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RINGKASAN 

ALIFAH NUR HAYATI. Karakterisasi Empat Kultivar Mangga (Mangifera indica 

L.) berdasarkan Sekuensing DNA Genomik dan Genom Kloroplas. Dibimbing oleh 

EDI SANTOSA, ROEDHY POERWANTO dan WINARSO DRAJAD WIDODO. 

Penelitian ini bertujuan untuk mengungkap karakteristik draft genom dan 

hubungan kekerabatan empat kultivar lokal mangga Indonesia, ‘Gadung 21’, 

Denarum Agrihorti, ‘Manalagi 69’, dan ‘Garifta Merah’. Sekuensing genom dengan 

teknologi Oxford Nanopore, genom assembly menggunakan Flye, serta analisis 

terhadap genom kloroplas. Proses assembly diikuti dengan anotasi fungsional 

terhadap berbagai database (nt-NCBI, nr-NCBI, SwissProt, TrEMBL, dan UniProt). 

Anotasi berbasis Gene Ontology (GO) melalui DAVID Bioinformatics 

mengindikasikan terdeteksinya sejumlah gen dengan fungsi biologis penting pada 

masing-masing kultivar. 

Genom kloroplas dari ‘Gadung 21’, Denarum Agrihorti, dan ‘Manalagi 69’ 

memperlihatkan struktur kuadripartit yang konservatif, dengan ukuran berkisar 

antara 157.735–157.746 bp dan kandungan GC sekitar 38%. Genom kloroplas 

‘Garifta Merah’ hanya tersusun sebagian (86.866 bp) tanpa deteksi lengkap wilayah 

SSC dan IR, menunjukkan data parsial akibat cakupan sekuens yang rendah. 

Anotasi genom plastid mengidentifikasi 110 gen fungsional, terdiri atas 77 gen 

penyandi protein, 29 tRNA, dan 4 rRNA. Variasi struktural teridentifikasi pada 

batas wilayah inverted repeat (IR), panjang intron, jumlah kodon, komposisi asam 

amino, dan distribusi SSR. 

Analisis filogenetik berbasis data genom kloroplas menggunakan metode 

maximum likelihood dengan model TVM+F+G4 dan 10.000 ultrafast bootstrap 

mengelompokkan seluruh kultivar ke dalam klade M. indica, dengan pembentukan 

sub-klaster yang mencerminkan kedekatan genetik dan kemungkinan perbedaan 

asal-usul domestikasi. 

 

Kata kunci: Sekuensing long-read, genom kloroplas, anotasi fungsional, 

filogenetik, SSR. 
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SUMMARY 

ALIFAH NUR HAYATI. Whole Genome and Chloroplast-Based Characterization 

of Mango (Mangifera indica L.) Varieties. Supervised by EDI SANTOSA, 

ROEDHY POERWANTO and WINARSO DRAJAD WIDODO. 

 

This study aimed to characterize the draft genome and assess the 

phylogenetic relationships of four local Indonesian mango cultivars, ‘Gadung 21’, 

Denarum Agrihorti, ‘Manalagi 69’, and ‘Garifta Merah’. Whole-genome 

sequencing was conducted using Oxford Nanopore technology, followed by genome 

assembly with Flye and chloroplast genome analysis. Functional annotation 

against several databases (nt-NCBI, nr-NCBI, SwissProt, TrEMBL, and UniProt) 

revealed high sequence similarity. Annotation based on Gene Ontology (GO) using 

DAVID Bioinformatics indicated the detection of several genes with important 

biological functions in each cultivar. 

The chloroplast genomes of ‘Gadung 21’, Denarum Agrihorti, and ‘Manalagi 

69’ exhibited a conserved quadripartite structure, with genome sizes ranging from 

157,735 to 157,746 base pairs and a GC content of approximately 38 percent. 

‘Garifta Merah’ displayed a partially assembled genome of 86,866 base pairs 

lacking complete SSC and IR regions, likely due to low sequencing coverage. 

Plastid genome annotation identified 110 functional genes, including 77 protein-

coding genes, 29 tRNA genes, and 4 rRNA genes. Structural variations were 

observed in the IR boundaries, intron lengths, codon usage, amino acid composition, 

and the distribution of simple sequence repeats. 

Phylogenetic analysis based on chloroplast genome sequences using the 

Maximum Likelihood method with the TVM+F+G4 model and 10,000 ultrafast 

bootstrap replicates grouped all cultivars within the M. indica clade. Sub-cluster 

formation reflected close genetic relationships and suggested possible differences 

in domestication history. 

 

Keywords: Long-read sequencing, chloroplast genome, functional annotation, 

phylogenetic relationship, SSR. 
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