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RINGKASAN 

SRI INDRAYANI. Identifikasi Jagung Manis Pembawa Gen wxwx dan Prediksi 

Tetua Hibrida Jagung Pulut Manis Berdasarkan Jarak Genetik. Dibimbing oleh 

ARYA WIDURA RITONGA dan WAHYUNI 

 

Jagung pulut dan jagung manis merupakan produk pertanian yang memiliki 

nilai konsumsi dan ekonomi tinggi. Jagung pulut disukai karena teksturnya pulen, 

sedangkan jagung manis diminati karena rasa manis dan tekstur lembut. 

Penggabungan kedua karakter tersebut diperlukan untuk menghasilkan hibrida 

jagung pulut-manis yang memiliki daya hasil tinggi dan kualitas konsumsi baik. 

Penelitian ini bertujuan: (1) memperoleh informasi galur jagung manis yang 

membawa gen wxwx, (2) memperoleh informasi jarak genetik tetua jagung pulut-

manis berdasarkan morfologi kernel, biokimia, marka molekuler, dan (3) 

mengevaluasi hibrida jagung pulut-manis antara jarak genetik jauh (antar klaster) 

dengan jarak genetik dekat (dalam klaster). 

Penelitian ini terdiri atas tiga percobaan. Percobaan pertama adalah 

identifikasi jagung manis pembawa gen wxwx dengan analisis keragaman dan 

analisis persilangan. Percobaan kedua adalah prediksi hibrida jagung pulut-manis 

berdasarkan karakter morfologi kernel, biokimia dan marka molekuler. Percobaan 

ketiga adalah verifikasi hibrida jagung pulut manis. 

Percobaan pertama menunjukkan bahwa hasil analisis klaster berdasarkan 

karakter kualitatif dan kuantitatif tidak dapat digunakan sebagai dasar untuk 

mendeteksi keberadaan gen wxwx. Berdasarkan hasil ini, genotipe pembawa gen 

tersebut tetap terkelompok bersama jagung manis yang tidak membawa gen waxy. 

Hasil persilangan antara jagung pulut (P1 – P3) dan jagung manis (P4 – P17) 

menunjukkan dua ekspresi fenotipe berbeda, yaitu pulut dan pipil. Persilangan 

antara jagung pulut dengan jagung manis P4 dan P5 menghasilkan fenotipe biji 

pulut sedangkan persilangan antara jagung pulut dengan jagung manis (P6 – P17) 

menghasilkan fenotipe biji pipil. Metode persilangan yang memanfaatkan 

metaxenia dapat digunakan sebagai metode seleksi fenotipik untuk 

mengidentifikasi galur jagung manis pembawa gen wxwx. 

Percobaan kedua menunjukkan bahwa analisis klaster terhadap tujuh galur 

jagung pulut dan jagung manis menggunakan data gabungan yang mencakup 

karakter morfologi kernel, biokimia, dan marka molekuler RAPD menghasilkan 

dua kelompok utama. Pengelompokan ini menunjukkan adanya perbedaan genetik 

antar galur yang terlihat dari jarak genetiknya. 

Percobaan ketiga menunjukkan bahwa hibrida yang berasal dari persilangan 

antar klaster menunjukkan potensi hasil yang lebih tinggi dibandingkan dengan 

hibrida yang berasal dari dalam klaster yang sama. Hibrida JPM 1.2P3 × JPS 

13.6.1K.1 menunjukkan performa lebih baik pada beberapa karakter hasil dan 

berpotensi dikembangkan sebagai kandidat hibrida jagung pulut-manis.  
 

Kata kunci: analisis klaster, gen wxwx, jagung pulut-manis, keragaman genetik,  

performa hibrida   
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SUMMARY 

SRI INDRAYANI. Identification of Sweet Corn Carrying the wxwx Gene and 

Prediction of Sweet Waxy Corn Hybrid Parental Lines Based on Genetic Distance. 

Supervised by ARYA WIDURA RITONGA and WAHYUNI 

 
Waxy corn and sweet corn are specialty maize types with high economic and 

consumption value. Waxy corn is preferred for its glutinous texture, whereas sweet 

corn is favored for its sweet taste and tender texture. Combining these desirable 

characteristics is essential for developing waxy-sweet corn hybrids with high yield 

potential and good eating quality. This study aimed to identify sweet corn inbred 

lines carrying the wxwx gene, determine the genetic distance among waxy-sweet 

corn parental lines based on kernel morphology, biochemical traits, and molecular 

markers, and evaluate waxy-sweet corn hybrids derived from crosses between 

genetically distant parents (between clusters) and genetically related parents (within 

clusters). 

The study consisted of three experiments. The first experiment aimed to 

identify sweet corn inbred lines carrying the wxwx gene through diversity analysis 

and crossing analysis. The second experiment was to predict waxy-sweet corn 

hybrids based on kernel morphological, biochemical, and molecular markers. The 

third experiment was conducted to verify the performance of waxy-sweet corn 

hybrids. 

The first experiment showed that cluster analysis based on qualitative and 

quantitative characteristics could not be used as a basis for detecting the presence 

of the wxwx gene, as genotypes carrying the gene remained clustered together with 

sweet corn genotypes lacking the gene. Crosses between waxy corn (P1 - P3) and 

sweet corn (P4 - P17) produced two distinct kernel phenotypes, namely waxy and 

dent. Crosses between waxy corn and sweet corn lines P4 and P5 produced waxy 

kernels, whereas crosses between waxy corn and sweet corn lines P6 - P17 produced 

dent kernels. The crossing method utilizing metaxenia can be used as a phenotypic 

selection method to identify sweet corn lines carrying the wxwx gene. 

The second experiment showed that cluster analysis of seven waxy and sweet 

corn inbred lines using combined kernel morphological, biochemical, and RAPD 

molecular markers data grouped the lines into two major clusters. This grouping 

indicated genetic variation among the inbred lines, as reflected by their genetic 

distances. 

The third experiment demonstrated that hybrids derived from crosses between 

different clusters exhibited higher yield potential than hybrids derived from crosses 

within the same cluster. The hybrid JPM 1.2P3 × JPS 13.6.1K.1 showed superior 

performance for several yield-related traits and has the potential to be developed as 

a promising waxy-sweet corn hybrid candidate. 

 

Keywords: cluster analysis, genetic diversity, hybrid performance, waxy-sweet corn, 

wxwx gene 
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