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NURUL HIKMA. Komparatif Genom Kloroplas Vitex cofassus dan
Identifikasi Keragaman Berbasis SNP. Dibimbing oleh SUDARSONO, DEWI
SUKMA dan SITI HALIMAH LAREKENG.

Vitex cofassus merupakan spesies kayu penting asal Indonesia yang bernilai
ekonomi, ekologis, dan budaya, terutama karena pemanfaatannya sebagai bahan
kayu lokal. Namun, informasi genomik spesies ini masih sangat terbatas, sehingga
diperlukan penyediaan sumber daya genom untuk mendukung identifikasi,
konservasi, dan pemanfaatan berkelanjutan. Penelitian ini bertujuan untuk merakit
dan mengarakterisasi genom kloroplas dan mitokondria V. cofassus, menganalisis
hubungan filogenetiknya, serta mengevaluasi variasi sekuens sebagai dasar
pengembangan marka molekuler pada Vitex spp.

Genom kloroplas V. cofassus berhasil dirakit dan dianotasi menggunakan
next-generation sequencing. Genom kloroplas V. cofassus memiliki panjang
153.895 bp dengan struktur quadripartite khas angiospermae, yang terdiri atas
wilayah large single-copy (LSC) sepanjang 84.797 bp, small single-copy (SSC)
sepanjang 17.880 bp, dan sepasang inverted repeat (IR) masing-masing sepanjang
25.509 bp. Kandungan GC genom kloroplas sebesar 38,30%, dengan total 130 gen
yang terdiri atas 85 gen penyandi protein, 8 gen rRNA, dan 37 gen tRNA. Analisis
komparatif menunjukkan genom kloroplas V. cofassus memiliki ukuran, struktur,
kandungan gen, dan kandungan GC yang relatif konservatif. Analisis filogenetik
berdasarkan genom kloroplas lengkap menempatkan V. cofassus dalam klade Vitex
dan subfamili Viticoideae, serta menunjukkan hubungan kekerabata dengan V.
pinnata, V. parviflora, dan V. yunnanensis.

Variasi sekuens pada genom kloroplas digunakan sebagai dasar untuk
merancang marka SNAP dan InDel. Hasil validasi menunjukkan bahwa beberapa
marka memiliki potensi untuk membedakan variasi pada Vitex spp. Validasi marka
SNAP secara in silico menunjukkan kemampuan membedakan alel referensi dan
alternatif, meskipun hasil validasi in vitro masih menunjukkan pola monomorfik
pada beberapa lokus karena aksesi yang diuji terbatas. Sementara itu, marka InDel
menunjukkan variasi ukuran amplikon antarspesies.

Mitogenom V. cofassus direpresentasikan dalam bentuk master circle-like
sepanjang 463.326 bp dengan kandungan GC sebesar 45,40%, meskipun graf
perakitan mengindikasikan struktur genom yang lebih kompleks dengan beberapa
konfigurasi. Anotasi mengidentifikasi 63 gen, terdiri atas 35 gen pengkode protein,
23 gen tRNA, dan 3 gen rRNA. Analisis filogenetik berbasis gen mitokondria
menempatkan V. cofassus dalam klade Lamiaceae dan berdekatan dengan V. trifolia.
Penelitian ini menghasilkan sumber daya genomik awal bagi V. cofassus, mencakup
genom kloroplas, informasi variasi sekuens untuk pengembangan marka molekuler,
serta karakterisasi awal mitogenom. Data yang diperoleh dapat digunakan sebagai
referensi untuk studi filogenetik, genomik komparatif, identifikasi spesies, evaluasi
keragaman genetik.

Kata kunci: filogenetik, genom kloroplas, mitogenom, marka molekuler dan
V.cofassus.



SUMMARY

NURUL HIKMA. Comparative Chloroplast Genome of Vitex cofassus and
SNP-Based Diversity Identification. Supervised by SUDARSONO, DEWI
SUKMA and SITI HALIMAH LAREKENG.

Vitex cofassus is an important timber species native to Indonesia with
economic, ecological, and cultural value, particularly due to its use as a local wood
tesource. However, genomic information for this species remains limited.
Therefore, genomic resources are needed to support species identification,
conservation, and sustainable utilization. This study aimed to assemble and
characterize the chloroplast and mitochondrial genomes of V. cofassus, analyze its
phylogenetic relationship, and evaluate sequence variation as a basis for molecular
marker development in Vitex spp.

The chloroplast genome of V. cofassus was successfully assembled and
annotated using next-generation sequencing. The complete chloroplast genome is
153,895 bp in length and has the typical quadripartite structure of angiosperms,
consisting of a large single-copy (LSC) region of 84,797 bp, a small single-copy
(SSC) region of 17,880 bp, and a pair of inverted repeats (IRs) of 25,509 bp each.
The overall GC content of the chloroplast genome is 38.30%. A total of 130 genes
were annotated, including 85 protein-coding genes, 8 rRNA genes, and 37 tRNA
genes. Comparative analysis showed that the chloroplast genome of V. cofassus is
relatively conserved in genome size, structure, gene content, and GC content.
Phylogenetic analysis based on complete chloroplast genomes placed V. cofassus
within the Vitex clade and the subfamily Viticoideae, showing a close relationship
with V. pinnata, V. parviflora, and V. yunnanensis.

Sequence variation in the chloroplast genome was used as the basis for
designing SNAP and InDel markers. Validation results showed that several markers
have potential for detecting variation in Vitex spp. In silico validation of SNAP
markers indicated their ability to distinguish reference and alternative alleles.
However, in vitro validation showed monomorphic patterns at some loci, likely due
to the limited accessions used in this study. Meanwhile, InDel markers showed
interspecific variation in amplicon size.

The mitogenome of V. cofassus is represented in a 463,326 bp long circle-like
master with a GC content of 45.40%, although the assembly graph indicates a more
complex genome structure with multiple configurations. The annotations identified
63 genes, consisting of 35 protein-coding genes, 23 tRNA genes, and 3 rRNA genes.
Mitochondrial gene-based phylogenetic analysis places V. cofassus in the clade
Lamiaceae and adjacent to V. frifolia. This research resulted in early genomic
resources for V. cofassus, including the chloroplastic genome, sequence variation
information for molecular marker development, and early characterization of
mitogenomes. The data obtained can be used as a reference for phylogenetic studies,
comparative genomics, species identification, genetic diversity evaluation.

Key words: chloroplast genome, mitochondrial genome, molecular marker,
phylogenetics and Vitex cofassus
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