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ANALISIS FILOGENETIK MOLEKULER Orthosiphon spp.
(LAMIACEAE) BERDASARKAN URUTAN DNA DARI INTERGENIC
SPACER TRNL-F

ABSTRAK

Orthosiphon Spp. (Kumis Kucing) termasuk tanaman yang banyak digunakan
daunnya oleh masyarakat untuk pengobatan, sehingga keberadaannya perlu dilestarikan
salah satunya dengan melakukan pemuliaan tanaman. Di samping itu, saat ini telah
ditemukan adanya Orthosiphon sp nov. yang memiliki warna daun putih kehijauan dan
belum adanya identifikasi taksonomi lebih lanjut sampai ke tingkat spesies. Penelitian ini
dilakukan dengan tujuan untuk mendapatkan informasi hubungan filogenetik Orthosiphon
Spp. menggunakan DNA barcoding pada marka Intergenic Spacer trnL-F dan informasi
identitas molekuler dari Orthosiphon sp nov.. Tahapan penelitian diawali dengan proses
preparasi sampel, isolasi DNA, uji kualitatif dan kuantitatif DNA hasil isolasi, amplifikasi
DNA dengan menggunakan PCR, dan elektroforesis hasil PCR. Hasil amplifikasi DNA
disekuensing dengan menggunakan jasa sekuensing Apical Scientific Laboratory,
Malaysia. Analisis data dilakukan menggunakan software Molecular Evolutionary
Genetics Analysis (MEGA 11). Rekontruksi pohon filogenetik menggunakan metode
Neighbor Joining (NJ) model p-distance dengan nilai bootstrap 1000 kali. Hasil analisis
filogenetik menunjukkan bahwa spesies Orthosiphon saling berkerabat dekat, dengan jarak
genetik rata-rata sebesar 0,02. Dalam pohon filogenetik yang direkonstruksi, terbentuk dua
clade utama dengan tingkat kepercayaan (bootstrap) sebesar 72%. Orthosiphon sp. nov.
mengelompok bersama Orthosiphon aristus dalam clade 1, sesuai dengan hasil analisis
homologi menggunakan BLAST yang menunjukkan tingkat kesamaan sebesar 100%.
Lebih lanjut, sekuen ini memiliki nilai indeks konsistensi (CI) 1 dan indeks keteraturan
(RI) 1, menandakan tingkat homoplasi yang sangat rendah. Dengan demikian, dapat
disimpulkan bahwa Orthosiphon sp nov secara genetik berkaitan erat dengan Orthosiphon
aristus, yang mendukung hasil analisis homologi.

Kata kunci: Orthosiphon sp. nov., Orthosiphon aristatus, Intergenic Spacer trnlL-F,
Variasi Genetik.
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MOLECULAR PHYLOGENETIC ANALYSIS Orthosiphon spp.
(LAMIACEAE) BASED ON THE DNA SEQUENCE OF THE
INTERGENIC SPACER TRNL-F

ABSTRACT

Orthosiphon Spp. (Cat's Whisker) is a plant that is widely used by people for medicine, so
its existence needs to be preserved, one of which is through plant breeding. Apart from that,
currently Orthosiphon sp nov has been discovered. which has greenish white leaves and
there is no further taxonomic identification to the species level. This research was
conducted with the aim of obtaining information on the phylogenetic relationship of
Orthosiphon spp. using DNA barcoding on the Intergenic Spacer marker trnL-F and
molecular identity information from Orthosiphon sp nov. The research stages begin with
the sample preparation process, DNA isolation, qualitative and quantitative testing of
isolated DNA, DNA amplification using PCR, and electrophoresis of PCR results. The DNA
amplification results were sequenced using the sequencing services of Apical Scientific
Laboratory, Malaysia. Data analysis was carried out using Molecular Evolutionary
Genetics Analysis (MEGA 11) software. Phylogenetic tree reconstruction using the
Neighbor Joining (NJ) method p-distance model with bootstrap values 1000 times. The
results of the phylogenetic analysis show that the Orthosiphon species are closely related,
with an average genetic distance of 0.02. In the reconstructed phylogenetic tree, two main
clades were formed with a confidence level (bootstrap) of 72%. Orthosiphon sp. nov.
grouped together with Orthosiphon aristus in clade 1, according to the results of homology
analysis using BLAST which showed a similarity level of 100%. Furthermore, this sequence
has a consistency index (CI) value of 1 and regularity index (RI) 1, indicating a very low
level of homoplasy. Thus, it can be concluded that Orthosiphon sp nov is genetically closely
related to Orthosiphon aristus, which supports the results of homology analysis.

Keywords: Orthosiphon sp. nov., Orthosiphon aristatus, Intergenic Spacer trnL-F, Genetic
Variation.
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