kerabat terjauh. Hasil perhitungan jarak genetik menggunakan Kimura-2-
parameter menunjukkan nilai jarak interspesies kecil, yaitu 0.000-0.011.

Kata Kunci: Variasi Genetik, Gen matK, Syzygium, Sulawesi Utara.

SEQUENCES AND PHYLOGENETIC ANALYSIS OF Syzygium (MYRTACEAE)
PLANTS IN NORTH SULAWESI BASED ON matK GENE

ABSTRACT

Syzygium (family: Myrtaceae) is a genus of plants with many benefits in economics and health.
Information and publications on the classification of Syzygium are still few in number. Grouping
several plant species in this genus is still problematic, among other there is overlapping of
Syzygium and Eugenia and the position in the classification of some plants are yet unknown. This
study was conducted to analyze the sequences variations of matK genes and and to construct
phylogenetic tree of some Syzygium plants found in North Sulawesi, namely pakoba, jamblang
and bombongan. There are one nucleotide nucleotide difference between pakoba and jamblang, as
well as 5-6 nucleotide differences between bombongan with jamblang and pakoba. In addition, 2-
3 sequence variations also occur between our Syzygium samples and their closest allied species
and 5-6 nucleotides differences with their farthest allied species, all of which are retrieved from
GenBank. Genetic distance calculated using Kimura-2-parameter shows a very low (0.000-0.011)
interspesific distance.

Keywords: Genetic Variation, matK Gene, Syzygium, Sulawesi Utara.

PENDAHULUAN (Sunarti, 2015). Banyak anggota dari genus
) ) ini memiliki nilai ekonomis dan telah

Syzygium salah satu genus dari suku digunakan sebagai obat-obatan, makanan,
Myrtaceae (jambu-jambuan), memiliki lebih bahan bangunan, dan tanaman hias. Syzygium
dari 1000 spesies, dan merupakan tumbuhan merupakan  genus yang sulit  untuk
utama flora hutan hujan tropis di daerah diklasifikasikan ~karena hanya memiliki
Malesia (Asif et al., 2013). Di Indonesia, sedikit karakter morfologi yang secara
jumlah tumbuhan Syzygium mencapai 300 konsisten menghubungkan suatu spesies ke

jenis, dan di Jawa terdapat sekitar 60 jenis dalam kelompok spesies tertentu. Hal ini juga
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didukung dengan tumpang tindihnya nama
Syzygium dengan Eugenia. Hingga saat ini
hanya relatif sedikit publikasi mengenai
klasifikasi Syzygium (Craven dan Biffin,
2010).

Identifikasi spesies secara akurat
menggunakan  metode tradisional  bisa
memakan waktu yang lama disebabkan
kurangnya pengetahuan mengenai tumbuhan
dan/atau kurangnya karakter bunga dan buah
yang dibutuhkan untuk identifikasi (Colpaert
et al., 2005). Identifikasi spesies berbasis
sekuens DNA merupakan metode yang
dianggap cepat, dapat
dipertanggungjawabkan,  dan  konsisten,
sehingga penting dalam penelitian biologi
konservasi dan keanekaragaman (Waugh,
2007). Identifikasi dengan sekuens DNA
dilakukan menggunakan penanda molekuler.
Salah satu penanda molekuler yang saat ini
digunakan dalam mengungkapkan taksonomi
yaitu kode batang DNA (DNA barcoding)
yang merupakan urutan sekuen pendek DNA
yang dapat menunjukkan variasi genetik
dalam suatu spesies (Chippindale et al.,
1999). Dalam proses DNA Barcoding, gen
tertentu dapat digunakan sebagai marker
dalam pembagian genetik spesies dan
rekonstruksi filogenetik. Salah satu gen yang
digunakan yaitu matK (Maturase K), yang
merupakan gen kloroplas berukuran sekitar
1500 pasang basa (bp) yang berlokasi di
intron trnK (Selvaraj et al., 2008; Jethra et
al., 2014). Saat ini gen matK telah digunakan
sebagai alat yang penting untuk memeriksa
keanekaragaman genetik intraspesies dan
interspesies karena memiliki laju substitusi
yang tinggi (Hollingsworth et al., 2011).
Penelitian ini dilakukan dengan tujuan
menganalisis variasi sekuens gen matK dan
membangun pohon filogenetik beberapa jenis
Syzygium yang ada di Sulawesi Utara, yaitu
pakoba, jamblang, dan bombongan.

METODE PENELITIAN

Ekstraksi DNA

Ekstraksi DNA menggunakan
Axyprep Multisource Genomic DNA miniprep
kit (Axygen). Modifikasi dilakukan untuk
memaksimalkan lisis dengan waktu inkubasi
1 jam dalam suhu 60°C (Kolondam et al.,
2013). Bagian sampel yang digunakan dalam
ekstraksi yaitu potongan kecil lembaran daun
muda.

Amplifikasi Gen matK dengan metode
PCR dan Sekuensing

Primer gen matK yang digunakan
yaitu matkK-3F-R (5’-CGT ACA GTA CTT
TTG TGT TTA CGA G-3’) dan matK-1R-F
(5’ACC CAG TCC ATC TGG AAA TCT
TGG TTC-3’) yang dirancang oleh Ki-Joong
Kim (Kuzmina et al., 2012). Amplifikasi gen
matK dilakukan di dalam 40 uL reaksi PCR
menggunakan 2x KapaTag PCR MasterMix.
Komponen yang dicampur vyaitu 20 pL 2X
KapaTag, 1,5uL primer forward, 1,5uL
primer reverse, 2 uL templat DNA, dan 15uL
ddH,O (air terdeionisasi) untuk satu Kkali
reaksi. Pengaturan suhu untuk mesin PCR
TPersonal  (Bimetra) dimulai  dengan
denaturasi awal (initial denaturation) pada
95°C selama 2 menit, 35 siklus yang terdiri
atas tahap denaturasi, penempelan primer
pada cetakan, dan ekstensi DNA. Suhu dan
waktu berturut-turut yaitu 95°C selama 30
detik, 50°C selama 30 detik, dan 72°C selama
50 detik (Tallei et al., 2016). Sekuensing
dilakukan oleh penyedia jasa sekuensing 1%
BASE Malaysia.

Analisis Data

Data sekuens dirakit dan diedit
menggunakan Genious v 5.6 mengikuti
prosedur Tallei dan Kolondam (2015). Proses
pairwise alignment dilakukan untuk hasil
sekuensing menggunakan primer reverse
(matkK-1R-f), kemudian dipadukan dengan
hasil sekuensing primer forward (matK-3F-r)
menggunakan  Global  Alignment yang
terintegrasi dalam Geneious. Kedua ujung
sekuens dipotong pada saat penjajaran untuk
menghindari salah pembacaan sehingga
semua sekuens dipotong hingga menyisakan
648 nukleotida. Sekuens matK dari sampel
digunakan untuk mencari sekuens serupa di
Basic Local Alignment Search Tool (BLAST)
(http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi).
Sekuens-sekuens matK kemudian dijajarkan

menggunakan Multalin v.5.4.1
(multalin.toulouse.inra.fr/multalin/). ~ Pohon
filogenetik  dikonstruksi menggunakan

metode UPGMA dan jarak genetik dihitung
menggunakan metode Kimura’s 2-parameter
yang terintegrasi di dalam piranti lunak
MEGAG6 yang dikembangkan oleh Tamura et
al. (2013).
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HASIL DAN PEMBAHASAN

Penjajaran awal dilakukan antara
sekuens pakoba, jamblang, dan bombongan.
Hasil pada Gambar 1 menunjukkan
perbedaan hanya satu nukleotida antara
pakoba dan jamblang, yaitu pada posisi ke-
523. Perbedaan nukleotida antara bombongan
dengan pakoba yaitu sebanyak 6 nukleotida,
yaitu pada posisi ke- 131, 432, 474, 523, 645,
dan 666. Perbedaan nukleotida bombongan
dengan jamblang yaitu 5 nukleotida, yaitu
pada posisi ke- 131, 432, 474, 645, dan 666.

Masing-masing sekuens sampel yang
telah  diedit menggunakan  Geneious
digunakan dalam pencarian sekuens kerabat
terdekatnya di GenBank (Gambar 2). Dilihat
dari perbedaan jumlah variasi nukleotida,
spesies yang mendekati kelima sampel
tersebut yaitu Syzygium ngoyense dan
Syzygium  sandwicense. Perbedaan dua
nukleotida terdapat antara Syzygium ngoyense
dengan jamblang (posisi 77, 612), serta
berbeda tiga nukleotida dengan pakoba
(posisi 77, 469, 612) dan bombongan (posisi
378, 420, 591). Syzygium sandwicense
berbeda dua nukleotida dengan sekuens
jamblang (posisi 77, 612), serta berbeda tiga
nukleotida dengan sekuens pakoba (posisi 77,
469, 612) dan bombongan (posisi 378, 420,
591). Spesies kerabat terjauh dengan ketiga
sampel vyaitu Syzygium glenum, di mana
perbedaan sekuens dengan jamblang 5
nukleotida (posisi 77, 387, 416, 612, 613),
serta dengan pakoba (posisi 77, 387, 416,
469, 612, 613) dan bombongan (posisi 378,
387, 416, 420, 591, 613) yaitu 6 nukleotida.
Hasil penjajaran sekuens jamblang dengan
beberapa sekuens Syzygium cumini di

GenBank (DQ088575, JX495762,
GU134997, AB924857, AB924961,
AB925017, AB925174, AB925241,

AB925007, AB 925038, GU135062, JN
114772) menunjukkan perbedaan 4-10
nukleotida (Gambar 3).

Hasil sekuens dibuat dalam format
FASTA untuk konstruksi pohon filogenetik
menggunakan MEGAG. Pohon dikonstruksi
dengan model UPGMA dan jarak genetik
Kimura-2-Parameter. Pada proses pembuatan
pohon tersebut, sekuens tumbuhan Myrtaceae
lain yaitu Psidium guajava (AB354958)

digunakan sebagai outgroup. Selain itu
sekuens Eugenia, yaitu Eugenia capensis
(KF147400), Eugenia salamensis
(JQ588488), dan  Eugenia  nesiotica
(GQ981989) digunakan untuk memperjelas
hubungan dengan Syzygium karena penamaan
dengan keduanya yang tumpang tindih
(Craven dan Biffin, 2010). Pohon tersebut
menunjukkan posisi sampel dengan spesies
kerabatnya (Gambar 4). Posisi jamblang
dengan pakoba dalam pohon filogenetik
terletak pada satu Kklaster, sehingga
menunjukkan bahwa keduanya berkerabat
dekat. Akan tetapi, posisi Syzygium cumini
(DQO088575) berada pada Kklaster yang
berbeda, sehingga jamblang tampaknya
memiliki kekerabatan yang jauh dari S.
Cumini  tersebut. Pohon  filogenetik
mengindikasikan hubungan yang jauh antara
Eugenia dengan Syzygium.

Jarak genetik antara sampel tumbuhan
dengan kerabat  Syzygium dihitung
menggunakan metode Kimura-2-Parameter
pada MEGA6 (Kimura, 1980). 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 GenBank berkisar antara
0.005-0.010. Nilai jarak interspesies di antara
genus Syzygium yaitu 0.000-0.011. Kisaran
tersebut sangat kecil dibandingkan dengan
hasil jarak genetik interspesies 0.0023-0.0291
untuk tumbuhan Acacia (Newmaster dan
Ragupathy, 2009), rata-rata jarak genetik
interspesies 0.042+0.0030 untuk tumbuhan
dari famili Myristicaceae (Newmaster et al.,
2008), serta rata-rata jarak  genetik
interspesies 0.0093+0.0081 untuk tumbuhan
Rosaceae (Pang et al., 2010). Berdasarkan
hasil tersebut, kemampuan gen matK untuk
memisahkan tumbuhan Syzygium dalam hal
ini rendah.
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Pakeba RCCCTTCGCTACTRGGTRARRGATGCCTCTTCTTTRCATTTATTRCGTTTCTTTCTCCACGAGTAT TRGARTAGTCTTATTAC TCCARAGRARCATAT TACCCTTTTTTCARRRGGTRATCCARGRTTAT
Janblang ACCCTTCGCTACTGGGTGARAGATGCCTCTTCTTTRLAT TTATTACGTTTCTTTCTCCACGAGTATToGAATAGTCTTATTACTCCARAGARACATAT TRCCCTTTTTTCARAAGETARTCCARGATTAT
Bonbongan ACCCTTCRCTACTGGGTGARAGATGECTCTTCTTTGLAT TTATTACGTTTCTTTCTCCACGAGTAT TRGAATAGTCTTATTACTCCARAGARACATAT TRCCCTTTTTTCARAAGGTARTCCARGATTAT
Consensus  ACCCTTCGCTACTGGATGARRGATGCCTCTTCTTTGCATTTATTACGTTTCTTTCTCCACGAGTAT TGGAATAGT CTTATTACTCCARAGRAACATAT TACCCTTTTTTCAAARGRTRATCCARGATTAT
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Pakeba | CCTTGTTCCTATATARTTCTCATATATGTGAATACGARTCCATCTTTCTTTTTCTCCQTARTCARTCT TCTCATTTACGRTCARCATCTTCTGGARTCTTTT TTGAGCGRATCTATTTCTATETARARAT
Janblang | CCTTGTTCCTATATRATTCTCATATATGTGARTACGARTCCATCTTTCTTTTTCTCCRTARTCARTCTTCTCATTTRC GG TCARCATC T TCTGRARTC T TTT TTGAGCGARTCTATTTCTATGTARARAT
Bonbongan | TCTTGTTCCTATATAATTCTCATATATGTGARTACGARTCCATCTTTCTTTTTCTCCGTARTCARTCTTCTCATTTRCGGTCARCATC T TCTGRARTCTTTT TTGAGCGARTCTATTTCTATRTARARAT
Consensus | cCTTGTTCCTATATARTTCTCATATATGTGARTACGRRTCCATCT TTCTTTTTCTCCGTRRTCARTCTTCTCATT TACGETCARCATCTTCTGGRATCTTTTTTGAGCGRATCTATTTCTATETARARAT
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Pakoba AGARCATTTTGCCARAGTCTTCTTTGATARTGATTTTCAGTGCATCCTATGGTTCTTCARRGRTCCTTTCATGCATTATGTTAGATATCARGGAAARTCART TCTGGCT TCARAAGATACGCCTCTTCTG
Janblang AGRRCATTTTGCCARRGTCTTCTTTGATARTGATTTTCAGTGCATCCTATGGTTCTTCARAGRTCCTTTCATGCATTATGTTAGATATCARGGARAATCARTTCTGGCTTCARRAGATACGCCTCTTCTG
Bobongan  AGRACATTTTGCCARRGTCTTCTTTGATARTGATTTTCAGTGCATCCTATGGTTCTICARAGRTCCTTTCATGCATTATGTTAGATATCAAGGARARTCARTTCTGGCTTCARAAGATACGCCTCTTCTG
Consensus  AGAACATTTTGCCARAGTCTTCTTTGATARTGATTTTCAGTGCATCCTATGGTTCTTCARRGRTCCTTTCATGCATTATGTTAGATATCARGGRARRTCART TCTGGCT TCARAAGATACGCCTCTTCTG
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Pakoba ATGARTAAATGGARATATTACCTTGTTACTTTATGGCARTATCATT TTTATGCGTGTTTCARCCAGGARGGATCGATATARRCCART TATGCARGTATTCTCTTGACTTT TTGGGCTATCGTTCAAGEG
Janblang ATGAATARATGGARATATTACCTTGTTACTTTATGRCAATATCATY TTTATGLGTGGT TTCARCCAGGARGGATCGATATARACCART TATGCARGTATTCTCTTGACTTT TTGRGCTATCATTCARGLG
Bonbongan  ATGAATARATGGAAATATTACCT TGTTACTTTATGGCARTACCATY TTTATGCGTGGT T TCARCCAGGARGGATCGATATARARCART TATGCARGTATTCTCTTGACTTT TTGRGCTATCATTCARGLG
Consensus  ATGAATAAATGGARATATTACCTTGT TACTTTATGRCARTAL CAT  TTTATGCGTGRT TTCARCCAGGAAGGATCGATATARRCCART TATGCARGTATTCTCTTGACTTT TTGGGCTATCGTTCARGEG
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Pakeba | TAGGACTARATTCTTCAGTGGTACGARGT CARATGC TAGARRRT TCAT TTCTARTARATARTGC TATGARGARGT TCGAGACARTAGT TCCARTTATTCCTCTGATTRGATCATTRTCTARA
Janblang | TRCGACTAARTTCTTCAGTGGTACGARGTCARATGC TRGAAART TCAT TTCTAATARATARTGC TATGARGARGT TCGAGACARTART TCCART TATTCCTCTGATTRGATCATTGTCTAARGCGAATT
Bonbongan | TACGACTARATTCTTCAGTGGTACGARGTCARATGLTAGARRATTCAT T TCTARTARATAAT GCTATGARGARGT TCRAGAZARTAGT TCCARTTATTCCTCTGATTRGATCATTGTC TARAGCARATT
Consensus | TReGACTAARTTCTTCAGTCGTACGAAGT CARATGLTAGARARTTCAT TTCTAATARATARTCCTATGAAGAAGT TCGAGACARTAGT TCCARTTATTCCTCTRATTRGATCATTRTCTARR
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Pakoba TTGTAACACATTAGGACATCCORTTAGTARACCGACCCGGGCTGATTCATCAGRTTCTRATATTATCGACCRTTTTTTGCGTATATGCAGRARTCTTTCTCATTATCACAGTGGATCCTCARAARAARAG
Janblang TTGTARCACATTAGGACATCCCATTAGTARACCGACCCRGGCTGAT TCATCAGATTCTGATATTATCGRACCRTTTTTTRCRTATATGCAGRARTCT TTCTCATTATCACAGTGGATCCTCAARRARARRG
Bobongan  TTGTARCACATTAGGRCATCCOATTAGTARACCGACTCRGGCTRATTCATCAGATTCTGATATTATCGACCATTT TTTRCATATATGCAGAARTCT TTCTCATTATCACAGTGGATCCTCRARRARARRG
Consensus  TTGTAACACATTAGGRCATCCORTTAGTARACCRACCCGRGCTGAT TCATCAGRTTCTGATATTATCGACCQTTTTTTGCGTATATGCAGRARTCTTTCTCATTATCACAGTGGATCC TCARAARRAARAG
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Pakoba RGTTTATATCGAGTARRATATATACTTCGACTTTCTTGTGTT
Janblang RGTTTATATCGAGTARRATATATACTTCRACTTTCTTGTGIT
Bobongan  AGTTTATATCGAGTARRRTATATACTTCRACTTTCTTGTGIT
Consensus  AGTTTATATCGAGTARRRTATATACTTCGACTTTCTTGTGTT

Gambar 1. Penjajaran sekuens gen matK tumbuhan Syzygium di Sulawesi Utara, yaitu pakoba,
jamblang, dan bombongan menggunakan software Multalin v5.4.1.
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CTCCACGAGTATTGGARTAGTCTTATTACTCCARAGARRCATATTACCCTTITTTCARRRGGTARTCCARGATT!
CTCCACGAGTATTGGARTAGTCTTATTACTCCARAGARACATATTACCCTTITTTCARRRGGTAATCCARGATT!
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LCTTGITCCTATATAATTCTCATATATGTGARTACGAATCCATCTTTCTTTTTC

TCCGTAATCARTCTTCTCATTTACGGTCARCATCTTCTGGARTCTTTTTTGAGCGARTCTATTTCTATGTARARA
TCCGTARTCARTCTTCTCATTTACGRTCARCATCTTCTGGARTCTTTTTTGAGCGARTCTATTTCTATGTARARA
TCCGTARTCARTCTTCTCATTTACGRTCARCATCTTCTGGARTCTTTTTTGAGCGARTCTATTTCTATGTARARA
TCCGTAATCARTCTTCTCATTTACGGTCARCATCTTCTGGARTCTTTTTTGAGCGARTCTATTTCTATGTARARA
TCCGTARTCARTCTTCTCATTTACGRTCARCATCTTCTGGARTCTTTTTTGAGCGARTCTATTTCTATGTARARA
TCCGTARTCARTCTTCTCATTTACGRTCARCATCTTCTGGARTCTTTTTTGAGCGARTCTATTTCTATGTARARA
TCCGTAATCARTCTTCTCATTTACGGTCARCATCTTCTGGARTCTTTTTTGAGCGARTCTATTTCTATGTARARA
TCCGTARTCARTCTTCTCATTTACGGTCARCATCTTCTGGARTCTTTTTTGAGCGARTCTATTTCTATGTARARA
TCCGTARTCARTCTTCTCATTTACGRTCARCATCTTCTGGARTCTTTTTTGAGCGARTCTATTTCTATGTARARA
TCCGTARTCARTCTTCTCATTTACGRTCARCATCTTCTGGARTCTTTTTTGAGCGARTCTATTTCTATGTARARA
TCCGTARTCARTCTTCTCATTTACGGTCARCATCTTCTGGARTCTTTTTTGAGCGARTCTATTTCTATGTARARA
TCCGTARTCARTCTTCTCATTTACGRTCARCATCTTCTGGARTCTTTTTTGAGCGARTCTATTTCTATGTARARA
TCCGTARTCARTCTTCTCATTTACGRTCARCATCTTCTGGARTCTTTTTTGAGCGARTCTATTTCTATGTARARA
TCCGTARTCARTCTTCTCATTTACGGTCARCATCTTCTGGARTCTTTTTTGAGCGARTCTATTTCTATGTARARA
TCCGTARTCARTCTTCTCATTTACGRTCARCATCTTCTGGARTCTTTTTTGAGCGARTCTATTTCTATGTARARA
TCCGTARTCARTCTTCTCATTTACGGTCARCATCTTCTGGARTCTTTTTTGAGCGARTCTATTTCTATGTARARA

210 220 230 240 260

|

TAGARCATTTTGCCARAGTCTTCTTTGATARTGATTTTCI CCTATGGTT
TAGAACATTTTGCCARAGTCTTCTTTGATARTGATTTTL CCTATGGTT
TAGARCATTTTGCCARAGTCTTCTTTGATARTGATTTTC CCTATGGTT
TAGARCATTTTGCCARAGTCTTCTTTGATARTGATTTTCI CCTATGGTT
TAGAACATTTTGCCARAGTCTTCTTTGATARTGATTTTL CCTATGGTT
TAGARCATTTTGCCARAGTCTTCTTTGATARTGATTTTC CCTATGGTT
TAGAACATTTTGCCARAGTCTTCTTTGATARTGATTTTC CCTATGGTT
TAGAACATTTTGCCARAGTCTTCTTTGATARTGATTTTC CCTATGGTT
TAGARCATTTTGCCARAGTCTTCTTTGATARTGATTTTC CCTATGGTT
TAGAACATTTTGCCARAGTCTTCTTTGATARTGATTTTCI CCTATGGTT
TAGAACATTTTGCCARAGTCTTCTTTGATARTGATTTTC CCTATGGTT
TAGARCATTTTGCCARAGTCTTCTTTGATARTGATTTTC CCTATGGTT
TAGAACATTTTGCCARAGTCTTCTTTGATARTGATTTTCI CCTATGGTT
TAGAACATTTTGCCARAGTCTTCTTTGATARTGATTTTC CCTATGGTT
TAGAACATTTTGCCARAGTCTTCTTTGATARTGATTTTL CCTATGGTT
TAGAACATTTTGCCARAGTCTTCTTTGATARTGATTTTCI CCTATGGTT

261 270 280 290 300 310 320 330 340 350 360 370

|

CTTCARAGATCCTTTCATGCATTATGTTAGATATCAAGGARRATCARTTCTGGCTTCARRAGATACGCCTCTTCTGATGAATARAT) ACCTTGTTACTTTATGGCAATATCA
CTTCARAGATCCTTTCATGCATTATRTTAGATATCAAGGARRATCARTTCTGGCTTCARRAGATACGCC TCTTCTGATGARTARA ACCTTGTTACTTTATGGCARTATCA
CTTCARAGATCCTTTCATGCATTATRTTAGATATCAAGGARRATCARTTCTGGCTTCARRAGATACGCCTCTTCTGATGARTARA ACCTTGTTACTTTATGGCARTATCA
CTTCARAGATCCTTTCATGCATTATGTTAGATATCAAGGARRATCARTTCTGGCTTCARRAGATACGCCTCTTCTGATGARTARA ACCTTGTTACTTTATGGCAATATCA
CTTCARAGATCCTTTCATGCATTATRTTAGATATCAAGGARRATCARTTCTGGCTTCARRAGATACGCC TCTTCTGATGARTARA ACCTTGTTACTTTATGGCARTATCA
CTTCARAGATCCTTTCATGCATTATGTTAGATATCAAGGARRATCARTTCTGGCTTCARRAGATACACCTCTTCTGATGARTARA ACCTTGTTACTTTATGGCARTATCA
CTTCARAGATCCTTTCATGCATTATGTTAGATATCAAGGARRATCARTTCTGGCTTCARRAGATACACCTCTTCTGATGARTARA ACCTTGTTACTTTATGGCAATATCA
CTTCARAGATCCTTTCATGCATTATRTTAGATATCARGGARRATCARTTCTGGCTTCARRAGATACACC TCTTCTGATGARTARA ACCTTGTTACTTTATGGCARTATCA
CTTCARAGATCCTTTCATGCATTATGTTAGATATCAAGGARRATCARTTCTGGCTTCARRAGATACACCTCTTCTGATGARTARA ACCTTGTTACTTTATGGCARTATCA
CTTCARAGATCCTTTCATGCATTATRTTAGATATCAAGGARRATCARTTCTGGCTTCARRAGATACGCCTCTTCTGATGARTARA ACCTTGTTACTTTATGGCARTACCA
CTTCARAGATCCTTTCATGCATTATGTTAGATATCAAGGARRATCARTTCTGGCTTCARRAGATACGCC TCTTCTGATGARTARA ACCTTGTTACTTTATGGCARTATCA
CTTCARAGATCCTTTCATGCATTATGTTAGATATCAAGGARRATCARTTCTGGCTTCARRAGATACGCCTCTTCTGATGARTARA ACCTTGTTACTTTATGGCARTATCA
CTTCARAGATCCTTTCATGCATTATRTTAGATATCAAGGARRATCARTTCTGGCTTCARRAGATACGCCTCTTCTGATGARTARA ACCTTGTTACTTTATGGCARTATCA
CTTCARAGATCCTTTCATGCATTATGTTAGATATCAAGGARRATCARTTCTGGCTTCARRAGATACGCC TCTTCTGATGARTARA ACCTTGTTACTTTATGGCARTATCA
CTTCARAGATCCTTTCATGCATTATGTTAGATATCAAGGARRATCARTTCTGGCTTCARRAGATACGCCTCTTCTGATGARTARA ACCTTGTTACTTTATGGCARTATCA
CTTCARAGATCCTTTCATGCATTATGTTAGATATCAAGGARRATCARTTCTGGCTTCARRAGATACECCTCTTCTGATGARTARA ACCTTGTTACTTTATGGCARTALCA
391 Moo 410 420 430 440 450 460 470 480 430 500

|

ATARRCCARTTATGCARGTATTCTCTTGACTTTTTGGGCTATCGTTCARGCGTAGGALTARATTCTTCAGTGGTACGARGTCARATGCTAG|

ATAARAC
ATAARACC
ATAARACC
ATAARAC
ATAARACT
ATAARACC
ATAARAC
ATAARACT
ATAARARC
ATAARCC)
ATAARACT
ATAARACE
ATAARCC)
AGAARACT
ALARACT

RTTATGCARGTATTCTCTTGACTTTTTGGGC TATCGTTCARGD
RTTATGCARGTATTCTCTTGACTTTTTGGGCTATCGTTCARGO
RTTATGCARGTATTCTCTTGACTTTTTGGGCTATCGTTCARGO
RTTATGCARGTATTCTCTTGACTTTTTGGGC TATCGTTCARGD
RTTATGCARGTATTCTCTTGACTTTTTGGGCTATCGTTCARGO
RTTATGCARGTATTCTCTTGACTTTTTGGGCTATCGTTCARGO
ATTATGCARGTATTCTCTTGACTTTTTGGGC TATCGTTCAAGD
RTTATGCARGTATTCTCTTGACTTTTTGGGCTATCGTTCARGO
RTTATGCARGTATTCTCTTGACTTTTTGGGCTATCGTTCARGO
ATTATGCARGTATTCTCTTGACTTTTTGGGC TATCGTTCAAGD
RTTATGCARGTATTCTCTTGACTTTTTGGGCTATCGTTCARGO
RTTATGCARGTATTCTCTTGACTTTTTGGGCTATCGTTCARGO
ATTATGCARGTATTCTCTTGACTTTTTGGGC TATCGTTCAAGD
RTTATGCARGTATTCTCTTGACTTTTTGGGCTATCGTTCARGO
RTTATGCARGTATTCTCTTGACTTTTTGGGCTATCGTTCAAGE

GTACGALTARATTCTTCAGTGGTACGARGTCARATGCTAG
GTACGALTARATTCTTCAGTGGTACGARGTCARATGCTAG
GTACGALTARATTCTTCAGTGGTACGARGTCARATGCTAG
GTACGALTARATTCTTCAGTGGTACGARGTCARATGCTAG
GTACGALTARATTCTTCAGTGGTACGARGTCARATGCTAG
GTACGALTARATTCTTCAGTGGTACGARGTCARATGCTAG
GTACGALTARATTCTTCAGTGGTACGARGTCARATGCTAG

560 570 580

=2

(i1 610 620

TRAATAATGCTATGRAGAAGT TCGAGACAATAGT TCCARTTATTCCTCTGATTGGATCATTGTCTAI
TRAARTAATGCTATGAAGAAGT TCGAGACARTAGTTCCARTTATTCCTCTGATTGGATCATTGTCTAI
TRAAATARTGCTATGAAGAAGT TCGAGACAATAGTTCCARTTATTCCTCTGATTGGATCATTGTCTAI
TRAATAATGCTATGAAGAAGT TCGAGACAATAGTTCCARTTATTCCTCTGATTGGATCATTGTCTAI
TRAARTAATGCTATGAAGAAGT TCGAGACARTAGTTCCARTTATTCCTCTGATTGGATCATTGTCTAI
TRAAATARTGCTATGAAGAAGT TCGAGACAATAGTTCCARTTATTCCTCTGATTGGATCATTGTCTAI
TRAATAATGCTATGAAGAAGT TCGAGACAATAGTTCCARTTATTCCTCTGATTGGATCATTGTCTAI
TRAARTAATGCTATGAAGAAGT TCGAGACARTAGTTCCARTTATTCCTCTGATTGGATCATTGTCTAI
TRAAATARTGCTATGAAGAAGT TCGAGACARTAGTTCCARTTATTCCTCTGATTGGATCATTGTCTAI
TRAATAATGCTATGAAGAAGT TCGAGACAATAGTTCCARTTATTCCTCTGATTGGATCATTGTCTAI
TRAAATAATGCTATGAAGAAGT TCGAGACARTAGT TCCARTTATTCCTCTGATTGGATCATTGTCTAI
TRAAATARTGCTATGAAGAAGT TCGAGACARTAGTTCCARTTATTCCTCTGATTGGATCATTGTCTAI
TRAAATARTGCTATGAAGAAGT TCGAGACAATAGTTCCARTTATTCCTCTGATTGGATCATTGTCTAI
TRAAATARTGCTATGAAGAAGT TCGAGACAATAGT TCCARTTATTCCTCTGATTGGATCATTGTCTAI
TRAAATARTGCTATGAAGAAGT TCGAGACARTAGTTCCARTTATTCCTCTGATTGGATCATTGTCTAI
TRAAATARTGCTATGAAGAAGT TCGAGACAATAGT TCCARTTATTCCTCTGATTGGATCATTGTCTAI

GCGAAT T
GCGARATT
GCGRATT
GCGAAT T
GCGARATT
GCGARATT
GCGAAT T
GCGARATT
GCGAATT
GCAAAT T
GCGRATT
GCGARATT
GCGRATT
GCGAATT
GCGAATT
GCeAATT

TTTGTAACACAT TAGGACATCCCAT
TTTGTARCACAT TAGGACATCCCAT
TTTGTARCACAT TAGGGCATCCCAT
TTTGTARCACAT TAGGGCATCCCAT
TTTGTARCACAT TAGGGCATCCCAT
TTTGTARCACAT TAGGGCATCCCAT
TTTGTARCACAT TAGGGCATCCCAT
TTTGTARCACAT TAGGGCATCCCAT
TTTGTARCACAT TAGGGCATCCCAT
TTTGTARCACAT TAGGGCATCCCAT
TTTGTARCACAT TAGGGCATCCCAT
TTTGTARCACAT TAGGGCATCCCAT
TTTGTARCACAT TAGGGCATCCCAT
TTTGTARCACA TAGGGCATCCCAT
TTTGTARCACAT TAGGGTATCCCAT
TTTGTARCACAT TAGGzcATCCCAT

Gambar 2. Penjajaran sekuens gen matK tumbuhan Syzygium di Sulawesi Utara dengan kerabat
terdekat dari genus Syzygium yang diperoleh dari GenBank
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Pakoba

Janblang
Syzygium_cumini
JH495762,1_Egypt.
GU134997,1_Florida
AB924857,1_Canbodia
AB324361,1_Canbodia
AB325017,1_Canbodia
AB325174,1_Canbodia
AB325241,1_Canbodia
AB325007,1_Canbodia
AB925038,1_Canbodia
GU135062,1_Florida
JN114772,1_Tndia
Consensus

Pakoba

Janblang
Syzygiun_cunini
JHd95762,1_Fgypt.
GU134397,1_Florida
AB324857,1_Canbodia
AB324961,1_Canbodia
AB325017,1_Canbodia
AB325174,1_Canbodia
AB925241,1_Canbodia
AB325007,1_Canbodia
AB325038,1_Canbodia
GU135062,1_Florida
JH114772,1_Tndia
Consensus

Pakoba

Janblang
Syzygium_cumini
Jia95762,1_Egypt.
GU134997,1_Florida
AB324857,1_Canbodia
AB324361,1_Canbodia
AB325017,1_Canbodia
AB325174,1_Canbodia
AB325241,1_Canbodia
AB925007,1_Canbodia
AB925038,1_Canbodia
GU135062,1_Florida
JH114772,1_Tndia
Congensus

Pakoba

Janblang
Syzygiun_cunini
J4d95762,1_Foypt.
GU134997,1_Florida
AB324857,1_Canbodia
AB324961,1_Canbodia
AB325017,1_Canbodia
AB325174,1_Canbodia
AB325241,1_Canbodia
AB325007,1_Canbodia
AB325038,1_Canbodia
GU135062,1_Florida
JH114772,1 _Tndia
Consensus

Pakoba

Janblang
Syzygium_cumini
Jia95762,1_Egypt.
GU134997,1_Florida
AB324857,1_Canbodia
AB324361,1_Canbodia
AB325017,1_Canbodia
AB325174,1_Canbodia
AB325241,1_Canbodia
AB925007,1_Canbodia
AB925038,1_Canbodia
GU135062,1_Florida
JH114772,1_Tndia
Congensus

100 110

1 10 20 30 40 50 Bq 10 80 90
|

TTATTACTCCRARGARRCATATTACCCTTTTTTCARARGGTARTCCARGRTTATCCTTGITCCTATATAATTCTCATATATGTGARTACGARTCT)
TTATTACTCCRARGARRCATATTACCCTTTTTTCARARGGTARTCCARGRTTATCCTTGITCCTATATRAATTCTCATATATGTGAATACGARTCT]
TTATTACTCCRRRGARRCATATTACCCTTTTTTCARARGGTARTCCARGRTTATTCTTGTTCCTATATARTTCTCATATATGTGARTACGAATC
TTATTACTCCRAARGARRCATATTACCCTTTTTTCARARGGTARTCCARGRTTATTCTTGTTCCTATATARTTCTCATATATGTGARTACGAATC
TTATTACTCCRARGARRCATATTACCCTTTTTTCARARGGTARTCCARGRTTATTCTTGTTCCTATATARTTCTCATATATGTGARTACGARTC
TTATTACTCCRARGARRCATATTACCCTTTTTTCARARGGTARTCCARGRTTATTCTTGTTCCTATATARTTCTCATATATGTGAATACGARTC
TTATTACTCCRARRGARRCATATTACCCTTTTTTCARARGGTARTCCARGRTTATTCTTGTTCCTATATARTTCTCATATATGTGAATACGAATL
TTATTACTCCRARGARRCATATTACCCTTTTTTCARARGGTARTCCARGRTTATTCTTGTTCCTATATARTTCTCATATATGTGARTACGAATC
TTATTACTCCRRRGARRCATATTACCCTTTTTTCARARGGTARTCCARGRTTATTCTTGTTCCTATATARTTCTCATATATGTGARTACGAATC
TTATTACTCCRRRGARRCATATTACCCTTTTTTCARARGGTARTCCARGRTTATTCTTGTTCCTATATARTTCTCATATATGTGARTACGAATC
TTATTACTCCRAARGARRCATATTACCCTTTTTTCARARGGTARTCCARGRTTATTCTTGTTCCTATATARTTCTCATATATGTGARTACGAATC
TTATTACTCCRARGARRCATATTACCCTTTTTTCARARGGTARTCCARGRTTATTCTTGTTCCTATATARTTCTCATATATGTGARTACGARTC
TTATTACTCCRARGARRCATATTACCCTTTTTTCARARGGTARTCCARGRTTATTCTTGTTCCTATATARTTCTCATATATGTGAATACGARTC
TTATTACTCCRAARGARRCATATTACCCTTTTTTCARARGGTARTCCARGRTTATTCTTGTTCCTATATARTTCTCATATATGTGAATACGAATL

] 130

|
TCTTTCTTTTTCTCCGTAATCARTCTTCTCATTT
TCTTTCTTTTTCTCCGTAATCARTCTTCTCATTT
TTTTTCTCCGTARTCARTCTTCTCATTT
TTTTTCTCCGTARTCARTCTTCTCATTT
TTTTTCTCCRTARTCARTCTTCTCATTT
TTTTTCTCCRTARTCARTCTTCTCATTT
TTTTTCTCCRTARTCARTCTTCTCATTT
TTTTTCTCCRTARTCARTCTTCTCATTT
TTTTTCTCCGTARTCARTCTTCTCATTT
TTTTTCTCCGTARTCARTCTTCTCATTT
TTTTTCTCCGTARTCARTCTTCTCATTT
TTTTTCTCCRTARTCARTCTTCTCATTT
TTTTTCTCCRTARTCARTCTTCTCATTT
TTTTTCTCCRTARTCCATCTTCTCATTT

TTATTACTCCRARGARRCATATTACCCTTTTTTCARARGGTARTCCARGATTATLCTTGTTCCTATATARTTCTCATATATGTGARTACGARTL TTTTTCTCCGTARTCAATCTTCTCATTT
131 140 150 160 170 180 190 200 210 220 240 250 260
| |
ACGGTCARCATCTTCTGGARTCTTTTTTGAGCGARTCTATTTCTATGTARARATAGAACATTTTGCCARRGTCTTCTTTGATARTGATTTTCAGTGCATCCTATGRTTCTTCARAGATCCTTTCATGCAT

ACGGTCARCATCTTCTGGAATCTTTTTTGAGCGARTCTATTTCTATGTARARATAGAACATTTTGCCARRGTCTTCTTTGATARTGATTTTCAGTGCATCCTATGRTTCTTCARAGATCCTTTCATGCAT
ACGRTCARCATCTTCTGGAATCTTTTTTGAGCGARTCTATTTCTATGTARARATAGAACATTTTGCCARAGTCTTCTTTGATARTGATTTTCAGTGCATCCTATGRTTCTTCARAGATCCTTTCATGCAT
ACGETCARCATCTTCTGGAATCTTTTTTGAGCGARTCTATTTCTATGTARARATAGAACATTTTGCCARAGTCTTCTTTGATARTGATTTTCAGTGCATCCTATRRTTCT TCARAGATCCTTTCATGCAT
ACGGTCARCATCTTCTGGAATCTTTTTTGAGCGARTCTATTTCTATGTARARATAGAACATTTTGCCARAGTCTTCTTTGATARTGATTTTCAGTGCATCCTATGRTTCT TCARAGATCCTTTCATGCAT
ACGGTCARCATCTTCTGGAATCTTTTTTGAGCGARTCTATTTCTATGTARARATAGRACATTTTGCCARRGTCTTCTTTGATARTGATTTTCAGTGCATCCTATGGTTCTTCARAGATCCTTTCATGCAT
ACGGTCARCATCTTCTGGAATCTTTTTTGAGCGARTCTATTTCTATGTARARATAGAACATTTTGCCARRGTCTTCTTTGATARTGATTTTCAGTGCATCCTATGGTTCTTCARRGATCCTTTCATGCAT
ACGGTCARCATCTTCTGGARTCTTTTTTGAGCGARTCTATTTCTATGTARARATAGAACATTTTGCCARRGTCTTCTTTGATARTGATTTTCAGTGCATCCTATGRTTCTTCARAGATCCTTTCATGCAT
ACGGTCARCATCTTCTGGARTCTTTTTTGAGCGARTCTATTTCTATGTARARATAGAACATTTTGCCARRGTCTTCTTTGATARTGATTTTCAGTGCATCCTATGRTTCTTCARAGATCCTTTCATGCAT
ACGGTCARCATCTTCTGGAATCTTTTTTGAGCGARTCTATTTCTATGTARARATAGAACATTTTGCCARRGTCTTCTTTGATARTGATTTTCAGTGCATCCTATGRTTCTTCARAGATCCTTTCATGCAT
ACGETCARCATCTTCTGGAATCTTTTTTGAGCGARTCTATTTCTATGTARARATAGAACATTTTGCCARAGTCTTCTTTGATARTGATTTTCAGTGCATCCTATRRTTCT TCARAGATCCTTTCATGCAT
ACGGTCARCATCTTCTGGAATCTTTTTTGAGCGARTCTATTTCTATGTARARATAGAACATTTTGCCARAGTCTTCTTTGATARTGATTTTCAGTGCATCCTATGRTTCT TCARAGATCCTTTCATGCAT
ACGGTCARCATCTTCTGGAATCTTTTTTGAGCGARTCTATTTCTATGTARARATAGRACATTTTGCCARRGTCTTCTTTGATARTGATTTTCAGTGCATCCTATGGTTCTTCARAGATCCTTTCATGCAT
ACGGTCARCATCTTCTGGAATCTTTTTTGAGCGARTCTATTTCTATGTARARATAGAACATTTTGCCARRGTCTTCTTTGATARTGATTTTCAGTGCATCCTATGGTTCTTCARRGATCCTTTCATGCAT

RCGGTCARCATCTTCTGGARTCTTTTTTGAGCGARTCTATTTCTATGTARARATAGAACATTTTGCCARRGTCTTCTTTGATARTGATTTTCAGTGCATCCTATGGTTCTTCARRGATCCTTTCATGCAT
261 270 280 290 300 310 320 330 340 350 360 370 380 330
| |
TATGTTAGATATCARGGAARATCAR CARARGATACGCCTCTTCTGATGARTARATGGARATATTACCTTGTTACTTTATGGCAATATCATTTTTATRCGTGGTTTCAACCAGGAR

CARRRGATACGCCTCTTCTGATGARTARRTGGAARTRTTACCTTGTTACTTTATGGCAATATCATTTTTATGCGTGGTTTCARCCAGGRA
CARRRGATACGCCTCTTCTGATGARTARRTGGAARTATTACCTTGTTACTTTATGGCAATATCATTTTTATGCGTGGTTTCARCCAGGRA
CARRRGATACGCCTCTTCTGATGARTARATGGARRTATTACCTTGTTACTTTATGGCAATATCATTTTTATGCGTGGTT TCARCCAGGRA
CARRRGATACGCCTCTTCTGATGARTARATGGARRTATTACCTTGTTACTTTATGGCAATATCATTTTTATGCGTGGTT TCARCCAGGRA
CARRRGATACGCCTCTTCTGATGARTARATGGAARTATTACCTTGTTACTTTATGGCAATATCATTTTTATRCGTGGT T TCARCCAGGRA
CARRRGATACGCCTCTTCTGATGARTARATGGARRTATTACCTTGTTACTTTATGGCARTATCATTTTTATRCGTGGTT TCARCCAGGRA
CARRRGATACGCCTCTTCTGATGARTARATGGARRTRTTACCTTGTTACTTTATGGCAATATCATTTTTATRCGTGGTTTCARCCAGGRA
CARRRGATACGCCTCTTCTGATGARTARRTGGAARTRTTACCTTGTTACTTTATGGCAATATCATTTTTATGCGTGGTTTCARCCAGGRA
CARRRGATACGCCTCTTCTGATGARTARRTGGAARTATTACCTTGTTACTTTATGGCAATATCATTTTTATGCGTGGTTTCARCCAGGRA
CARRRGATACGCCTCTTCTGATGARTARATGGARRTATTACCTTGTTACTTTATGGCAATATCATTTTTATGCGTGGTT TCARCCAGGRA
CARRRGATACGCCTCTTCTGATGARTARATGGARRTATTACCTTGTTACTTTATGGCAATATCATTTTTATGCGTGGTT TCARCCAGGRA
CARRRGATACGCCTCTTCTGATGARTARATGGAARTATTACCTTGTTACTTTATGGCAATATCATTTTTATRCGTGGT T TCARCCAGGRA
CARRRGATACGCCTCTTCTGATGARTARATGGARRTATTACCTTGTTACTTTATGGCARTATCATTTTTATRCGTGGTT TCARCCAGGRA

TATGTTAGATATCARGGRAAATCAR
TATGTTAGATATCARGGRAAATCAR
TATGTTAGATATCARGGRAARTCAR

TATGTTAGATRTCARGGRARATCAR CARRRGATACGCCTCTTCTGATGARTARATGGARRTATTACCTTGTTACTTTATGGCAATATCATTTTTATGCGTGGTT TCARCCAGGRA

91 400 a10 430 440 460 a70 480 490 500 510

|

ATATARRCCARTTATGCRAAGTATTCTCTTGACTTTTTGGGCTATCGTTCAAGCG ARTTCTTCAGTGGTACGARGTCARATGL TAGARARTTCATTTCTARTARATAATGLTATGARGAAGTT

ATATRRRCCARTTATGCRAAGTATTCTCTTGACTTTTTGGGCTATCGTTCAAGCG
ATATRRRCCARTTATGCRAAGTATTCTCTTGACTTTTTGGGCTATCGTTCAAGCG
ATATRARCCARTTATGCRAAGTATTCTCTTGACTTTTTGGGCTATCGTTCARGCG
ATATRAARCCARTTATGCRAAGTATTCTCTTGACTTTTTGGGCTATCGTTCARGCG
ATATARRCCARTTATGCARGTATTCTCTTGACTTTTTGGGCTATCGTTCARGCG
ATATARRCCARTTATGCARGTATTCTCTTGACTTTTTGGGCTATCGTTCARGCG
ATATARRCCARTTATGCRAAGTATTCTCTTGACTTTTTGGGCTATCGTTCAAGCG
ATATRRRCCARTTATGCRAAGTATTCTCTTGACTTTTTGGGCTATCGTTCAAGCG
ATATRRRCCARTTATGCRAAGTATTCTCTTGACTTTTTGGGCTATCGTTCAAGCG
ATATRARCCARTTATGCRAAGTATTCTCTTGACTTTTTGGGCTATCGTTCARGCG
ATATRAARCCARTTATGCRAAGTATTCTCTTGACTTTTTGGGCTATCGTTCARGCG
ATATARRCCARTTATGCARGTATTCTCTTGACTTTTTGGGCTATCGTTCARGCG
ATATARRCCARTTATGCARGTATTCTCTTGACTTTTTGGGCTATCGTTCARGCG

ARTTCTTCAGTGGTACGARGTCARRTGL TAGARARTTCATTTCTARTARATAATGLTATGARGAAGTT
ARTTCTTCAGTGGTACGARGTCARRTGL TAGARRRTTCATTTCTARTARATAATGCTATGARGAAGTT
AATTCTTCAGTGGTACGARGTCARATGL TAGRRARTTCATTTCTAATARATAATGCTATGARGAAGTT
RATTCTTCAGTGGTACGARGTCARRTGCTAGRAARTTCATTTCTAATARATAATGCTATGARGAAGTT
AATTCTTCAGTGGTACGARGTCARRTGCTAGRAARTTCATTTCTAATARATARTGCTATGARGAAGTT
AATTCTTCAGTGGTACGARGTCARRTGCTAGRARRTTCATTTCTAATARATARTGCTATGARGAAGTT
ARTTCTTCAGTGGTACGARGTCARATGL TAGARARTTCATTTCTARTARATAATGLTATGARGAAGTT
ARTTCTTCAGTGGTACGARGTCARRTGL TAGARARTTCATTTCTARTARATAATGLTATGARGAAGTT
ARTTCTTCAGTGGTACGARGTCARRTGL TAGARRRTTCATTTCTARTARATAATGCTATGARGAAGTT
AATTCTTCAGTGGTACGARGTCARATGL TAGRRARTTCATTTCTAATARATAATGCTATGARGAAGTT
RATTCTTCAGTGGTACGARGTCARRTGCTAGRAARTTCATTTCTAATARATAATGCTATGARGAAGTT
AATTCTTCAGTGGTACGARGTCARRTGCTAGRAARTTCATTTCTAATARATARTGCTATGARGAAGTT
AATTCTTCAGTGGTACGARGTCARRTGCTAGRARRTTCATTTCTAATARATARTGCTATGARGAAGTT

ATATRARCCARTTATGCRAGTATTCTCTTGACTTTTTGGGCTATCGTTCAAGCG AATTCTTCAGTGGTACGARGTCARATGL TAGARARTTCATTTCTARTARATAATGLTATGARGAAGTT
521 | 530 5d0 550 560 570 590 600 G610 620 630 640 650
| |
RTTRATTCCTCTGATTGGATO) RRGCGARTTTTTGTARCACATTAGGACATCCCATTAGTARRCCGACCCGGGCTGRTTCATCAGATTCTGATATTRTCGACCGTTTT
RTTATTCCTCTGATTGGATC RRGCGARTTTTTGTARCACATTAGGACATCCCATTAGTARRCCGACCCGGGCTGATTCATCAGATTCTGATATTATCGACCGTTTT
RTTATTCCTCTGATTGGATC RRGCGARTTTTTGTARCACATTAGGGCATCCCATTAGTARRCCGACCCGGGCTGRTTCATCAGATTCTGATATTATCGACCGTTTT
ATTATTCCTCTGATTGGATO RAGCGARTTTTTRTARCACATTAGGGCATCCCATTAGTARRCCGACCCGGG TGRATTCATCAGATTCTGATATTATCGACCGTTTT
ATTATTCCTCTGATTGGATO) RAGCGARTTTTTRTARCACATTAGGGCATCCCATTAGTARRCCGACCCGGGE TGATTCATCAGATTCTGATATTATCGACCGTTTT
ATTATTCCTCTGATTGGATO) ARGCGARTTTTTRTARCACATTAGGGCATCCCATTAGTARRCCGACCCGGGE TGRATTCATCAGATTCTGATATTATCGACCGTTTT
ATTRATTCCTCTGATTGGATO) ARGCGARTTTTTRTARCACATTAGGGCATCCCATTAGTARRCCGACCCGGGE TGRTTCATCAGATTCTGATATTATCGACCGTTTT
RTTRATTCCTCTGATTGGATO) RRGCGARTTTTTGTARCACATTAGGGCATCCCATTAGTARRCCGACCCGGGCTGRTTCATCAGATTCTGATATTRTCGACCGTTTT
ATTRATTCCTCTGATTGGATC RRGCGARTTTTTGTARCACATTAGGGCATCCCATTAGTARRCCGACCCGGGCTGRTTCATCAGATTCTGATATTRATCGACCGTTTT
RTTATTCCTCTGATTGGATC RRGCGARTTTTTGTARCACATTAGGGCATCCCATTAGTARRCCGACCCGGGCTGRTTCATCAGATTCTGATATTATCGACCGTTTT
ATTATTCCTCTGATTGGATO RAGCGARTTTTTRTARCACATTAGGGCATCCCATTAGTARRCCGACCCGGG TGRATTCATCAGATTCTGATATTATCGACCGTTTT
ATTATTCCTCTGATTGGATO) RAGCGARTTTTTRTARCACATTAGGGCATCCCATTAGTARRCCGACCCGGGE TGATTCATCAGATTCTGATATTATCGACCGTTTT
ATTATTCCTCTGATTGGATO) ARGCGARTTTTTRTARCACATTAGGGCATCCCATTAGTARRCCGACCCGGGE TGRATTCATCAGATTCTGATATTATCGACCGTTTT
ATTATTCCTCTGATTGGATO) ARGCGARTTTTTRTARCACATTAGGGCATCCCATTAGTARRCCGACCCGGGE TGATTCATCAGATTCTGATATTATCGACCGTTTT
RTTRATTCCTCTGATTGGATC RRGCGARTTTTTGTARCACATTAGGLCATCCCATTAGTARRCCGACCCGGGCTGRTTCATCAGATTCTGATATTRTCGACCGTTTT

Gambar 3. Penjajaran sekuens gen matK tumbuhan jamblang dengan sekuens Syzygium cumini
yang diperoleh dari GenBank
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Gambar 4. Pohon Filogenetik Syzygium yang dikonstruksi menggunakan metode UPGMA dalam

software MEGAG6

KESIMPULAN

Perbandingan variasi genetik matK
sampel menunjukkan perbedaan hanya 1
nukleotida antara jamblang dan pakoba, serta
perbedaan 5-6 nukleotida antara keduanya
dengan bombongan. Perbedaan nukleotida
sekuens sampel dengan kerabatnya di
GenBank yaitu 2-6 nukleotida. Nilai jarak
genetik interspesies  Syzygium  termasuk
rendah, yaitu 0.000-0.011.
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