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ABSTRACT  

Microsatellite Marker-based Genetic Characterization of 
Indonesian Maize Inbred Collections. Marcia B. Paben-
don, M. Dahlan, Sutrisno, and M.L.C. George. Information 
on genetic relationships among available crop germplasm 
such as maize inbred lines, has important implications to 
breeding programs. A set of 26 maize inbreds togeher with 
six standard lines from CIMMYT (CML51, CML292, CML202, 
CML206, CML236, dan CML396), was characterized using 26 
SSR markers, which were coverage of the maize genomes. 
The objective of this study was to analyze genetic diversities 
among the Indonesian maize inbred collections. Polymorph-
ism Information Content (PIC) value and the observed 
genetic distance indicated the existence of large variabilities 
among the inbreds. Cluster analysis based on 27% of the 
Jaccard’s similarity coefficient placed the inbreds into three 
groups. Genetic distances among all the possible pairs with-
out the standard maize lines varied from 0.32 (KSX360F2-5-1-
3-1v vs KSX2601F2-5-1-1-v) to 0.88 (PT963298-1-B-B-Bv vs 
Mr13). Cluster and Principal Coordinate Analysis of the gen-
etic distances, revealed a clear differentiation of the inbred 
lines into groups according to their source populations. This 
clustering were consistent with those of the known pedigree 
records of the inbreds based on their morphological char-
acters. These results support the use of morphological traits 
in the production of maize hybrids. The SSR markers proved 
to be effective to characterize, identify, and demonstrate 
genetic similarities among the maize inbred lines. 
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PENDAHULUAN 

Kebutuhan produk berbahan baku jagung di In-
donesia antara lain pakan ternak, pangan, dan indus-
tri lainnya semakin meningkat. Pada tahun 2001 pro-
porsi penggunaan biji jagung di Indonesia sebanyak 
10,26 juta ton adalah 57% untuk pakan, 34% untuk pa-
ngan, dan sisanya 9% untuk kebutuhan lainnya (Badan 
Litbang Pertanian 2002).  

Permintaan jagung nasional sejak 1991-2000 me-
ningkat sebesar 6,4% per tahun, sementara peningkat-
an produksi meningkat hanya sekitar 5,6% per tahun. 
Sejak tahun 2000, produksi domestik tidak dapat me-
menuhi permintaan yang terus meningkat sehingga 
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import juga semakin meningkat. Kasryno dan Pasan-
daran (2005) mengemukakan bahwa sejak tahun 
1980-an sampai sekarang, penggunaan hibrida di Indo-
nesia tidak mengalami peningkatan, yaitu sekitar 31%. 
Di lain pihak dikemukakan bahwa Indonesia meren-
canakan untuk swasembada jagung pada tahun 2007. 
Berdasarkan hal tersebut maka perlu dipikirkan untuk 
meningkatkan produk domestik baik melalui program 
intensifikasi maupun ekstensifikasi. Salah satu peluang 
yang dapat dilakukan adalah penggunaan varietas 
hibrida potensi tinggi dan spesifik lokasi. Untuk meme-
nuhi hal tersebut maka harus diupayakan untuk bisa 
menghasilkan varietas hibrida potensi tinggi dalam 
kuantitas dan kualitas yang memadai. 

Pengetahuan tentang keragaman plasma nutfah 
dan hubungan di antara materi pemuliaan sangat pen-
ting untuk perencanaan persilangan dalam menghasil-
kan hibrida dan pembentukan galur (Senior et al. 
1998). Hal tersebut juga bermanfaat untuk manajemen 
konservasi plasma nutfah (Munn dan Dudley 1994). 
Informasi keragaman genetik di antara koleksi inbrida 
di Indonesia yang didukung oleh data molekuler masih 
sangat kurang. Walaupun demikian, informasi pedi-
gree dan karakter-karakter morfologi telah banyak 
memberi manfaat dalam membentuk sejumlah kulti-
var hibrida sejak tahun 1950-an. Meskipun demikian, 
karakter-karakter morfologi sering tidak tepat menje-
laskan hubungan genetik antar individu oleh karena 
interaksi lingkungan, dan kadang-kadang data pedi-
gree tidak tersedia untuk semua materi. Oleh karena 
itu, penggunaan markah molekuler sebagai alat bantu 
yang langsung melihat perbedaan genetik di antara 
galur-galur inbrida tampaknya merupakan alternatif 
yang rasional. 

Di antara sejumlah marka molekuler yang terse-
dia untuk tujuan tersebut, mikrosatelit telah menjadi 
sistem marka yang sering digunakan pada jagung 
(Smith et al. 1997). Mikrosatelit atau Simple Sequence 
Repeats (SSRs) terdiri dari susunan DNA dengan motif 
1-6 pasang basa, berulang sebanyak lima kali atau le-
bih secara tandem (Vigouroux et al. 2002). SSR poli-
morfis telah digunakan secara ekstensif sebagai marka 
genetik pada studi genetik jagung seperti pada kon-
struksi pemetaan keterpautan gen dan pemetaan 
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Quantitative Trait Loci (QTL) (Romero-Severson 1998; 
Frova et al. 1999) atau analisis keragaman genetik dan 
evolusi (Senior et al. 1998; Pejic et al. 1998; Lu dan 
Bernardo 2001; Matsuoka et al. 2002). 

Tujuan penelitian ini adalah untuk mengetahui 
tingkat kemiripan genetik di antara koleksi inbrida 
Indonesia menggunakan marka mikrosatelit. 

BAHAN DAN METODE 

Materi Tanaman 

Ke-26 inbrida yang dikarakterisasi (Tabel 1), ada-
lah koleksi Balai Penelitian Tanaman Sereal (Balitse-
real) yang sebagian besar diperoleh dari International 
Maize and Wheat Improvement Center (CIMMYT) Asia 
(Thailand), kemudian diadaptasikan sesuai lingkungan 
di Indonesia dan digunakan dalam program pemulia-
an. Enam genotipe yang disertakan dalam analisis ini 
adalah inbrida standar yang sering digunakan sebagai 
tetua hibrida di CIMMYT, yaitu CML51, CML292, 
CML202, CML206, CML236, dan CML396. Inbrida Mr4 
dan Mr14 memiliki daya gabung yang baik dan meru-
pakan tetua kultivar hibrida Bima-1, sedangkan inbrida 

Mr13 juga adalah salah satu tetua dari kultivar hibrida 
Semar-10.  

Semua benih inbrida kecuali inbrida standar, di-
peroleh dari Balitsereal, Maros. Informasi data pedi-
gree diperoleh dari Balitsereal dan laboratorium servis 
AMBIONET (http://www.cimmyt.org/ambionet).  

Marka Mikrosatelit 

Tiga puluh marka mikrosatelit yang polimorfis 
dan menyebar merata pada seluruh kromosom jagung 
yang digunakan dalam penelitian ini diperoleh dari 
Research Genetics Inc. (Huntsville, Ala.) melalui pro-
yek AMBIONET. Pada saat amplifikasi, ke-30 primer 
tersebut didampingi oleh alel standar yang diperoleh 
dari laboratorium servis AMBIONET. Dengan demikian 
data yang diperoleh dari penelitian ini dapat digabung-
kan dengan dataset yang lain yang juga menggunakan 
alel standar yang sama. Susunan basa dari masing-ma-
sing primer yang digunakan diperoleh dari MaizeDB 
(http://www.agron.missouri.edu/ssr.html). Sekuen dari 
30 marka mikrosatelit yang digunakan dalam peneliti-
an ini tertera pada Tabel 2.  

Tabel 1. Pedigree, tipe endosperm, dan sumber materi dari 32 genotipe jagung. 

 Pedigree Tipe endosperm Sumber 

 CML51: Mexico: Pop79/STA.ROSA8079-1-2-3-### Tropical YF ASL 
 CML292: Mexico: Pop28/(Pop28xTSR)-33-2-7-1-2-BB-f Tropical YF ASL 
 CML202: Mexico: ZSR/ZSR923S4B4BULK-5-1-b-b Tropical WSD ASL 
 CML206: Mexico: EV7992/(EV7992#EVPO44-SRBC3)#bF37sr-2-4-3-b-b Tropical WSD ASL 
 CML236: Mexico: P32/[LB(1)8232-SR(BC3)]-140-1-1-1-b Tropical WF ASL 
 CML396: Mexico: Pop21/P21C5HC109-3-1-5-4-B-4-3-##-2-B*6 Tropical WD ASL 
 Mr4-1: MS.J2(RRS)C1 Tropical YF Indonesia 
 Mr13-10: MS.J1(RRS)C1 Tropical YF Indonesia 
 Mr14-1: Suwan3(S1)C7 Tropical YF Indonesia 
 J2-70 Tropical YF Indonesia 
 POP.352CO-HS85-2-1-B-B Tropical YF Indonesia 
 PT963280-1-B-B-B-B-B Tropical YF Indonesia 
 POP352CO-HS315-2-1-B-B Tropical YF Indonesia 
 KTX3753F2-5-1-1-2-B-B-B Tropical YF Indonesia 
 PIO.3011F2-3-5-6-1-B-B-B-B Tropical YF Indonesia 
 PT963298-1-B-B-B-B-B Tropical YF Indonesia 
 PT963010-B-B-B-B-B-B Tropical YF Indonesia 
 KTX3604F2-3-1-1-2-B-B-B-B Tropical YF Indonesia 
 POP351CO-HS59-1-2-B-B Tropical YF Indonesia 
 PT963300-B-B-B-B-B-B Tropical YF Indonesia 
 POP351C0-HS61-1-1-B-B Tropical YF Indonesia 
 PT963054-B-B-B-B-B-B Tropical YF Indonesia 
 PT963052-B-B-B-B-B-B Tropical YF Indonesia 
 KSX2601F2-5-1-1-2-B-B-B-B Tropical YF Indonesia 
 AMATLCOHS71-1-1-2-1-1-1-B-B-B-B Tropical YF Indonesia 
 KSX360F2-5-1-3-1-B-B-B-B Tropical YF Indonesia 
 POP351CO-HS129-1-1-B-B Tropical YF Indonesia 
 KSX360F2-5-1-3-2-B-B-B-B Tropical YF Indonesia 
 PT963036-1-B-B-B-B-B Tropical YF Indonesia 
 POP351CO-HS310-2-2-B-B Tropical YF Indonesia 
 P345C3S3B-2-7-5-1-1-1-1-2-B-B-B-B Tropical YF Indonesia 
 PT963216-B-B-B-B-B-B Tropical YF Indonesia 

YF = yellow flint, WSD = white semi-dent, WF = white flint, WD = white dent, ASL = AMBIONET Service Laboratory. 
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Metode Standar Sidik Jari (Fingerprinting) 

Protokol untuk sidik jari dengan marka SSR, ter-
masuk ekstraksi DNA, amplifikasi, elektroforesis, dan 
visualisasi pola pita DNA yang digunakan diadopsi dari 
laboratorium servis AMBIONET, seperti yang dijelaskan 
oleh George et al. (2004a) dengan sedikit modifikasi 
sesuai kondisi laboratorium. Aktivitas ini dilakukan di 
laboratorium Balai Besar Penelitian Bioteknologi dan 
Sumberdaya Genetik Pertanian (BB-Biogen), Bogor. 
Amplifikasi untuk semua primer dilakukan hanya pada 
satu temperatur annealing, yaitu 56oC selama 1 menit 
menggunakan PTC-100 Programmable Thermal 
Controller (MJ Research, Waltham, Mass).  

Analisis Statistik 

Untuk masing-masing lokus SSR, dilakukan per-
hitungan terhadap jumlah alel rata-rata per lokus dan 
informasi tingkat polimorfisme (PIC). Nilai PIC (Smith 
et al. 1997; Senior et al. 1998) dihitung mengikuti Nei 
(1978) dengan persamaan: 

∑−=
n

ifPIC
1

21    i = 1, 2, 3, ………n  

di mana 2
if  adalah frekuensi alel ke-i. 

Analisis klaster didasarkan pada 26 lokus SSR dan 
dibentuk berdasarkan matriks jarak genetik menggu-
nakan metode pautan rata-rata UPGMA (Unweighted 
Pair-Group Method with Arithmetic average) dengan 
alat bantu program NTSYS-pc 2.1 (Rohlf 2000). Nilai 
jarak genetik diperoleh dari hasil analisis kemiripan 
genetik (Lee 1998), dengan formula: S = 1-GS, di 
mana S = jarak genetik dan GS = kemiripan genetik 
(genetic similarity). 

Analisis Boot-Strapping dilakukan untuk menge-
tahui tingkat kepercayaan pengelompokan dengan 
menggunakan program WinBoot. Koefisien korelasi 
kofenetik (r) juga dihitung yang dilanjutkan dengan uji 
Mantel (Mantel 1967) untuk melihat goodness of fit 
dari hasil analisis klaster. Principal Coordinate Analysis 
(PCA) (Dillon dan Goldstein 1984), dilakukan untuk 
mengetahui posisi relatif dari inbrida yang dianalisis 
pada ruang dua dimensi. 

HASIL DAN PEMBAHASAN 

Jumlah inbrida yang dianalisis sebanyak 32 ter-
masuk enam inbrida standar (CML51, CML292, 
CML202, CML236, dan CML396). Dari 30 primer SSR 
yang digunakan, hanya 26 primer yang dianalisis lebih 
lanjut, karena ada 4 primer yang mempunyai missing 

Tabel 2. Sekuen dari 30 marka mikrosatelit yang digunakan dalam penelitian. 

Lokus SSR No. Bin Susunan basa* Sekuen primer 

phi109275 1.00 AGCT AAGCTCAGAAGCCGGAGC//GGTCATCAAGCTCTCTGATCG 
umc1122 1.06 (CGT)7 CACAACTCCATCAGAGGACAGAGA//CTGCTACGACATACGCAAGGC 
phi109642 2.00 ACGG CTCTCTTTCCTTCCGACTTTCC//GAGCGAGCGAGAGAGATCG 
phi96100 2.00 ACCT AGGAGGACCCCAACTCCTG//TTGCACGAGCCATCGTAT 
phi101049 2.09 AGAT  CCGGGAACTTGTTCATCG//CCACGTCCATGATCACACC 
phi374118 3.02 ACC TACCCGGACATGGTTGAGC//TGAAGGGTGTCCTTCCGAT 
phi102228 3.04 AACG ATTCCGACGCAATCAACA//TTCATCTCCTCCAGGAGCCTT 
phi079 4.05 AGATG TGGTGCTCGTTGCCAAATCTAGCA//GCAGTGGTGGTTTCGAACAGACAA 
phi093 4.08 AGCT AGTGCGTCAGCTTCATCGCCTACAAG//AGGCCATGCATGCTTGCAACAATGGATACA 
umc1109 4.10 ACG  GCAACACAGGACCAAATCATCTCT//GTTGGGTCCGTAGAAGAACTCTCA 
phi109188 5.00 AAAG AAGCTCAGAAGCCGGAGC//GGTCATCAAGCTCTCTGATCG 
phi331888 5.04 AAG TTGCGCAAGTTTGTAGCTG//ACTGAACCGCATGCCAAC 
umc1153 5.09 (TCA)4 CAGCATCTATAGCTTGCTTCGATT//TGGGTTTTGTTTGTTTGTTTGTTG 
phi423796 6.01 AGCC CACTACTCGATCTGAACCACCA//CGCTGTGAATTTGCTAGCTC 
phi089 6.08 ATGC GAATTGGGAACCAGACCACCCAA//ATTTCCATGGACCATGCCTCGCT 
phi299852 6.08 AGC GATGTGGGTGCTACGAGCC//AGATCTCGGAGCTCGGCTA 
phi034 7.03 GCCT TAGCGACAGGATGGCCTCTTCT//GGGGAGCACGCCTTCGTTCT 
phi114 7.03 GCCT CCGAGACCGTCAAGACCATCAA//AGCTCCAAACGATTCTGAACTCGC 
phi328175 7.04 AGG GGGAAGTGCTCCTTGCAG//CGGTAGGTGAACGCGGTA 
phi420107 8.00 CCG GATGTTTCAAAACCACCCAGA//ATGGCACGAATAGCAACAGG 
umc1304 8.02 (TCGA)4 CATGCAGCTCTCCAAATTAAATCC//GCCAACTAGAACTACTGCTGCTCC 
phi233376 8.03 CCG CCGGCAGTCGATTACTCC//CGAGACCAAGAGAACCCTCA 
umc1161 8.06 (GCTGGG)5 GGTACCGCTACTGCTTGTTACTGC//GCTCGCTGTTGGTAGCAAGTTTTA 
umc1279 9.00 (CCT)6 GATGAGCTTGACGACGCCTG//CAATCCAATCCGTTGCAGGTC 
phi032 9.04 AAAG CTCCAGCAAGTGATGCGTGAC//GACACCCGGATCAATGATGGAAC 
phi448880 9.05 AAG CGATCCGGAGGAGTTCCTTA//CCATGAACATGCCAATGC 
phi041 10.00 AGCC TTGGCTCCCAGCGCCGCAAA//GATCCAGAGCGATTTGACGGCA 
phi96342 10.02 ACTT GTAATCCCACGTCCTATCAGCC//TCCAACTTGAACGAACTCCTC 
umc1061 10.06 (TCG)6 AGCAGGGTACCCATGAAAGTCC//TATCACAGCACGAAGCGATAGATG 
umc1196 10.07 CACACG CGTGCTACTACTGCTACAAAGCGA//AGTCGTTCGTGTCTTCCGAAACT 
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data >15%, yaitu phi041, phi420701, umc1122, dan 
umc1161. Profil 30 marka mikrosatelit yang digunakan 
dalam penelitian ini disajikan pada Tabel 3  

Jumlah alel per lokus SSR bervariasi dari 2 sam-
pai 8, dengan rata-rata 3,48 dan total alel yang diidenti-
fikasi sebanyak 94 alel. Jumlah alel rata-rata per lokus 
SSR pada penelitian ini lebih rendah dibandingkan de-
ngan penelitian sebelumnya yang dilakukan oleh pe-
neliti lain seperti Lu dan Bernardo (2001), yang meng-
gunakan 40 inbrida U.S dengan 83 marka SSR dan 
menghasilkan 4,9 alel per lokus. Senior et al. (1998) 
mendapatkan 5,0 alel per lokus untuk 94 inbrida 
jagung elit dengan menggunakan 70 marker. Selain itu, 
Pejic et al. (1998) menggunakan 33 inbrida U.S corn 
belt dan 27 SSRs, menghasilkan 6,8 alel per lokus. 
Menurut George et al. (2004b), Indonesia mempunyai 
sejarah yang panjang dalam pertukaran plasma nutfah 
dengan CIMMYT yang digunakan dalam program pe-
muliaan. Hal tersebut ditunjukkan oleh adanya sejum-
lah materi plasma nutfah yang berkerabat lebih dekat 
dengan inbrida dari CIMMYT. 

Tingkat polimorfisme bervariasi dari 0,17 sampai 
0,83, dengan rata-rata 0,53. Hasil ini juga lebih rendah 
dibandingkan dengan hasil peneliti lain sebelumnya 
seperti hasil studi keragaman genetik di antara inbrida 
jagung U.S, yaitu 0,62 (Smith et al. 1997) dan 0,59 

(Senior et al. 1998). Hasil yang lebih rendah dalam 
studi ini karena jumlah alel rata-rata per lokus lebih 
rendah. Pejic et al. (1998) melaporkan hasil studinya 
dengan nilai polimorfisme yang cukup tinggi, yaitu 0,72 
mengatakan bahwa jumlah alel yang tinggi diperoleh 
karena jumlah alel rata-rata yang terdeteksi cukup 
tinggi. 

Hasil dendrogram (Gambar 1) menunjukkan 
hampir semua inbrida dapat dibedakan antara satu 
inbrida dengan inbrida lainnya. Angka yang berada di 
atas garis pada Gambar 1 menunjukkan tingkat keper-
cayaan pengelompokan. Berdasarkan dendrogram 
yang terbentuk, ada tiga klaster yang ditetapkan pada 
tingkat kemiripan genetik 27%. Klaster-1 terdiri atas 15 
aksesi, klaster-2 terdiri atas 7 aksesi, dan klaster-3 yang 
terdiri atas 9 aksesi. Pada dendrogram, aksesi dengan 
tetua awal yang sama pada umumnya berada pada 
kelompok yang sama. Namun demikian, ada beberapa 
aksesi dari tetua awal yang sama menyebar pada 
ketiga klaster, seperti keturunan dari tetua awal POP 
dan PT. Hal tersebut bisa juga disebabkan oleh jumlah 
primer yang digunakan sedikit sehingga belum mewa-
kili seluruh genom. Dengan demikian, masih ada se-
jumlah karakter yang tidak terdeteksi yang sebenarnya 
berpeluang untuk mengelompokkan inbrida dengan 
tetua awal yang sama berada pada kelompok yang sa-

Tabel 3. Profil data 26 marka mikrosatelit yang digunakan dalam penelitian. 

 No. Lokus SSR No. Lokus Susunan basa* Tingkat polimorfisme Jumlah alel Kisaran (bp) 

 1. phi109275 1,00 AGCT 0,69 4 125-137 
 2. phi109642 2,00 ACGG 0,44 2 136-144 
 3. phi96100 2,00 ACCT 0,68 4 269-297 
 4. phi101049 2,09 AGAT  0,83 8 226-277 
 5. phi374118 3,02 ACC 0,77 5 217-232 
 6. phi102228 3,04 AACG 0,44 2 123-127 
 7. phi079 4,05 AGATG 0,69 4 180-193 
 8. phi093 4,08 AGCT 0,56 3 274-294 
 9. umc1109 4,10 ACG  0,59 4 104-116 
 10. phi109188 5,00 AAAG 0,63 5 148-172 
 11. phi331888 5,04 AAG 0,56 3 130-136 
 12. umc1153 5,09 (TCA)4 0,70 4 108-114 
 13. phi423796 6,01 AGCC 0,17 2 128-133 
 14. phi089 6,08 ATGC 0,50 2 92-94 
 15. phi299852 6,08 AGC 0,71 5 110-146 
 16. phi034 7,03 GCCT 0,50 4 122-143 
 17. phi114 7,03 GCCT 0,62 4 137-169 
 18. phi328175 7,04 AGG 0,64 4 100-130 
 19. umc1304 8,02 (TCGA)4 0,34 2 129-137 
 20. phi233376 8,03 CCG 0,57 4 140-154 
 21. umc1279 9,00 (CCT)6 0,49 4 92-101 
 22. phi032 9,04 AAAG 0,43 2 233-241 
 23. phi448880 9,05 AAG 0,45 3 179-188 
 24. phi96342 10,02 ACTT 0,22 3 238-246 
 25. umc1061 10,06 (TCG)6 0,52 4 101-110 
 26. umc1196 10,07 CACACG 0,56 3 143-161 

  Rata-rata   0,53 3,48  
     0,17-0,83 2-8  

* Sumber: http://www.agron.missouri.edu/ssr.html. 
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ma. Oleh sebab itu, marka molekuler sangat diperlu-
kan sebagai klarifikasi. Menurut Warburton et al. 
(2005) galur tidak terklaster berdasarkan fenotipe, 
adaptasi lingkungan, tipe atau warna biji, umur panen, 
atau respon heterotik, tapi galur yang berkerabat seca-
ra pedigree biasanya berada pada klaster yang sama. 

Gambar 2 memperlihatkan posisi relatif dari inbri-
da yang dianalisis. Dari ketiga kelompok, hampir se-
mua inbrida berada pada kelompoknya sesuai dengan 
data dendrogram, kecuali genotipe POP351CO-HS59 
menjadi pencilan dari klaster-1 dan berada pada klas-
ter-3. Selain itu, posisi dari inbrida di dalam kelompok 
juga kelihatan menyebar. Hal tersebut menunjukkan 

 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Gambar 1. Dendrogram 26 inbrida jagung dengan 6 inbrida referensi menggunakan 26 marka SSR dan dikonstruksi berdasarkan koefisien 

kemiripan Jaccard. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Gambar 2. Posisi relatif 26 inbrida jagung dan 6 inbrida standar menggunakan 26 marka SSR berdasarkan hasil analisis PCA dua dimensi. 
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bahwa tingkat kekerabatan di antara inbrida tidak ter-
lalu tinggi, seperti yang ditunjukkan pada data dendro-
gram (Gambar 1) dengan nilai 0,23-0,68. Kemungkinan 
lain disebabkan karena primer yang digunakan relatif 
sedikit. 

Berdasarkan nilai matriks jarak genetik (data ti-
dak ditampilkan), maka jarak genetik tertinggi diper-
oleh sebesar 0,96 (KTX3753F2-5-1-1-v vs CML292), di 
mana genotipe KTX3753F2-5-1-1-v berada pada klas-
ter-1 sedangkan genotipe CML292 berada pada klas-
ter-2. Jarak genetik tertinggi di luar inbrida standar se-
besar 0,88 (PT963298-1-B-B-Bv vs Mr13). Genotipe 
PT963298-1-B-B-Bv berada pada klaster-3 sedangkan 
Mr-13 berada pada klaster-1. Jarak genetik terendah 
adalah sebesar 0,32 (KSX360F2-5-1-3-1v vs KSX2601F2-
5-1-1-v). Kedua genotipe tersebut berada pada klaster-
1. Jarak genetik antara Mr 4 dan Mr14 cukup jauh, yaitu 
sebesar 0,70. Hal tersebut menunjukkan bahwa Mr4 
dan Mr14 yang berada pada kelompok heterotik yang 
berbeda dan keduanya merupakan pasangan hetero-
tik yang baik berdasarkan karakter morfologi (Dahlan 
et al. 1996), dan didukung oleh data marka molekuler. 

Koefisien korelasi kofenetik (r) sebesar 0,69, ter-
golong good fit. Hasil penelitian sebelumnya (Paben-
don et al. 2003) pada materi genetik yang berbeda, 
dengan jumlah primer yang lebih banyak (42), di-
peroleh nilai r yang lebih tinggi, yaitu 0,85. Pejic et al. 
(1998) mengemukakan bahwa nilai r menggambarkan 
akurasi pengelompokan secara genotipik, yang dapat 
dihasilkan berdasarkan estimasi kemiripan genetik di 
antara inbrida yang dikarakterisasi dengan jumlah pri-
mer yang digunakan. Semakin banyak primer polimor-
fis yang digunakan maka nilai r akan semakin besar.  

Inbrida standar menyebar pada seluruh kelom-
pok kecuali CML206 yang tidak masuk pada salah satu 
dari ketiga kelompok yang terbentuk. Inbrida Mr4 dan 
Mr14, yang biasa digunakan sebagai tester di lapang, 
masing-masing berada pada klaster yang berbeda, 
yaitu masing-masing pada klaster-1 dan klaster-4. 
Kultivar Semar-10 adalah hibrida yang dihasilkan me-
lalui silang tiga jalur inbrida Mr4, Mr13, dan Mr14 de-
ngan model persilangan (Mr4xMr13)xMr14, sedangkan 
kultivar Bima-1 adalah hibrida hasil silang tunggal dari 
tetua inbrida Mr4 dan Mr14 (Mejaya et al. 2005). Hasil 
ini sesuai dengan data molekuler di mana pada kulti-
var Semar-10, inbrida Mr4 dan Mr13 yang berkerabat 
dekat disilangkan terlebih dahulu. Selanjutnya, hasil 
hibrida silang tunggal tersebut disilangkan lagi dengan 
inbrida Mr14 yang berkerabat lebih jauh atau yang ber-
ada pada kelompok heterotik yang lain. Inbrida Mr4 
dan Mr14 juga berada pada kelompok heterotik yang 
berbeda. Dengan demikian, pembentukan hibrida 

Semar-10 dan Bima-1 yang dibentuk berdasarkan ka-
rakter morfologi dan data pedigree didukung oleh data 
molekuler. Oleh sebab itu, untuk ke depan persilangan 
yang dilakukan di lapang dapat dikurangi dengan ban-
tuan informasi marka molekuler. 

KESIMPULAN 

Dari hasil penelitian ini disimpulkan bahwa varia-
si genetik inbrida yang dianalisis cukup luas dengan 
tingkat kemiripan genetik dari 0,23 sampai 0,68, dan 
masing-masing inbrida dapat dibedakan antara satu 
dengan lainnya. Selain itu, ada tiga klaster yang terben-
tuk pada tingkat kekerabatan 27%. 
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