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Tanaman pinang (Areca catechu L.) adalah sumber daya genetik penting 

bagi petani perkebunan di daerah Sumatera. Pengembangan pinang di Indonesia 

sudah dilakukan di beberapa wilayah Indonesia. Permintaan biji pinang terbanyak 

untuk keperluan industri rumah tangga dan kesehatan. Penelitian terkait Whole 

Genome Sequencing diperlukan untuk menyusun draft genom lengkap yang dapat 

dimanfaatkan untuk pemuliaan pinang selanjutnya. Pengetahuan terkait perbedaan 

pinang dalam dan pinang genjah terkait pembungaan sangat penting untuk 

mengelompokkan pinang yang berproduksi cepat. Kandungan metabolit pinang 

yang potensial dari plasma nutfah yang tersedia dapat menjadikan beberapa 

genotipe sehingga dapat memenuhui permintaan pinang. Genotipe pinang yang 

unggul dari segi produksi dan stabil juga diperlukan untuk mendukung kestabilan 

persediaan permintaan biji pinang. Penelitian ini bertujuan untuk mengelompokkan 

Genotipe pinang berdasarkan daya hasil tinggi, mengkonstruksi draft genom pinang 

dari sequencing data dengan long-reads sequencing, mendapatkan primer Simple 

Sequence Repeat (SSR) yang tervalidasi berbasis whole genome, mengidentifikasi 

gen-gen yang terlibat pada pembungaan Pinang Genjah dan Pinang Dalam, dan 

mengungkap profil senyawa metabolit sekunder pada kelompok Pinang Genjah dan 

Pinang Dalam. 

Whole Genome Sequencing sebagai metode komprehensif untuk 

mengkonstruksi seluruh genom. Hasil statistik clean data dari long-reads 

sequencing pada Pinang emas sebanyak 94.156 reads  dan Pinang Betara  sebanyak 

115.004 reads. Pinang Emas memiliki panjang reads N50 sebesar 2.707 kb dan 

Pinang Betara sebesar 2.232 kb. Panjang N50 hasil denovo assembly Pinang Emas 

sebesar 7.663 kb dan Pinang Betara sebesar 6.489 kb. Number of sequences Pinang 

Emas sebesar 830 sekuen dan Pinang Betara sebesar 821 sekuen. Hasil anotasi 

fungsional genom dengan database Nr NCBI secara signifikan dari total sekuens 

menunjukkan bahwa 41.08% sekuen pada pinang emas, sedangkan Pinang Betara 

hanya 44.21% hasil anotasi gen fungsional yang sesuai dengan database NR NCBI. 

Hasil dari draft genom digunakan untuk mendesain primer SSR dengan melakukan 

isolasi SSR. Jumlah SSR yang teridentifikasi dari pendekatan WGS dari Pinang 

Betara sebanyak 95 SSR dan Pinang Emas sebanyak 95 SSR, sedangkan SSR 

pinang Betara. Enam belas primer dapat teramplifikasi dan digunakan untuk 

penelitian keragaman genetik pinang. 

Hasil analisis transkriptom untuk mengidentifikasi gen pembungaan antara 

pinang dalam dan pinang genjah diperoleh Fitokrom B (phyB) ditemukan di pinang 

emas yang mengatur ekspresi gen yang mendorong pembungaan, seperti 

FLOWERING LOCUS T (FT). phyB mempengaruhi perkembangan metabolomik, 

seperti laju produksi daun dan pemanjangan sel. Adanya phyB akan memperlama 

fase metabolomik sehingga ukuran sel banyak dan panjang. phyB menyebabkan 

batang menjadi lebih panjang dan besar sehingga ukuran pinang dalam lebih besar 

dibanding pinang genjah.  



Analisis metabolomik tidak tertarget menghasilkan senyawa kelompok 

dominan yaitu alkaloid. Fungsi dari golongan alkaloid yaitu aktivitas antipsikotik 

dan antihipertensi, anti-inflamasi. Hasil metabolomik tidak tertarget dengan 

pendekatan PLSDA terjadi pemisahan kelompok pinang dalam dan pinang genjah. 

Kelompok senyawa yang dominan yaitu alkaloid. Senyawa yang terdeteksi di kedua 

kelompok pinang sebanyak 24 senyawa. Kelompok Pinang Dalam memiliki dua 

senyawa dengan VIP >1.5 yaitu 2-hydroxy Lignoceric Acid dan guvacoline. 

Sedangkan Kelompok Pinang Genjah dengan VIP > 1,5 yaitu Tranexamicacid, DL-

Stachydrine,  L-(+)-Leucine dan Cetrimonium. Kandungan metabolit 2-hydroxy 

Lignoceric Acid, tranexamicacid, dan Guvacoline berbeda nyata antar kedua 

kelompok. 

 

 

Kata kunci: metabolomics, multivariate analysis, transcriptome assembly, whole   

genome sequencing 

 

 

  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



SUMMARY 

MUHAMMAD ROIYAN ROMADHON. Analysis of the Genetic Potential of 

Indonesian Pinang Germplasm using a Multi Omics Approach. Supervised by 

SOBIR, WILLY BAYUARDI SUWARNO, and DEDEN DERAJAT MATRA. 
  

Areca catechu L. is a significant genetic resource for plantation farmers in the 

Sumatra region. Areca nut development has been carried out in many areas of 

Indonesia. The highest demand for areca nut seeds is for household and health 

industry purposes. Research related to Whole Genome Sequencing is needed to 

compile a draft complete genome that can be used for further areca nut breeding. 

Knowledge regarding the differences between tall and dwarf regarding flowering is 

essential for classifying areca palms that produce fast. The potential content of areca 

nut metabolites from available germplasm can produce several genotypes to meet 

the demand for areca nut. Areca nut genotypes are superior in production and 

stability and are also needed to support the demand for areca nut supplies. This 

research aims to group areca nut accessions based on high yield, construct a draft 

areca nut genome from sequencing data using long-read sequencing, obtain 

validated SSR primers based on the whole genome, identify the genes involved in 

the flowering of the dwarf and tall arecanut, and reveal the profile of secondary 

metabolite compounds in the dwarf and tall areca groups. 

Whole Genome Sequencing is a comprehensive method for analyzing the 

entire genome. The statistical results of raw data from long-read sequencing on 

Emas arecanut were 94,156 reads, and Betara arecanut was 115,004 reads. Emas 

arecanut has an N50 reads length of 2,707, and Betara arecanut is 2,232. The length 

of the N50 from the de novo assembly of Emas arecanut was 7,663, and Pinang 

Betara was 6,489. Emas arecanut sequences were 830 sequences, and Pinang Betara 

was 821 sequences. The results of significant functional genome annotation of the 

total sequences showed that 41.08% of the functional gene annotated sequences in 

the Emas arecanut were by the NCBI Nr database. In contrast, in the Betara arecanut, 

only 44.21% of the functional gene annotation results were by the NCBI NR 

database. The results of the draft genome were used to design SSR primers by 

isolating SSR. The number of SSRs identified from the WGS approach from Pinang 

Betara was 95 SSRs, Emas arecanut was 95 SSRs, and Betara arecanut 

SSRs. Sixteen primers can be amplified and used for research on the genetic 

diversity of areca nut. 

The transcriptome analysis results were obtained to identify flowering genes 

between tall and dwarf arecanut. Phytochrome B (phyB) was found in Emas 

arecanut, which regulates the expression of genes that promote flowering, such as 

FLOWERING LOCUS T (FT). phyB influences vegetative development in areas 

such as leaf production rate and cell elongation. The presence of phyB will prolong 

the vegetative phase so that the cells are large and long. phyB causes the stem to 

become lengthier and more prominent so that the size of the inner areca nut is larger 

than the mature areca nut. 

Untargeted metabolomics analysis produced the dominant group of 

compounds is alkaloids. The function of the alkaloid group is antipsychotic and 

antihypertensive, anti-inflammatory activity. The results of untargeted 

metabolomics using the PLSDA approach separated the tall and dwarf areca groups. 



The dominant compound group is alkaloids. The compounds detected in both areca 

nut groups are 24 compounds. The tall areca nut group has two compounds with 

VIP > 1.5, namely 2-hydroxylignoceric acid and guvacoline. While the dwarf areca 

nut group with a VIP > 1.5 are tranexamicacid, DL-Stachydrine, L-(+)-Leucine, 

and cetrimonium. The metabolite content of 2-hydroxylignoceric acid, 

tranexamicacid, and guvacoline is significantly different between the two groups. 
 

Keywords: metabolomics, multivariate analysis, transcriptome assembly, whole 

genome sequencing    
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