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ABSTRACT 

The natural population of Taxus sumatrana in several areas in southern Asia, including Indonesia, has 

decreased in number. In Sumatra, populations of less than 20 trees/ha were found in the Gunung Kerinci and 

Gunung Tujuh areas, in Kerinci District, Jambi. Conservation efforts to protect this species from extinction are 

being carried out, for example, exploring seeds from natural populations for ex-situ plantations. The genetic 

diversity information of Taxus is required to develop conservation strategies for this species. This research 

aimed to observe the genetic diversity of Taxus from Gunung Tujuh and Gunung Kerinci populations in Jambi. 

The level of genetic diversity of 44 individuals from those populations was analyzed using ten markers of RAPD. 

The application of those markers produced 104 loci used in data analysis using the GenAlex version 6.5 

software. The result showed the heterozygosity value described the moderate level of genetic diversity of the two 

observed populations of 0,33±0.14 (Gunung Tujuh) and 0,35±0.14 (Gunung Kerinci). The genetic distance 

between the two populations (0,097) and genetic similarity (0,908) indicate that the two populations have a 

moderate variation in genetic structure. This study shows that the two populations have variations in genetic 

structure at medium level although geographically close. Genetic conservation efforts for Taxus species in the 

future should involve more individuals from both populations and separate them as two different populations.  

Keywords:  cambium DNA, population genetic, genetic conservation 

ABSTRAK 

Populasi alami Taxus sumatrana di beberapa wilayah di Asia bagian selatan termasuk Indonesia telah 

mengalami penurunan jumlahnya. Di Sumatera, populasi dengan jumlah kurang dari 20 pohon/ha ditemukan di 

wilayah Gunung Kerinci dan Gunung Tujuh Kabupaten Kerinci Jambi. Upaya konservasi untuk melindungi 

kepunahan jenis ini sedang dilakukan, salah satunya adalah dengan melakukan eksplorasi benih dari populasi 

alam untuk ditanam secara ex situ.  Informasi keragaman genetik Taxus diperlukan untuk menentukan strategi 

konservasi jenis ini. Penelitian ini dilakukan untuk mendapatkan informasi keragaman genetik yang diperlukan 

tersebut. Sepuluh penanda RAPD digunakan untuk menganalisa keragaman genetik dari 44 individu yang 

berasal dari dua populasi alam yaitu Gunung Tujuh dan Gunung Kerinci. Penanda-penanda RAPD tersebut 

menghasilkan 104 loci yang digunakan dalam analisa data menggunakan program GenAlex ver.6.5. Hasil 

analisa menunjukkan bahwa nilai heterosigositas menggambarkan tingkat keragaman genetik yang moderat dari 

kedua populasi yang diamati yaitu 0,33±0,14 (Gunung Tujuh) dan  0,35±0,14 (Gunung Kerinci). Jarak genetik 

antara kedua populasi juga menunjukkan nilai sedang (0,097) dan nilai similaritis struktur genetik (0,908) 

menunjukkan ada variasi struktur genetiknya pada tingkat sedang. Hasil penelitian ini menunjukkan bahwa 

kedua populasi tersebut, meskipun secara geografi cukup dekat namun memiliki variasi struktur genetik pada 

tingkat sedang. Upaya konservasi genetik untuk jenis Taxus kedepan bisa menambahkan jumlah individu dari 

kedua lokasi dan memisahkannya sebagai dua populasi yang berbeda.    

Kata kunci: DNA kambium, genetika populasi, konservasi genetik

I. PENDAHULUAN 

Indonesia     sebagai     negara     mega-

biodioversitas  memiliki  banyak   potensi   jenis  

flora dan fauna  yang  memiliki  banyak manfaat  

 

terutama bagi kehidupan manusia. Sumber 

biofarmasi merupakan salah satu potensi dan 

manfaatnya yang paling banyak dibutuhkan. 

Dalam bidang biofarmasi taxus dikenal sebagai 
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tumbuhan yang mengandung taxane diterpenoid 

atau paclitaxel (taxol) yang bersifat anti kanker 

(Farr, 2008; Malik et al., 2011; Shen et al., 

2002, 2005). Pengobatan seorang pasien kanker 

membutuhkan taxol sebanyak  2 – 2,5 gr 

kebutuhan tersebut setara dengan 6-8 pohon 

taxus (Malik et al., 2011).   

Kanker menjadi penyebab kematian 

ketiga terbanyak setelah jantung dan stroke di 

Indonesia (Kemkes RI, 2020), dengan 

penambahan kasus baru sebanyak 400 ribu dan 

jumlah kematian mencapai 230 ribu pada tahun 

2020 (Anonim, 2021). Adapun di seluruh dunia 

jumlah penderita kanker pada tahun 2020 

mencapai 19,3 juta kasus dan angka kematian 

hingga 10 juta orang (Syarief, 2021). 

Peningkatan jumlah penderita kanker 

menyebabkan kebutuhan obat yang terus 

meningkat. Untuk memenuhi kebutuhan taxol di 

pasar yang tinggi maka eksplotasi Taxus yang 

berlebihan membuat populasinya telah menurun  

secara drastis (Iqbal et al., 2020; Nimasow, 

2015), termasuk jenis Taxus sumatrana  yang 

ada di Indonesia (Sunandar et al., 2019). 

Penurunan populasi taxus di dunia menjadi 

salah satu alasan dimasukkannya genus ini 

dalam Apendix II Cites dan IUCN Redlist, 

dalam status near threatened (NT) untuk jenis 

T. brevifolia (Thomas, 2013a), vurnerable (VU) 

untuk jenis T. mairei (Yang et al., 2013), status 

endangered (EN) untuk T. globosa (Thomas, 

2013c) , T. chinensis (Thomas et al., 2013),      

T. wallichiana (Thomas & Farjon, 2011), dan  

T. contorta (Thomas, 2011) hingga pada status 

critically endangered (CR) untuk jenis 

T. floridana (Spector et al., 2011). Sedangkan 

jenis yang masuk dalam daftar least concern 

(LC) pada IUCN Redlist yaitu T. baccata 

(Farjon, 2013), T. canadensis (Thomas, 2013b) 

dan T. cuspidata (Katsuki & Luscombe, 2013). 

Adapun T. sumatrana dan T. yunnanensis dalam 

IUCN Redlist  dimasukkan dalam kategori 

endangered     sebagai     sinonim     dari     jenis  

T. wallichiana  (Thomas & Farjon, 2011), 

meskipun   berdasarkan   pengamatan   karakter  

morfologi (Spjut, 2007) maupun karakter 

molekuler (Liu et al., 2011) telah memisahkan 

T. sumatrana dari T. wallichiana. Untuk 

melindungi T. sumatrana dari kepunahan maka 

Negara Indonesia telah melakukan upaya 

melindungi jenis ini melalui peraturan Menteri 

Lingkungan Hidup dan Kehutanan nomor 

06/MENLHK/SETJEN/KUM.1/12/2018 tentang 

jenis tumbuhan dan satwa yang dilindungi. 

Upaya melindungi T. sumatrana dari kepunahan 

juga telah dilakukan dengan penanaman atau 

membangun kebun konservasi ex-situ 

menggunakan beberapa materi yang 

dikumpulkan dari beberapa populasi alam di 

Sumatra (Novriyanti et al., 2020). Kegiatan 

konservasi tersebut telah  dilakukan oleh 

beberapa instansi seperti Kebun Raya Cibodas 

(Puspitasari, 2021), Balai Penelitian dan 

Pengembangan Teknologi Serat Tanaman Hutan 

(BP2TSTH) Kuok (Frianto, 2021) dan Balai 

Penelitian dan Pengembangan Lingkungan 

Hidup dan Kehutanan (BP2LHK) Aek 

Nauli (Sunandar, 2019). 

Taxus sumatrana merupakan tumbuhan 

yang memiliki pola penyebaran secara 

berkelompok.  Pada penelitian sebelumnya, dua 

populasi T. sumatrana di Jambi, diketahui  

kerapatannya sebesar 10 pohon/ha di Gunung 

Tujuh (Frianto & Novriyanti, 2016) dan 19 

pohon/ha di Gunung Kerinci  (Frianto & 

Novriyanti, 2017). Populasi T. sumatrana di 

Gunung Kerinci  pada tingkat pohon lebih 

mendominasi jika dibandingkan dengan 

populasi permudaannya (Frianto & Novriyanti, 

2017). Pola penyebaran dan kerapatan 

merupakan gambaran kondisi tumbuhan secara 

alami di alam, dan status keberadaannya 

digambarkan dengan adanya tingkat 

keanekaragaman dalam suatu populasi maupun 

antar populasi. Keanekaragaman yang tinggi 

menunjukkan bahwa populasi tersebut memiliki 

kemampuan beradaptasi yang baik dengan 

lingkungannya (Rachmat, 2008). Oleh karena 

itu  informasi  keragaman   genetik   suatu   jenis  

tumbuhan   yang  terancam   punah   diperlukan  
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dalam penanaman kembali baik ke habitat asli 

maupun habitat yang baru (Ellstrand & Elam, 

1993; Schäfer et al., 2020). 

Keragaman genetik suatu jenis tanaman 

dapat dipelajari dengan berbagai macam 

metode, salah satu penanda molekuler yang 

sering digunakan adalah Random Amplified 

Polymorphism DNA (RAPD). Penanda 

molekuler dengan RAPD sering digunakan 

dalam menganalisis keanekaragaman karena 

lebih cepat memberikan hasil, lebih mudah, 

biaya lebih murah, menghasilkan polimorfisme 

pita DNA dalam jumlah banyak dan tidak 

menunjukkan hasil yang jauh berbeda 

dibandingkan dengan penanda mikrosatelit 

dalam hal ketidakstabilan terhadap perubahan 

kondisi reaksi PCR (Weising et al., 1995). 

Penanda RAPD telah banyak digunakan untuk 

mempelajari keragaman genetik jenis-jenis 

tumbuhan langka atau terancam punah, 

misalnya pada jenis ulin (Nurtjahjaningsih et al., 

2017), kayu kuku (Nurtjahjaningsih et al., 2019) 

dan cendana (Poerba et al., 2007; Rimbawanto 

et al., 2006). Informasi keragaman genetik yang 

dipelajari menggunakan berbagai macam 

penanda termasuk penanda RAPD dapat 

digunakan sebagai dasar bagi upaya penyusunan 

rencana penyelamatan jenis-jenis yang terancam 

punah misalnya untuk memilih individu atau 

populasi yang akan digunakan dalam konservasi 

khususnya ex-situ atau penanaman kembali 

(Ellstrand & Elam, 1993) dan juga untuk 

program pemuliaan nantinya seperti yang 

dilakukan pada cendana (Haryjanto, 2016). 

Penelitian ini bertujuan untuk 

mendapatkan informasi keragaman genetik di 

dalam dan antar populasi T. sumatrana di 

Kabupaten Kerinci, Provinsi Jambi. Hasil 

penelitian ini diharapkan dapat menjadi 

informasi dasar bagi kegiatan penelitian 

mengenai potensi genetik T. sumatrana  di 

Indonesia yang akan bermanfaat dalam program 

konservasi maupun pengembangan jenis ini 

sebagai bahan obat kanker. 

II. BAHAN DAN METODE 

A. Tempat dan waktu 

Penelitian ini dilaksanakan di 

Laboratorium Genetika Molekuler, Balai Besar 

Penelitian dan Pengembangan Bioteknologi dan 

Pemuliaan Tanaman Hutan, Yogyakarta. 

B. Bahan dan alat penelitian 

Sampel materi genetik yang digunakan 

dalam penelitian ini berasal dari kambium 

sebanyak 44 sampel yang berasal dari populasi  

Gunung Kerinci dan Gunung Tujuh Kabupaten 

Kerinci, Provinsi Jambi (Gambar 1). 

Bahan untuk melakukan ekstraksi DNA 

terdiri dari buffer ekstraksi Cetyl trimethyl 

ammonium bromide (CTAB) dan purified sterile 

distilled (psd) H₂O; kloroform; sodium asetat 

(NaOAc); isopropanol; etanol 70% dan 100% 

(dingin). Bahan untuk presipitasi DNA terdiri 

dari isopropanol, etanol 70% dan 100% 

(dingin), psd H2O, sodium asetat (NaOAc). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Gambar 1.   Peta lokasi pengambilan sampel Taxus 

sumatrana di Gunung Tujuh (segitiga 

hijau) dan di Gunung Kerinci (segitiga 

merah) di Kabupaten Kerinci. 

Bahan untuk pembuatan gel agarose  

adalah psd H2O, 20X TBE, agarose dan etidium 

bromida. Bahan untuk PCR yang digunakan 

adalah DNA, psd H2O, es batu, KAPA Taq 

Extra HotStart DNA Polymerase (KK 3504), 5x 

KAPA Taq HotStart Buffer (KK 1508), dNTPs, 

MgCl2, dan 12 primer  RAPD (Operon RAPD 

10-mer Kit) yang digunakan pada proses seleksi 

penanda RAPD menggunakan 8 sampel yang 

mewakili dua populasi yang akan diamati. 
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Primer yang memberikan amplifikasi DNA  

terbaik, digunakan dalam proses PCR RAPD 

selanjutnya, menggunakan semua sampel (44) 

dari dua populasi yang dipelajari. 

C. Ekstraksi dan amplifikasi DNA 

Proses ekstraksi DNA dilakukan dengan 

metode CTAB (Murray & Thompson, 1980) 

yang dimodifikasi oleh Shiraishi dan Watanabe 

(Shiraishi & Watanabe, 1995), menggunakan 

alat Mini beadbeater-8. Setelah proses ekstraksi 

selesai maka dilanjutkan purifikasi DNA dengan 

re-presipitasi. Selanjutnya dilakukan 

penghitungan DNA hasil purifikasi dengan 

menggunakan NanoVue (GE Healthcare).  

Proses reaksi PCR DNA diawali dengan 

melarutkan DNA hingga konsentrasi mencapai 

2,5 ng DNA/µl untuk digunakan sebagai 

template DNA pada proses amplifikasi. 

Mesin PCR system 9700 (Applied 

Biosystem) digunakan untuk proses PCR 

dengan volume total 10 µl/sampel. Reaksi PCR 

terdiri dari tiga tahap. Pertama, tahap denaturasi 

DNA cetakan; kedua, tahap penempelan primer 

(primer annealing), dan yang ketiga, 

pemanjangan (extension). Tahapan reaksi PCR 

dapat dilihat pada Tabel 1. 

Tabel 1.    Tahapan reaksi PCR untuk analisis RAPD 

Taxus sumatrana. 

Tahapan 

reaksi PCR 
Suhu 

Waktu 

(detik) 
Keterangan 

Pemanasan 

awal 

94oC 3  

Inkubasi 95oC 60  

Denaturasi 94oC 30   45 Siklus 

Penempelan 37oC 30  

Pemanjangan 72oC 90  

Pemanjangan 

akhir 

72oC 300  

Penyimpanan 4oC -  

 

Hasil amplifikasi PCR dielektroforesis 

pada 1,25% gel agarose, 20X TBE buffer dan 

0,5% Etidium bromida selama 2,5 jam pada 

tegangan 120 V. Hasil elektroforesis dilakukan 

visualisasi UV dengan menggunakan alat Gel 

DocTM EQ Imaging System (BIORAD) dengan 

program komputer Quantity One (BIORAD). 

D. Analisis data 

Hasil foto pita RAPD diubah menjadi 

data biner, yaitu dengan memberikan skor 

dengan nilai 1 (satu) bila terdapat pita DNA dan 

0 bila tidak terdapat pita pada lokus yang sama 

dari setiap individu yang dibandingkan. Data 

biner yang dihasilkan dari skoring pita hasil 

amplifikasi DNA digunakan dalam analisis 

POPGENE 1.32 (Yeh et al., 1999) untuk 

menghitung parameter keragaman genetik 

dalam populasi maupun antar populasi. 

Parameter keragaman genetik yang digunakan 

adalah: Persentase Lokus Polimorfik (%P), 

keragaman genetic Nei-s/Heterogozitas harapan, 

nilai GST serta alel privat dan ukuran alel 

privat. Analisis AMOVA (analysis molecular 

varians), dilakukan untuk mengetahui 

perbedaan antar individu maupun antar 

populasi. Analisis PCoA (Principal Coordinate 

Analysis) untuk menggambarkan distribusi 

individu/ populasi berdasarkan matrik jarak 

genetik (DA). Analisis AMOVA dan PCoA 

dihitung menggunakan program GeneAlEx 6.5 

(Peakall and Smouse, 2012). 

III. HASIL DAN PEMBAHASAN 

A. Seleksi primer RAPD 

Sebanyak 12 primer RAPD dipergunakan 

dalam tahapan seleksi namun hanya 9 primer 

stabil dan memberikan alel polimorfik yang 

digunakan dalam analisis keragaman genetik 

populasi (Tabel 2). Jumlah alel polimorfik dari 

9 primer RAPD yang didapatkan pada 

penelitian ini cukup besar yaitu sebanyak 104 

alel polimorfik. Setiap primer RAPD 

menghasilkan 10-13 alel polimorfik, dengan 

rata-rata 11,5 alel (Gambar 1). Jumlah alel 

polimorfik pada T. sumatrana yang dihasilkan 

pada penelitian ini lebih besar dibandingkan 

pada penelitian yang telah dilakukan 

sebelumnya yang mendapatkan rata-rata alel 

polimorfik dengan penggunaan 6 primer RAPD 

yang menghasilkan 48 alel atau rata-rata 8 alel 

(Rachmat, 2008). Jumlah  alel polimorfik yang 

melimpah yang teramati pada penelitian ini juga 
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teramati pada jenis Taxus lain, misalnya pada  

T. fuana (sinonim T. contorta) yang 

menghasilkan rata-rata 10,3 alel polimorfik dari 

16 primer (Shah et al., 2008), pada T. baccata 

menghasilkan rata-rata 15,8 alel polimorfik 

yang  didapatkan dari 9 primer (Zarek, 2009) 

dan bahkan mencapai rata-rata 20 alel 

polimorfik per primer dari 10 primer RAPD 

yang digunakan pada tiga jenis Taxus yang 

berbeda (Collins et al., 2003). Jumlah alel 

polimorfik yang lebih rendah dihasilkan dapat 

juga dihasilkan oleh penanda RAPD  yang 

diaplikasikan pada beberapa jenis Taxus yang 

lain misalnya T. cuspidata yang mendapatkan 

rata-rata 7,3 alel polimorfik dari 6 primer yang 

digunakan (Park et al., 2012), dan bahkan hanya 

3,2  alel polimorfik dari 6 primer yang 

digunakan pada T. wallichiana (Mohapatra et 

al., 2009). 

Tabel 2.  Daftar primer RAPD dan jumlah alel 

polimorfik (JAP) yang dihasilkan oleh 

setiap primer 

Primer JAP Ukuran alel polimorfik (bp) 

OPA01 11 1350, 1300, 1200, 1150, 1100, 

1050, 1000, 950, 900, 700, 600 

OPA03 12 1400, 1370, 1300, 1200, 1150, 

1100, 1050, 1000, 900, 800, 750, 

700 

OPA08 12 1300, 1270, 1250, 1200, 1170, 

1100, 1000, 900, 800, 700, 600, 500 

OPA15 12 1200, 1100, 1050, 1000, 900, 850, 

750, 700, 650, 600, 550, 500 

OPA19 10 1200, 1000, 900, 850, 800, 750, 

700, 650, 600, 590 

OPR01 13 1300, 1200, 1100, 1000, 900, 800, 

750, 700, 600, 550, 520, 500, 400 

OPR03 11 1300, 1200, 1100, 1000, 900, 800, 

700, 550, 500, 450, 400 

OPR04 11 1400, 1250, 1200, 1100, 1000, 950, 

900, 850, 800, 650, 620 

OPR06 12 1400, 1300, 1200, 1100, 1000, 900, 

840, 750, 700, 600, 540, 500 

 

Variasi jumlah alel polimorfik yang 

dihasilkan oleh primer RAPD juga teramati 

pada jenis konifer yang lain. Pengunaan 23 

primer  RAPD pada Araucaria cunninghamii  

mendapatkan rata-rata 3 alel polimorfik 

(Widyatmoko et al., 2010), dengan rata-rata 9 

alel polimorfik yang dihasilkan oleh 7 primer 

pada Pinus nigra (Cengel, 2005), hingga rata-

rata 22 alel polimorfik pada Pinus merkusii 

menggunakan 10 primer RAPD (Gusmiaty et 

al., 2016). 

 

 

 

 

 

 

 

Gambar 2.  Pola pita yang dihasilkan dari amplifikasi 

oleh primer OPA03 dan OPR06 pada 8 

individu taxus pada proses seleksi 

primer RAPD. 

Variasi jumlah alel polimorfik yang 

dihasilkan oleh setiap jenis tumbuhan lebih 

banyak dipengaruhi oleh jenis primer RAPD 

yang digunakan dalam pengamatan keragaman 

genetik. Hal ini sesuai dengan penelitian yang 

telah dilakukan oleh Williams et al. (1990), 

bahwa perubahan susunan nukleotida pada 

primer RAPD pada sampel yang sama akan 

mempengaruhi pola amplifikasi DNA sehingga 

akan mempengaruhi alel polimorfik yang 

teramati.  Demikian juga penanda RAPD yang 

sama akan memberikan pola amplifikasi DNA 

yang berbeda pada jenis atau individu yang 

berbeda. 

B. Keragaman genetik Taxus 

Berdasarkan data alel frekuensi, 

ditemukan 7 dan 2 alel privat masing-masing 

untuk populasi Gunung Tujuh dan Gunung 

Kerinci. Alel privat merupakan alel yang 

mencirikan suatu populasi dan merupakan 

sumber alel untuk menjaga keragaman genetik 

suatu populasi (Stojnic et al., 2019). 

Keragaman genetik Taxus dilihat dari 

heterosigositas (HE) menunjukkan nilai yang 

hampir sama (Tabel 3) antara keragaman 

genetik rata-rata seluruh individu sebesar 

0,37±0,11, maupun keragaman genetik rata-rata 

per populasi, yaitu sebesar  0,33±0,14 (Gunung 

Tujuh) dan  0,35±0,14 (Gunung Kerinci).  

Keragaman genetik Taxus di Gunung Kerinci 

sedikit lebih tinggi dibandingkan Gunung 

Tujuh, hal ini mungkin disebabkan oleh jumlah 
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pohon dalam populasi alami lebih banyak yaitu 

dengan kerapatan pohon sebesar 19,10 pohon/ 

ha di Gunung Kerinci yang didominasi oleh 

pohon-pohon besar (Frianto & Novriyanti, 

2017), sedangkan  kerapatan pohon di Gunung 

Tujuh sebesar 10 pohon / ha yang didominasi 

oleh pohon berukuran kecil dan anakan (Frianto 

& Novriyanti, 2016). Kedua populasi memiliki 

tipe vegetasi yang berkelompok sehingga 

keduanya merupakan tipe vegetasi yang 

terfragmentasi. 

Tabel 3. Parameter keragaman genetik  yang 

dihasilkan dari dua populasi Taxus 

Populasi N Alel 

privat 

Lokus / 

ukuran alel 

privat (bp) 

HE %P 

Gunung 

Tujuh 

23 7 OPA01/700;  

OPA15/1100;  

OPA15/850;  

OPA15/650; 

 OPR04/950;  

OPR06/600; 

 OPR06/540 

0,33  

± 0,14 

98,08 

Gunung 

Kerinci 

21 2 OPR01/520; 

OPR03/400 

0,35  

± 0,14 

93,27 

Total 44   0,37  

± 0,11 

100 

 

Keragaman genetik Taxus yang 

teramati pada penelitian ini menunjukkan nilai 

yang lebih tinggi jika dibandingkan dengan 

pengamatan sebelumnya pada populasi yang 

berbeda yang mendapatkan nilai heterosigositas 

rata-rata per populasi sebesar 0,24 dan nilai 

heterosigositas rata-rata seluruh individu 

sebesar 0,33 (Rachmat, 2008). Jika 

dibandingkan dengan jenis Taxus yang lain 

keragaman genetik T. sumatrana lebih tinggi 

daripada T. cuspidata (H= 0,18) dari 6 populasi 

di Korea Selatan (Park et al., 2012),                         

T. wallichiana (H=0,31) dari 9 populasi di 

daerah pegunungan Himalaya (Mohapatra et al., 

2009), T. fuana (H= 0,28) dari 10 populasi di 

Pakistan (Shah et al., 2008). 

Analisa AMOVA (Tabel 4), 

menunjukkan bahwa 90% variasi genetik 

berasal dari perbedaan individu didalam 

populasi dan 10% variasi genetik berasal dari 

perbedaan populasi dan nilainya nyata (P-value 

< 0,01). Jarak genetik antara kedua populasi 

adalah sebesar 0,097 menunjukkan nilai jarak 

genetik yang sedang dan nilai similaritas 

sebesar 0.908  menunjukkan adanya variasi 

genetik antara kedua populasi tersebut dalam 

tingkatan sedang.   Analisa PCoA menunjukkan 

bahwa individu-individu T. sumatrana terbagi 

dalam dua kelompok, yaitu kelompok populasi 

Gunung Tujuh dan kelompok populasi Gunung 

Kerinci, meskipun terdapat beberapa individu 

dari populasi Gunung Kerinci yang berada di 

luar kelompok tersebut. Beberapa individu dari 

kedua populasi tersebut juga memiliki 

kedekatan genetik dengan individu dari 

kelompok lain, sehingga diduga terdapat aliran 

genetik/geneflow dari kedua populasi Taxus 

tersebut. 

Tabel 4.  Amova keragaman genetik dua populasi 

T. sumatrana menggunakan GenAlEx. 

Sumber 

variasi 

db SS MS Variasi 

(%) 

p-

value 

Antar 

populasi 

1 75,12 75,12 10 ** 0,01 

Antar 

individu 

42 938,94 22,36 90 ** 0,01 

Total 43 1014,07  100  

Keterangan: db: derajat bebas; SS: jumlah kuadrat; 

MS: rerata kudrat; ** signifikan. 

Aliran genetik diduga terjadi karena 

kedua populasi terletak pada jarak geografi yang 

tidak terlalu jauh, dengan jarak antar puncak 

sejauh 13,5 km (Gambar 1). Sistem 

penyerbukan yang dibantu oleh angin serta tipe 

buah yang banyak disukai burung atau binatang 

lain (Rachmat, 2008; Susilo, 2015) dapat 

membantu terjadinya aliran gen antar populasi. 

 

 

 

 

 

 

Gambar 3.  PCoA terhadap 44 individu T. sumatrana 

dari 2 populasi yang ada di Jambi. 
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Kegiatan konservasi T. sumatrana telah 

dimulai dengan baik dengan penanaman pada 

beberapa wilayah di Sumatra serta dengan 

pembangunan konsevasi ex-situ menggunakan 

materi genetik yang masih dapat ditemukan 

pada populasi alami di beberapa wilayah 

Sumatra, termasuk materi genetik yang 

digunakan dalam penelitian ini. Kendala yang 

dihadapi dalam regenerasi alami T. sumatrana 

disebabkan oleh tipe bunga berumah dua 

(dioecious) (Kalima & Susilo, 2019) dimana 

bunga jantan dan betina dimiliki oleh dua  

individu yang berbeda, terbatasnya jumlah 

individu berbunga betina dan biji yang sulit 

berkecambah, menyebabkan sedikitnya jumlah 

anakan pada populasi alaminya (Susilo, 2015). 

Oleh karena itu pembiakan vegetatif terhadap 

individu-individu pohon Taxus yang masih ada 

pada populasi alaminya untuk penanaman 

kembali atau untuk konservasi ex-situ perlu 

dilakukan. Beberapa penelitian telah dilakukan 

untuk menemukan metode yang tepat dalam 

pembiakan vegetatif Taxus (Rachmat et al., 

2010; Susilowati et al., 2019), dan mendapatkan 

tingkat keberhasilan pertumbuhan akar yang 

bervariasi antara 30% (Susilowati et al., 2019), 

hingga 67% (Rachmat et al., 2010). Penelitian 

ini masih perlu ditingkatkan untuk mendapatkan 

tingkat keberhasilan yang lebih tinggi. 

Habitat alami jenis ini adalah pegunungan 

dengan ketinggian diatas 800 m, berkelompok 

pada lereng-lereng dengan kemiringan hingga 

58o. Pada beberapa kegiatan eksplorasi yang 

dimulai dari tahun 2012-2014, T. sumatrana 

ditemukan di atas ketinggian 1300-2800 m 

diatas permukaan laut (dpl) pada beberapa 

lokasi dalam jumlah yang sangat sedikit (7-19 

pohon) (Susilo, 2015). Adapun penyebaran jenis 

Taxus pada populasi alami ditemukan secara 

berkelompok pada punggung bukit, lereng terjal 

dengan kemiringan hingga 58o dan di tepi 

jurang (Frianto & Novriyanti, 2016, 2017; 

Susilo, 2015).  Kondisi habitat alami Taxus 

tersebut dapat menjadi acuan bagi pemilihan 

lokasi bagi upaya penanaman kembali di luar 

populasi alaminya, untuk mendapatkan tingkat 

hidup yang lebih tinggi. 

Berdasarkan hasil penelitian ini, upaya 

konservasi genetik untuk T. sumatrana kedepan 

dapat dilakukan dengan melibatkan lebih 

banyak individu-individu yang masih terdapat 

pada kedua populasi tersebut. Ditemukannya 

alel spesifik pada populasi Gunung Tujuh dan 

Gunung Kerinci, dapat menjadi pertimbangan 

agar keduanya  tetap dipisahkan atau 

diperlakukan sebagai dua populasi yang 

berbeda. Adapun upaya eksplorasi materi 

genetik dari wilayah lain (wilayah Sumatera 

bagian Utara dan Selatan) masih perlu 

dilakukan.  

IV. KESIMPULAN 

Keragaman genetik T. sumatrana di 

Jambi masih dalam kategori sedang. Struktur 

genetik berdasarkan penanda RAPD dari dua 

populasi yaitu Gunung Tujuh dan Gunung 

Kerinci menunjukkan adanya kemiripan namun 

ditemukan alel-alel spesifik dari kedua populasi 

tersebut, sehingga kedua populasi tersebut perlu 

dibedakan. 
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