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ABSTRAK 

SYABILLA AULIA RAHMAN. Analisis Keragaman Genetik Lima Aksesi 

Sirih Merah (Piper crocatum) Berbasis Marka SRAP (Sequence-Related Amplified 

Polymorphism). Dibimbing oleh RINI KURNIASIH dan MEGA SAFITHRI. 

Keragaman genetik sirih merah sebagai tanaman herbal yang kaya akan 

metabolit sekunder penting untuk dikaji karena informasi mengenai keragaman 

genetiknya belum tersedia. Penelitian ini bertujuan menganalisis keragaman 

genetik beberapa aksesi sirih merah yang berasal dari Bogor, Batu, Nganjuk, Jambi, 

dan Jember menggunakan marka Sequence-Related Amplified Polymorphism 

(SRAP). DNA genom diisolasi dan diamplifikasi melalui Polymerase Chain 

Reaction (PCR) menggunakan kombinasi primer SRAP terpilih, kemudian hasilnya 

dianalisis melalui elektroforesis dan data biner. Analisis dilakukan berdasarkan 

koefisien similaritas dan dendrogram menggunakan NTSYS. Hasil menunjukkan 

nilai koefisien similaritas berkisar antara 0.545 hingga 1 yang mengindikasikan 

adanya variasi genetik. Dendrogram membentuk dua kelompok utama, yaitu SM-

BTU (Batu) dan SM-NGK (Nganjuk), serta SM-BGR (Bogor) dan SM-JBI (Jambi) 

dengan hubungan genetik relatif dekat. Sementara itu, SM-JBR (Jember) terpisah 

dan menunjukkan perbedaan genetik yang relatif tinggi. Penelitian ini menunjukkan 

bahwa sirih merah memiliki keragaman genetik sehingga berpotensi sebagai dasar 

upaya konservasi dan pemuliaan. 

Kata kunci: aksesi, keragaman genetik, polimorfisme, sirih merah, SRAP 

ABSTRACT 

SYABILLA AULIA RAHMAN. Genetic Diversity Analysis of Five Red 

Betel (Piper crocatum) Accessions based on SRAP (Sequence-Related Amplified 

Polymorphism) Markers. Supervised by RINI KURNIASIH. and MEGA 

SAFITHRI.  

The genetic diversity of red betel as a herbal plant rich in secondary 

metabolites is important to study due to limited information on its genetic variation. 

This study aimed to analyze the genetic diversity of several red betel accessions 

originating from Bogor, Batu, Nganjuk, Jambi, and Jember using Sequence-Related 

Amplified Polymorphism (SRAP) markers. Genomic DNA was isolated and 

amplified using selected SRAP primers through Polymerase Chain Reaction (PCR), 

then analyzed using electrophoresis and binary data. Analysis was based on 

similarity coefficients and dendrogram construction using NTSYS. The results 

showed similarity coefficient values ranging from 0.545 to 1.00, indicating genetic 

variation among accessions. The dendrogram formed two main clusters, with SM-

BTU (Batu) and SM-NGK (Nganjuk) in the first cluster and SM-BGR (Bogor) and 

SM-JBI (Jambi) in the second, while SM-JBR was separated and showed relatively 

high genetic divergence. These findings indicate potential use in conservation and 

breeding programs. 

Keywords: accessions, genetic diversity, polymorphism, red betel, SRAP  
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