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RINGKASAN 

ANDI NADIA NURUL LATHIFA HATTA. Keragaman Genetik Kelapa (Cocos 

nucifera L.) Indonesia berdasarkan Marka Molekuler Simple Sequence Repeat berbasis 

Whole Genome. Dibimbing oleh SUDARSONO, DEWI SUKMA dan ISMAIL 

MASKROMO. 

 

Kelapa (Cocos nucifera L.) merupakan tanaman yang penting di Indonesia karena 

memiliki banyak kegunaan. Tanaman kelapa tersebar luas di seluruh wilayah Indonesia 

sehingga menyebabkan keragaman kelapa di Indonesia sangat tinggi. Pemahaman tentang 

keragaman genetik pada tanaman kelapa akan membantu proses pemuliaan tanaman 

kelapa. Identifikasi keragaman genetik menggunakan marka molekuler memiliki 

ketepatan yang tinggi dibandingkan marka morfologi. Marka molekuler Simple Sequence 

Repeat (SSR) telah banyak digunakan dalam identifikasi keragaman genetik pada 

tanaman.  

Tujuan penelitian ini adalah untuk memperoleh persentase coverage genom 

kelapa Indonesia dengan kelapa kultivar Hainan Tall serta identifikasi lokus SSR genom 

kelapa Indonesia, memperoleh data in-silico dan identifikasi lokus SSR genom kelapa 

kultivar Hainan Tall, memperoleh pasangan primer SSR dan primer SSR tervalidasi 

berbasis genom kelapa kultivar Hainan Tall, serta mendapatkan data keragaman kelapa 

Indonesia yang diidentifikasi menggunakan marka SSR tervalidasi. Penelitian ini terdiri 

dari tiga percobaan yaitu analisis in-silico genom dan identifikasi lokus SSR kelapa, 

pengembangan marka SSR berdasarkan data whole-genome kelapa, dan identifikasi 

keragaman kelapa Indonesia menggunakan marka SSR whole-genome tervalidasi. 

Percobaan pertama melaporkan hasil analisis in-silico pada dua data genom 

kelapa Indonesia, yaitu DMT (Dalam Mapanget) dan GKH (Genjah Kopyor Hijau). 

Terdapat sebanyak 5.797.081 dan 4.500.078 scaffold dengan ukuran scaffold terpanjang 

100 dan 180kb masing-masing untuk kelapa DMT dan GKH. Hasil analisis genom DMT 

dan GKH dengan kelapa Hainan Tall memiliki persentase coverage masing-masing 

sebesar 94,47% dan 92,21%. Identifikasi lokus SSR pada genom kelapa Indonesia 

menunjukkan motif dinukleotida paling sering muncul, dengan motif yang paling sering 

muncul yaitu AG, disusul AT, AC dan CG.  

Percobaan kedua menunjukkan 9.521.002 lokus SSR teridentifikasi dari panjang 

total genom kelapa Hainan Tall yaitu 2.202.455.121bp. Lokus dengan motif dinukleotida 

hingga heksanukleotida diidentifikasi. Motif dinukleotida yang paling sering muncul 

yaitu AG, AT, AC dan CG. 906 pasang primer SSR berhasil didesain dari 16 kromosom 

kelapa Hainan Tall. 20 pasang primer dilakukan amplifikasi pada sampel kelapa 

Indonesia. 18 primer dapat mengamplifikasi, sedangkan 2 pasang primer tidak dapat 

mengamplifikasi. 

Percobaan ketiga menunjukkan keragaman genetik 25 aksesi kelapa Indonesia 

koleksi BALITPALMA pada 15 lokus SSR polimorfik. Pohon filogenetik yang 

dihasilkan dari metode neighbour joining membagi 25 aksesi kelapa Indonesia dalam 3 

kelompok besar. Kelompok pertama didominasi aksesi tipe Hibrida, kelompok kedua 
didominasi aksesi tipe Genjah dan Hibrida, serta kelompok ketiga didominasi aksesi tipe 

Dalam.  

 

Kata Kunci: kelapa Indonesia, data genom, SSR, keragaman genetik 



 
 

SUMMARY 

ANDI NADIA NURUL LATHIFA HATTA. Genetic Diversity of Indonesian Coconut 

(Cocos nucifera L.) by Whole Genome based Simple Sequence Repeat Molecular 

Markers. Supervised by SUDARSONO, DEWI SUKMA and ISMAIL MASKROMO. 

 

Coconut (Cocos nucifera L.) is an important plant in Indonesia because it has 

many uses. Coconut plantation are widespread throughout Indonesia that causing high 

diversity of coconuts in Indonesia. Understanding of the genetic diversity in coconut 

plants will help coconut breeding process. Identification of genetic diversity using 

molecular markers has higher accuracy than morphological markers. Simple Sequence 

Repeat (SSR) molecular markers have been widely used in the identification of genetic 

diversity in plants. 

The purpose of this study was to obtain the percentage coverage of the Indonesian 

coconut genome with the Hainan Tall coconut cultivar and to identify the SSR locus of 

the Indonesian coconut genome, to obtain in-silico data and to identify the SSR locus of 

coconut genome cultivar Hainan Tall, to obtain validated SSR primers and SSR primers 

based on the coconut genome cultivar Hainan Tall, and to obtaining data on the diversity 

of Indonesian coconuts identified using validated SSR markers. This study consisted of 

three experiments, namely in-silico genome analysis and identification of coconut SSR 

loci, development of SSR markers based on coconut whole-genome data, and 

identification of diversity of Indonesian coconuts using validated whole-genome SSR 

markers. 

The first experiment reported the results of in-silico analysis on two Indonesian 

coconut genome data, DMT (Dalam Mapanget) and GKH (Quickly Kopyor Hijau). There 

are 5,797,081 and 4,500,078 scaffolds with the longest scaffold sizes of 100 and 180kb 

for DMT and GKH coconut, respectively. Coverage percentage of DMT and GKH to 

Hainan tall was 94,47% and 92,21%, respectively. The identification of SSR loci in the 

Indonesian coconut genome shows that dinucleotide motifs appear most frequently, with 

the most common motives was AG, followed by AT, AC and CG. 

The second experiment showed 9,521,002 SSR loci identified from 

2,202,455,121bp total length of the Hainan Tall coconut genome. Loci with dinucleotide 

motive until hexanucleotide was identified. The most common dinucleotide motives are 

AG, AT, AC and CG. 906 pairs of SSR primers were successfully designed from 16 

chromosomes of Hainan Tall coconut. 20 pairs of primers were amplified on Indonesian 

coconut samples. 18 primers can amplify, whereas 2 pairs of primers cannot amplify. 

The third experiment showed the genetic diversity of 25 Indonesian coconut 

accessions in the BALITPALMA collection at 15 polimorphic SSR loci. The 

phylogenetic trees produced by the neighboring joining method divided the 25 Indonesian 

coconut accessions into 3 large groups. The first group is dominated by Hybrid type 

accessions, the second group is dominated by Dwarf and Hybrid type accessions, and the 

third group is dominated by Tall accessions. 

 

Keywords: Indonesian coconut, genome data, SSR, genetic diversity  
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