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Rekam Jejak Artikel: ~ Abstract

o . Robusta coffee (Coffea canephora) is an important plantation commodity with high economic
Diterima :16/03/2026 value and a major role in global coffee production. Information on genetic diversity and
Disetujui : 12/06/2026 phylogenetic relationships among robusta coffee genotypes is needed to support breeding,
germplasm conservation, and the development of superior varieties. This study aimed to analyze
the phylogenetic relationships and genetic distances of C. canephora based on Internal
Transcribed Spacer (ITS) sequences. The study was conducted using DNA sequence data
obtained from the GenBank database of the National Center for Biotechnology Information
(NCBI). The samples consisted of 18 C. canephora accessions from Brazil, Uganda, Mexico,
Sierra Leone, the Philippines, and the United Kingdom, with Psilanthus ebracteolatus as the
outgroup. The initial sequence lengths ranged from 657 to 842 bp, indicating that the dataset
represented the complete ITS fragment. Phylogenetic analysis was performed using MEGA 12
with the Maximum Likelihood method under the Tamura-Nei substitution model and 1000
bootstrap replications. Pairwise genetic distance analysis was also conducted to calculate
sequence divergence. The results showed that C. canephora accessions formed a major cluster
with several subclades. Most accessions had low genetic distances, indicating high genetic
similarity, whereas the Ugandan accessions formed a distinct group. However, the large distance
between Ugandan and non-Ugandan accessions should be interpreted with caution, as it may
reflect both genuine African genetic differentiation and technical effects arising from comparing
untrimmed ITS fragments of unequal length. These findings provide preliminary molecular
evidence for prioritizing robusta coffee accessions in germplasm conservation and breeding.
Key Words : Coffea canephora, genetic distance, ITS, MEGA 12, phylogenetic analysis

Abstrak

Kopi robusta (Coffea canephora) merupakan komoditas perkebunan penting yang memiliki nilai
ekonomi tinggi dan berperan besar dalam produksi kopi dunia. Informasi mengenai keragaman
genetik dan hubungan kekerabatan antar genotipe kopi robusta diperlukan untuk mendukung
program pemuliaan tanaman, konservasi plasma nutfah, dan pengembangan varietas unggul.
Penelitian ini bertujuan untuk menganalisis hubungan filogenetik dan jarak genetik C. canephora
berdasarkan sekuens Internal Transcribed Spacer (ITS). Penelitian ini menggunakan data sekuens
DNA dari database GenBank NCBI. Sampel yang digunakan terdiri atas 18 aksesi C. canephora
dari Brazil, Uganda, Meksiko, Sierra Leone, Filipina, dan Inggris, serta satu spesies outgroup, yaitu
Psilanthus ebracteolatus. Panjang awal sekuens berkisar antara 657 dan 842 bp. Rentang ini
menunjukkan bahwa data yang dianalisis merupakan fragmen ITS lengkap. Analisis filogenetik
dilakukan menggunakan MEGA 12 dengan metode Maximum Likelihood, model substitusi
Tamura-Nei, dan uji bootstrap 1000 replikasi. Analisis pairwise genetic distance dilakukan untuk
menghitung jarak genetik antar sekuens. Hasil analisis menunjukkan bahwa aksesi C. canephora
membentuk satu kelompok utama yang terbagi menjadi beberapa subclade. Sebagian besar aksesi
memiliki jarak genetik rendah, yang menunjukkan kemiripan genetik tinggi. Aksesi Uganda
membentuk kelompok tersendiri dan memperlihatkan jarak yang tinggi terhadap aksesi non-
Uganda. Nilai jarak yang tinggi tersebut perlu ditafsirkan secara hati-hati karena dapat dipengaruhi
oleh diferensiasi genetik alami populasi Afrika dan oleh faktor teknis akibat perbandingan fragmen
ITS yang belum sama. Temuan ini memberi dasar awal untuk pemilihan aksesi dalam konservasi
plasma nutfah dan pemuliaan kopi robusta.

Kata kunci : analisis filogenetik, Coffea canephora, ITS, jarak genetik, MEGA 12

PENDAHULUAN

Kopi merupakan salah satu komoditas dengan berkembangnya industri minuman berbasis
perkebunan yang memiliki nilai ekonomi tinggi dan kopi serta meningkatnya konsumsi masyarakat di
menjadi produk perdagangan penting di dunia. berbagai negara. Tanaman kopi termasuk dalam
Permintaan kopi global terus meningkat seiring genus Coffea yang terdiri dari lebih dari 100 spesies
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yang tersebar terutama di wilayah Afrika tropis
(Ferreira et al., 2019). Namun, hanya beberapa
spesies yang memiliki nilai ekonomi tinggi dan
dibudidayakan secara luas, di antaranya adalah
Coffea arabica (Kopi Arabika) dan Coffea canephora
(Kopi Robusta) (Abimanyu et al., 2018).

Kopi robusta (Coffea canephora) merupakan
salah satu spesies kopi yang memiliki peranan
penting dalam produksi kopi dunia (Putri, 2022).
Spesies ini dikenal memiliki tingkat adaptasi yang
tinggi terhadap berbagai kondisi lingkungan,
termasuk toleransi terhadap suhu yang lebih tinggi
serta kemampuan tumbuh pada ketinggian yang lebih
rendah dibandingkan dengan kopi arabika (Andani et
al., 2025). Selain itu, kopi robusta juga memiliki
ketahanan yang relatif lebih baik terhadap beberapa
penyakit tanaman, sehingga banyak dibudidayakan di
wilayah tropis, termasuk di Indonesia yang
merupakan salah satu produsen kopi utama di dunia
(Firly, 2024). Keunggulan tersebut menjadikan kopi
robusta sebagai sumber plasma nutfah penting dalam
program pengembangan dan pemuliaan tanaman
kopi.

Keragaman genetik merupakan faktor penting
dalam pengembangan tanaman budidaya, termasuk
kopi. Variasi genetik dalam suatu populasi tanaman
dapat menjadi sumber sifat unggul yang dapat
dimanfaatkan untuk meningkatkan produktivitas,
kualitas biji, serta ketahanan terhadap berbagai
tekanan biotik maupun abiotic (Pertiwi et al., 2025).
Informasi mengenai tingkat keragaman genetik dan
hubungan kekerabatan antar genotipe kopi sangat
diperlukan untuk mendukung program pemuliaan
tanaman, konservasi sumber daya genetik, serta
pengelolaan plasma nutfah secara berkelanjutan.
Oleh karena itu, studi mengenai hubungan genetik
antar genotipe kopi menjadi aspek penting dalam
penelitian tanaman kopi (Syafaruddin et al., 2017).

Seiring dengan perkembangan teknologi
biologi molekuler, pendekatan berbasis DNA telah
banyak digunakan untuk mempelajari keragaman
genetik dan hubungan evolusioner antar organisme.
Analisis filogenetik berbasis sekuens DNA dapat
merekonstruksi hubungan kekerabatan antar spesies
atau genotipe secara lebih akurat dibandingkan
dengan pendekatan morfologi. Salah satu wilayah
DNA yang sering dipakai pada tumbuhan adalah
Internal Transcribed Spacer (ITS) dari DNA
ribosomal inti. Wilayah ITS terdiri atas 1TS1, gen
5.8S rRNA, dan ITS2 (Yosilia et al., 2024). Wilayah
ini memiliki variasi nukleotida yang cukup informatif
untuk analisis identifikasi, hubungan kekerabatan,
dan filogenetik pada banyak kelompok tanaman
(Keller et al., 2008; Yao et al., 2010).

Meskipun Kkopi robusta memiliki peranan
penting dalam sistem produksi kopi dunia, informasi
mengenai hubungan filogenetik dan tingkat jarak
genetik antar genotipe kopi robusta berdasarkan
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marker ITS masih relatif terbatas, khususnya pada
populasi yang dibudidayakan di berbagai wilayah.
Pengetahuan mengenai keragaman genetik dan
hubungan kekerabatan antar genotipe kopi robusta
sangat penting untuk mendukung upaya konservasi
plasma nutfah serta pengembangan varietas unggul
yang memiliki produktivitas tinggi dan ketahanan
terhadap berbagai tekanan lingkungan (Budiasih et
al., 2025). Penelitian ini penting karena dapat
memanfaatkan data publik untuk memperoleh
gambaran awal keragaman genetik lintas wilayah,
mengidentifikasi aksesi yang berkerabat dekat atau
berbeda jauh, dan memberi dasar seleksi data untuk
penelitian lanjutan berbasis trimming yang lebih
spesifik. Berdasarkan hal tersebut, penelitian ini
dilakukan untuk menganalisis hubungan filogenetik
dan jarak genetik kopi robusta (Coffea canephora)
berdasarkan sekuen ITS menggunakan analisis
filogenetik dan jarak genetik dari software MEGA 12
dengan input data dari GenBank NCBI (National
Center for Biotechnology Information)
https://www.ncbi.nlm.nih.gov.

MATERI DAN METODE
Alat dan Bahan

Alat yang digunakan dalam penelitian ini
meliputi laptop sebagai perangkat utama untuk
analisis data serta alat tulis kantor (ATK) untuk
pencatatan hasil penelitian. Bahan yang digunakan
dalam penelitian ini berupa data sekuens nukleotida
dari berbagai isolat Coffea canephora yang diperoleh
dari basis data National Center for Biotechnology
Information (NCBI) melalui GenBank
(https://www.ncbi.nlm.nih.gov). Sampel yang
digunakan terdiri dari 18 isolat Coffea canephora
serta 1 spesies outgroup, VYaitu Psilanthus
ebracteolatus yang juga diperoleh dari database
NCBI. Berikut merupakan daftar sampel nukleotida
yang digunakan dalam penelitian ini.

Prosedur Penelitian

Penelitian ini menggunakan metode in silico.
Seluruh data sekuens yang digunakan diperoleh dari
basis data National Center for Biotechnology
Information (NCBI) melalui GenBank
(https://www.ncbi.nlm.nih.gov).  Sekuens  yang
dipilih memiliki kriteria panjang 600-800 base pair
(bp). Data sekuens diunduh dari GenBank NCBI
dalam format FASTA berdasarkan accession number
yang tercantum pada Tabel 1. Setiap sekuens
diperiksa berdasarkan nama takson, accession
number, panjang fragmen, dan keterangan asal.
Karena panjang fragmen menunjukkan ITS lengkap,
analisis dilakukan pada fragmen ITS vyang
disejajarkan.
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Tabel 1. Data sampel isolat Kopi robusta dan outgroup dari GenBank

Nama isolat Accession Number Panjang bp Negara Asal
C. canephora strain Conillon AY780425 663 Brazil
C. canephora_EWU20 PV829563 734 Uganda
C. canephora_EWU18 PV829562 671 Uganda
C. canephora_EWU15 PV829560 758 Uganda
C. canephora isolate 1-sn MF417755 657 Meksiko
C. canephora voucher SL1a MN719952 739 Sierra Leone
C. canephora voucher SL2Ken MN719951 738 Sierra Leone
C. canephora voucher SL1Ken MN719950 738 Sierra Leone
C. canephora voucher 014870 MK615738 745 Filipina
C. canephora voucher 014869 MK615737 790 Filipina
C. canephora voucher 014868 MK615736 767 Filipina
C. canephora voucher 014867 MK615735 770 Filipina
C. canephora voucher 014866 MK615734 767 Filipina
C. canephora voucher 014865 MK615733 842 Filipina
C. canephora voucher 014864 MK615732 770 Filipina
C. canephora voucher 014863 MK615731 781 Filipina
C. canephora voucher 014862 MK615730 817 Filipina
C. canephora DQ153593 784 Inggris
C. canephora AF542982 690 India
Psilanthus ebracteolatus DQ153510 776 Inggris

Analisis Filogenetik dan Jarak Genetik Coffea
canephora

Data sekuens disejajarkan menggunakan
metode ClustalW. Rekonstruksi pohon filogenetik
dilakukan menggunakan perangkat lunak MEGA 12
dengan metode Maximum Likelihood untuk
menghasilkan pohon filogenetik awal (original tree)
(Kumar et al., 1994; Kumar et al., 2024). Ujung
alignment yang mengandung gap dominan perlu
dipotong agar hanya situs homolog yang
dibandingkan. Model vyang digunakan adalah
Tamura-Nei. Untuk menguji tingkat kepercayaan
cabang pada pohon filogenetik, dilakukan analisis
bootstrap dengan 1000 kali pengulangan. Selain itu,
analisis pairwise distance (Ningsih et al., 2024)
menggunakan MEGA 12 dilakukan  untuk
menghitung jarak genetik antar sekuens berdasarkan
perbedaan nukleotida pada masing-masing isolat.

HASIL DAN PEMBAHASAN
Analisis Filogenetik Coffea canephora

Analisis  filogenetik  dilakukan  untuk
mengetahui hubungan kekerabatan antara beberapa
sekuens Coffea canephora yang berasal dari berbagai
wilayah dunia. Sekuens yang digunakan dalam
penelitian ini berasal dari beberapa negara, yaitu
Brazil (AY780425), Uganda (PV829563, PVV829562,
PV829560), Meksiko (MF417755), Sierra Leone
(MN719952, MN719951, MN719950), Filipina
(MK615738-MK615730), Inggris (DQ153593),

83

serta satu spesies lain yaitu Psilanthus ebracteolatus
(DQ153510) yang digunakan sebagai outgroup.
Berdasarkan pohon filogenetik yang dihasilkan,
sebagian besar sekuens Coffea canephora
membentuk satu kelompok besar yang kemudian
terbagi menjadi beberapa subclade. Pengelompokan
ini menunjukkan bahwa meskipun berasal dari lokasi
geografis yang berbeda, sekuens tersebut masih
memiliki hubungan kekerabatan yang dekat dan
termasuk dalam spesies yang sama (Maurin et al.,
2007). Clade pertama terdiri dari beberapa sekuens
Coffea canephora seperti MF417755 (Meksiko),
MK615733, MK615730, MN719952 (Sierra Leone),
MK615737, dan MK615732 (Filipina). Kelompok
ini menunjukkan hubungan genetik yang cukup dekat
yang ditunjukkan oleh panjang cabang yang relatif
pendek pada pohon filogenetik (Subari et al., 2021).
Clade berikutnya mencakup beberapa isolat
Coffea canephora dari Filipina seperti MK615736,
MK615735, MK615734, dan MK615731 serta
beberapa sekuens dari Sierra Leone yaitu MN719951
dan MN719950. Selain itu terdapat juga sekuens
AY780425 yang berasal dari Brazil yang berada
dalam  kelompok Coffea canephora tetapi
membentuk  subkelompok tersendiri. Hal ini
menunjukkan adanya variasi genetik dalam spesies
Coffea canephora yang kemungkinan dipengaruhi
oleh faktor geografis maupun sejarah domestikasi
tanaman kopi (Gomez et al., 2009). Aksesi dari
Uganda, vyaitu PV829563, PV829562, dan
PV829560, membentuk kelompok tersendiri yang
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MF417755 Coffea canephora isolate 1-sn
MKE15733 Coffea canephora voucher 014865
DQ153583 Coffea canephora
MKE15730 Coffea canephora voucher 014862
MNT719852 Coffea canephora voucher SL1a
[ MK815737 Coffea canephora voucher 014869

MKB15732 Coffea canephora voucher 014864

MKE15731 Coffea canephora voucher 014863
. MN719951 Coffea canephora voucher SL2Ken
K e MN719950 Coffea canephora voucher SL1Ken
MK815734 Coffea canephora voucher 014866
%0 MK615736 Coffea canephora voucher 014868
TL MKE15735 Coffea canephora voucher 014867

- AY780425 Coffea canephora strain Conillon

MKE15738 Coffea canephora voucher 014870

DQ153510 Psilanthus ebracteolatus

PV829583 Coffea canephora voucher EWU20

0,05

100 PV829562 Coffea canephora voucher EWU18
—|7.
° PV829560 Coffea canephera voucher EWU15

Gambar 1. Pohon filogenetik (original tree) Coffea canephora berdasarkan sekuens ITS yang direkonstruksi menggunakan
metode Maximum Likelihood model Tamura-Nei pada perangkat lunak MEGA 12. Pohon menunjukkan hubungan kekerabatan
antar isolat C. canephora yang berasal dari berbagai negara. Spesies Psilanthus ebracteolatus digunakan sebagai outgroup

untuk menentukan arah evolusi pada analisis filogenetik

terpisah dengan jelas dari sebagian besar aksesi lain.
Pola ini dapat berkaitan dengan posisi Uganda
sebagai bagian dari wilayah keragaman alami C.
canephora di  Afrika.  Studi  sebelumnya
menunjukkan bahwa keragaman robusta Uganda
memiliki struktur genetik khas dan dapat berbeda dari
beberapa kelompok genetik C. canephora lain
(Kiwuka et al., 2021). Sebagai pembanding,
digunakan Psilanthus ebracteolatus (DQ153510)
yang berada di luar kelompok Coffea canephora pada
pohon filogenetik. Posisi ini menunjukkan bahwa
spesies tersebut memiliki hubungan evolusioner yang
lebih jauh sehingga dapat digunakan sebagai
outgroup untuk menentukan arah evolusi pada
analisis filogenetik (Kholgiyah et al., 2022).

Analisis Bootstrap tree

Untuk menguji tingkat kepercayaan dari pohon
filogenetik yang dihasilkan, dilakukan analisis
bootstrap dengan 1000 replikasi yang merupakan
metode statistik yang digunakan untuk mengevaluasi
stabilitas atau keandalan cabang pada pohon
filogenetik (Hillis & Bull, 1993). Hasil analisis
menunjukkan bahwa sebagian besar cabang pada
pohon filogenetik memiliki nilai bootstrap yang
cukup tinggi. Beberapa cabang bahkan memiliki nilai
bootstrap lebih dari 90, seperti 91, 92, 93, 99, dan
100. Nilai bootstrap yang tinggi menunjukkan bahwa
pengelompokan sekuens pada cabang tersebut sangat
stabil dan didukung kuat oleh data yang dianalisis
(Huang et al., 2020).
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Kelompok sekuens dari Uganda, vyaitu
PV829563, PV829562, dan PV829560, memiliki
nilai bootstrap sebesar 100. Hal ini menunjukkan
bahwa hubungan kekerabatan antara ketiga sekuens
tersebut sangat kuat dan kemungkinan besar berasal
dari nenek moyang yang sama (Sudradjat & Kusrini,
2016). Nilai ini menunjukkan bahwa ketiga aksesi
Uganda memiliki pola sekuens yang sangat konsisten
satu sama lain. Nilai bootstrap tersebut mendukung
kestabilan kelompok Uganda dalam dataset yang
digunakan, bukan mencerminkan variasi biologis.
Selain itu, beberapa kelompok sekuens dari Filipina
juga menunjukkan nilai bootstrap yang cukup tinggi,
seperti nilai 87 dan 90. Hal ini menunjukkan bahwa
isolat Coffea canephora dari wilayah tersebut
memiliki hubungan genetik yang cukup stabil. Pada
pohon filogenetik terdapat pula beberapa cabang
yang memiliki nilai bootstrap yang relatif rendah,
seperti nilai 58 dan 66. Nilai bootstrap yang rendah
menunjukkan bahwa hubungan kekerabatan pada
cabang tersebut kurang stabil dan mungkin akan
berubah apabila jumlah sekuens yang dianalisis
ditambah atau metode analisis yang digunakan
berbeda (Katsura et al., 2016). Hasil bootstrap
menunjukkan bahwa sebagian besar hubungan
kekerabatan pada pohon filogenetik memiliki tingkat
kepercayaan yang baik sehingga hasil analisis
filogenetik dapat dianggap cukup valid.
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ol MF417755 Coffea canephora isolate 1-sn
91, L MK615733 Coffea canephora voucher 014865
91 DQ153593 Coffea canephora

83! MK615730 Coffea canephora voucher 014862

MN719952 Coffea canephora voucher SL1a
90 MK615737 Coffea canephora voucher 014869
92 MK615732 Coffea canephora voucher 014864

AY780425 Coffea canephora strain Conillon
77 MK615738 Coffea canephora voucher 014870

66 DQ153510 Psilanthus ebracteolatus

99 PV829563 Coffea canephora voucher EWU20
100 ——— PV829562 Coffea canephora voucher EWU18
76 PV829560 Coffea canephora voucher EWU15
MK615736 Coffea canephora voucher 014868
MK615735 Coffea canephora voucher 014867
MK615731 Coffea canephora voucher 014863
58 MN719951 Coffea canephora voucher SL2Ken
' 93 MN719950 Coffea canephora voucher SL1Ken
9oL MK615734 Coffea canephora voucher 014866
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Gambar 2. Pohon filogenetik Coffea canephora berdasarkan sekuens ITS dengan uji bootstrap 1000 replikasi menggunakan
metode Maximum Likelihood model Tamura-Nei pada MEGA 12. Nilai bootstrap yang ditampilkan pada setiap cabang
menunjukkan tingkat kepercayaan atau kestabilan pengelompokan isolat dalam pohon filogenetik.

AY780425
PV829563
PV829562

PV829560

MF417755
MN719952
MN719951
MN719950

MK615738
MK615737
MK615736
MK615735
MK615734
MK615733
MK615732
MK615731
MK615730
DQ153593

PV829563 | 0,34441

PV829562 | 0,33933  0,02528

PV829560 | 0,34483  0,02350  0,00498

MF417755 | 0,00497  0,34421  0,33913 0,34462

MN719952  0,00333  0,34029 0,33521 0,34070  0,00000

MN719951 | 0,00498  0,34352 0,33846 0,34394  0,00664 0,00166

MN719950 [ 0,00498  0,34352 0,33846 0,34394  0,00664 0,00166  0,00000

MK615738  0,00331  0,33806 0,33302 0,33846  0,00498 0,00333 0,00498  0,00498

MK615737 | 0,00331  0,34156  0,33649 0,34197 0,00165 0,00000 0,00498  0,00498 0,00331

MK615736 | 0,01845  0,35527 0,35014 0,35570  0,02015 0,01681 0,01672 0,01672 0,01847  0,01845

MK615735 | 0,02365 0,35838 0,35319 0,35589  0,02192 0,02032 0,02540 0,02540 0,02368  0,02021  0,02537

MK615734  0,00664  0,34637 0,34130 0,34679  0,00831 0,00333 0,00165 0,00165 0,00665 0,00664 0,01842  0,02713

MK615733 | 0,00497  0,34421 0,33913 0,34462  0,00000 0,00000 0,00664 0,00664 0,00498 0,00165 0,02015 0,02192  0,00831

MK615732  0,00331  0,34156 0,33649 0,34197  0,00165 0,00000 0,00498 0,00498 0,00331  0,00000 0,01845 0,02021 0,00664 0,00165

MK615731 | 0,00497  0,34421 0,33913 0,34462 0,00331 0,00000 0,00331 0,00331 0,00498 0,00165 0,02015 0,02192 0,00498 0,00331  0,00165

MK615730 | 0,00497  0,34421 0,33913 0,34462  0,00000 0,00000 0,00664 0,00664 0,00498 0,00165 0,02015 0,02192 0,00831 0,00000 0,00165  0,00331

DQ153593 | 0,00497  0,34421 0,33913 0,34462  0,00000 0,00000 0,00664 0,00664 0,00498 0,00165 0,02015 0,02192 0,00831 0,00000 0,00165 0,00331  0,00000

DQ153510 | 0,04847  0,35538 0,35290 0,35582  0,04667 0,04319 0,04659 0,04659 0,04481 0,04667 0,06110 0,06517 0,04838 0,04667 0,04667 0,04845 0,04667  0,04667

Gambar 3. Matriks pairwise genetic distance antar sekuens Coffea canephora berdasarkan analisis MEGA 12. Nilai pada
tabel menunjukkan tingkat perbedaan nukleotida antar isolat yang digunakan untuk mengukur kedekatan hubungan genetik
antar sekuens.
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Analisis Jarak genetik (Pairwise Genetic Distance)

Analisis jarak genetik dilakukan untuk
mengetahui tingkat perbedaan nukleotida antara
setiap pasangan sekuens yang dianalisis. Nilai jarak
genetik yang dihasilkan pada matriks pairwise
distance berkisar antara 0.00000 hingga sekitar
0.35582. Nilai jarak genetik yang sangat kecil
menunjukkan bahwa dua sekuens memiliki tingkat
kemiripan yang sangat tinggi (Syahruddin, 2021).
Sebagian besar aksesi non-Uganda memiliki jarak
rendah, misalnya  MF417755, MN719952,
MK615733, MK615730, dan DQ153593 yang
menunjukkan nilai 0,00000 pada beberapa pasangan.
Nilai ini menunjukkan bahwa sekuens tersebut sangat
mirip dengan wilayah yang dibandingkan.
Sebaliknya, aksesi Uganda menunjukkan jarak tinggi
terhadap sebagian besar aksesi non-Uganda,
misalnya AY780425 terhadap PV829563 sebesar
0,34441.

Nilai jarak rendah pada beberapa aksesi Sierra
Leone dan Filipina menunjukkan kedekatan genetik
yang kuat pada fragmen ITS yang dianalisis. Namun,
jarak tinggi antara aksesi Uganda dan aksesi non-
Uganda harus diperlakukan sebagai temuan
problematis yang memerlukan verifikasi. C.
canephora asal Afrika, termasuk Uganda, memang
memiliki keragaman genetik tinggi dan dapat
membentuk kelompok khas akibat sejarah evolusi,
isolasi geografis, domestikasi, dan aliran gen lokal
(Gomez et al., 2009; Kiwuka et al., 2021). Sebagai
contoh, nilai jarak genetik antara AY 780425 (Brazil)
dan PV829563 (Uganda) mencapai sekitar 0.34441.
Nilai ini menunjukkan bahwa kedua sekuens tersebut
memiliki perbedaan genetik yang cukup besar
meskipun masih termasuk dalam spesies yang sama
(Kairupan et al., 2015). Nilai jarak genetik yang
relatif besar juga terlihat antara beberapa sekuens
Coffea canephora dan sekuens outgroup Psilanthus
ebracteolatus (DQ153510). Hal ini menunjukkan
bahwa spesies tersebut memiliki hubungan
evolusioner yang lebih jauh dibandingkan dengan
Coffea canephora.

Hubungan Variasi Genetik dengan Distribusi
Geografis

Hasil analisis menunjukkan adanya
kecenderungan pengelompokan berdasarkan asal
geografis, terutama pada aksesi Uganda yang terpisah
dari aksesi lain. Sekuens yang berasal dari wilayah
yang sama cenderung memiliki jarak genetik yang
lebih kecil dibandingkan dengan sekuens yang
berasal dari wilayah yang berbeda (Hermawan,
2023). Secara biologis, pola ini dapat dijelaskan oleh

diversifikasi alami C. canephora di Afrika,
perbedaan  kelompok genetik, dan sejarah
domestikasi robusta. Penelitian di zona Afrika

Guineo-Kongolian menunjukkan bahwa diferensiasi
genetik C. canephora dipengaruhi oleh sejarah iklim
lama dan aktivitas manusia (Gomez et al., 2009).
Penelitian lain pada robusta Uganda juga
menunjukkan adanya struktur genetik khas dan
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potensi keragaman adaptif yang penting untuk
pemuliaan dan konservasi (Kiwuka et al., 2021).
Sebaliknya, Coffea canephora yang ditemukan di
wilayah lain seperti Brazil, Filipina, dan Meksiko
kemungkinan merupakan hasil introduksi dari Afrika
yang kemudian mengalami proses adaptasi di
lingkungan baru. Proses tersebut dapat menyebabkan
munculnya variasi genetik yang terlihat pada pohon
filogenetik.

SIMPULAN

Berdasarkan analisis filogenetik, bootstrap, dan
jarak genetik, aksesi C. canephora yang dianalisis
membentuk kelompok utama dengan beberapa
subclade. Sebagian besar aksesi non-Uganda
memiliki jarak genetik rendah, yang menunjukkan
kemiripan genetik tinggi pada fragmen ITS yang
dibandingkan. Aksesi Uganda membentuk kelompok
tersendiri dengan dukungan bootstrap tinggi dan
memiliki jarak tinggi terhadap aksesi non-
Uganda.Nilai bootstrap yang relatif tinggi pada
sebagian besar cabang menunjukkan bahwa hasil
rekonstruksi pohon filogenetik memiliki tingkat
kepercayaan yang baik. Analisis pairwise genetic
distance menunjukkan bahwa sebagian besar sekuens
Coffea canephora memiliki jarak genetik yang
rendah, yang menandakan adanya kemiripan genetik
yang tinggi antar isolat. Sementara itu, sekuens
Psilanthus ebracteolatus yang digunakan sebagai
outgroup menunjukkan jarak genetik yang lebih
besar sehingga berada di luar kelompok Coffea
canephora pada pohon filogenetik.
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