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Abstrak: Penelitian ini bertujuan untuk menganalisis hubungan filogenetik, jarak genetik, dan potensi keberhasilan 
hibridisasi berbasis sekuens concatenated matK dan rbcL. Penelitian dilakukan secara in silico pada 11 spesies 
kopi, diperoleh melalui database NCBI GenBank. Data sekuens dianalisis melalui perangkat bioinformatika dalam 
alignment, concatenated sekuens, rekonstruksi filogenetik, dan perhitungan jarak genetik. Filogenetik 

menghasilkan topologi stabil dan akurat. Spesies menunjukkan tiga kategori kompatibilitas hibridisasi berdasarkan 
nilai jarak genetik; tinggi menjamin stabilitas introgesi gen, moderat menghasilkan hibrida heterosis, dan rendah 
berisiko terjadi hambatan genetik. Penelitian menyimpulkan potensi keberhasilan hibridisasi spesies dengan jarak 
genetik rendah dan berkerabat dekat. Integrasi filogenetik dan jarak genetik berbasis sekuens matK dan rbcL 
terbukti efektif memetakan kompatibilitas antarspesies berorientasi pengembangan profil sensorik. Temuan ini 
menjadi landasan strategis dalam efisiensi program pemuliaan kopi modern dengan karakter rasa dan aroma 
unggul. 
Kata Kunci: DNA kloroplas; filogenetik; kompatibilitas; pemuliaan kopi; profil sensoris  
 
Abstract: This study aimed to analyze phylogenetic relationships, genetic distances, and the potential for 
successful hybridization based on concatenated matK and rbcL sequences. The study was conducted in silico on 
11 coffee species obtained from the NCBI GenBank database. Sequence data were analyzed using bioinformatics 
tools for alignment, concatenated sequences, phylogenetic reconstruction, and genetic distance calculation. 
Phylogenetics produced a stable and accurate topology. Species showed three categories of hybridization 
compatibility based on genetic distance values; high ensured gene introgression stability, moderate produced 
heterotic hybrids, and low risked incompatibility and genetic barriers. The study concluded that species with low 
genetic distance and close kinship have the potential for successful hybridization. The integration of phylogenetics 
and genetic distance based on matK and rbcL sequences proved effective in mapping interspecies compatibility 
oriented towards sensory profile development. These findings provide a strategic foundation for the efficiency of 
modern coffee breeding programs with superior taste and aroma characteristics. 
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PENDAHULUAN 

Kopi (Coffea sp.) merupakan komoditas perkebunan global penting, berkontribusi 
signifikan secara sosial dan ekonomi bagi 12,5 juta petani dengan luas lahan produksi 
hingga 10 juta hektar (Wright et al., 2024). Tingginya nilai ekonomi kopi domestik 
didukung oleh studi Fudjaja et al. (2023) pada pengolahan bubuk kopi Robusta 
meningkatkan produksi bernilai tambah. Harga jual dan permintaan pasar tinggi 
menempatkan profil sensoris sebagai faktor utama nilai pasar dan preferensi 
konsumen. Fluktuasi harga komoditas global dan tingginya biaya produksi menekan 
petani kopi domestik dalam penggunaan varietas berkualitas tinggi atau metode 
pengolahan konvensional menyebabkan penurunan profil sensoris yang tidak 
memenuhi standar pasar global dan berdampak negatif terhadap pendapatan petani 
dan devisa ekspor (Hartati et al., 2023). Selain itu, keterbatasan literasi teknis dalam 
mitigasi tantangan produktivitas terhadap perubahan iklim dan praktik pasca-panen 
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menurunkan kualitas panen seperti tahap pengeringan tidak merata berdampak pada 
senyawa volatil penentu aroma (Ibnu, 2022).  

 Profil rasa dan aroma merupakan parameter evaluasi kualitas kopi yang 
dipengaruhi faktor genetik berbeda setiap varietas (Paterek et al., 2024). Faktor 
genetik mempengaruhi karakteristik aroma, rasa, keasaman, dan aftertaste oleh 
biosintesis senyawa tertentu (Sakata et al., 2022). Biosintesis volatile, kafein, dan 
terpen sintase diatur oleh gen spesifik serta berkontribusi terhadap kompleksitas rasa 
(Marie et al., 2024). Studi Merot-L’anthoene et al. (2019) menghubungkan faktor 
genetik dengan karakteristik rasa dan aroma melalui resequencing genom dan analisis 
SNP C. arabica untuk identifikasi gen kandidat fungsional. Lebih lanjut, analisis 
polimorfisme dengan sifat sensoris melalui pemetaan QTL menjadi peluang riset 
strategis dalam menargetkan gen kandidat spesifik (Priyono & Putranto, 2015). 
Optimalisasi kualitas kopi berkelanjutan diperlukan melalui integrasi pemuliaan dan 
budidaya optimal (Wang et al., 2024). Strategi pemuliaan difokuskan terhadap 
pengembangan varietas unggul dengan profil sensorik optimal, serta ketahanan 
adaptasi tinggi terhadap cekaman perubahan iklim (Al-Abdulkader et al., 2018; 
Todhanakasem et al., 2024). Penggunaan penanda molekuler berbagai analisis krusial 
pada pemuliaan selektif untuk mengembangkan kultivar unggul, seperti spesies wild-
type C. stenophylla toleran terhadap lingkungan ekstrim dan karakteristik fenotip khas 
(Davis et al., 2020; Tran et al., 2018).  

Analisis filogenetik in silico membandingkan sekuens skala besar dan luas 
secara efisien tanpa sampel fisik sebagai strategi pemuliaan (Pratiwi et al., 2023). Oleh 
karena itu, analisis filogenetik merupakan instrumen krusial untuk memetakan 
hubungan genetik, memprediksi kompatibilitas persilangan, dan mengoptimalkan 
keragaman plasma nutfah (Kumar et al., 2024). Studi ini merekonstruksi filogenetik 
secara komprehensif berdasarkan gen penanda kloroplas (cpDNA) matK dan rbcL. 
Penggunaan cpDNA sebagai marker filogenetik dipilih karena sifat pewarisan 
uniparental yang meminimalisir efek rekombinasi (Goswami et al., 2022) dan 
karakteristik konservatif (Cheek et al., 2018). DNA barcoding matK dan rbcL dapat 
mengidentifikasi variasi genetik antarspesies; matK memiliki resolusi lebih spesifik 
pada taksa spesies, dan rbcL efektif pada taksa lebih tinggi (Mishra et al., 2022; 
George et al., 2023). Integrasi kedua gen (multilokus) dengan laju mutasi moderat 
(Tran, 2022) meningkatkan akurasi identifikasi hubungan kekerabatan spesies 
sebagai dasar seleksi induk hibridisasi, pencegahan seleksi bottleneck, dan efisiensi 
pengembangan kultivar unggul dengan karakter sensoris unggul (de Almeida et al., 
2021). Studi filogenetik Coffea sp. oleh Khemira et al. (2023) berbasis cpDNA matK, 
rbcL, dan trnL terbukti efektif mengelompokkan genotip berdasarkan variasi genetik 
antar-spesies. 

Tantangan utama pengembangan karakter unggul varietas Coffea sp. adalah 
rendahnya efisiensi pemuliaan akibat kurangnya pemetaan genetik molekuler. 
Keterbatasan informasi kekerabatan berbasis marker spesifik dan eksplorasi profil 
sensorik berbagai spesies. Hal ini dapat memicu penyempitan basis genetik spesies 
komersial, meningkatkan kerentanan terhadap cekaman biotik, dan menghampat 
optimalisasi potensi ekonomi. Kesenjangan penelitian teridentifikasi belum adanya 
analisis filogenetik komprehensif berdasarkan data sekuens gen matK dan rbcL secara 
concatenation pada berbagai spesies Coffea. Selain itu, minimnya studi analisis 
kekerabatan yang mengintegrasikan data molekuler dengan fokus peningkatan sifat 
organoleptik sebagai strategi pemuliaan tanaman.  

Penelitian ini memberi kontribusi informasi dasar genetik melalui pendekatan in 
silico menggunakan gen marker matK dan rbcL secara multilokus pada Coffea sp. 



 
Rizki et al Analisis In Silico Filogenetik Coffea sp. ..... 

 

 

 Bioscientist: Jurnal Ilmiah Biologi, December 2025 Vol. 13, No. 4.                      | |3232 

 

untuk merekontruksi hubungan kekerabatan dengan efisien dan akurat. Aplikasi hasil 
filogenetik dapat menjadi model penelitian awal untuk mengintegrasi data molekuler 
dan profil fenotipik dalam hibridisasi. Penelitian dapat dianalisis lebih lanjut untuk 
mengidentifikasi gen kandidat sifat sensoris. Oleh karena itu, penelitian ini bertujuan 
untuk menganalisis hubungan kekerabatan dan jarak genetik beberapa Coffea sp. 
berbasis multilokus gen matK dan rbcL melalui rekonstruksi filogenetik, serta 
menganalisis prediksi tingkat keberhasilan persilangan hibrida. 

  
METODE 
Lokasi dan Desain Penelitian 

Penelitian dilakukan di Laboratorium Biologi Fakultas Matematika dan Ilmu 
Pengetahuan Alam, Universitas Negeri Surabaya. Desain penelitian meliputi 
eksperimental deskriptif kuantitatif secara komputasi in silico melalui analisis molekuler 
data sekuens DNA. Pendekatan dipilih guna menganalisis data genetik skala besar 
secara efisien untuk tujuan pemuliaan (Crossa et al., 2017). Variabel respon meliputi 
hubungan kekerabatan berbasis pohon filogenetik dan jarak genetik gen matK dan 
rbcL antarspesies, serta prediksi tingkat keberhasilan hibrida terhadap orientasi rasa 
dan aroma. Variabel kontrol studi ini meliputi sekuens valid dengan panjang <1000bp 
dan berasal dari spesimen terverifikasi. 

 

Sumber Data 
Jenis data berupa data sekunder sekuens DNA barcoding dari gen matK dan 

rbcL setiap spesies Coffea sp. Data sekuens lokus diperoleh dari database GenBank 
(NCBI) melalui filter Nucleotide dengan kata kunci spesifik berdasarkan nama spesies 
dan gen marker. Data barcoding diunduh dalam format FASTA. 

 

Pemilihan Spesies  
Data sekuens gen matK dan rbcL diambil dari 11 spesies kopi (Tabel 1), serta 2 

spesies outgroup famili Rubiaceae. Spesies yang digunakan diseleksi berdasarkan 
ketersediaan gen matK dan rbcL pada database, kelengkapan sekuens, dan informasi 
taksonomi yang jelas. 

 

Tabel 1. Data sekuens gen matK dan rbcL dari NCBI 
Spesies matK rbcL 

Aksesi Panjang (bp) Aksesi Panjang (bp) 

Coffea arabica OL689937.1 830 OL536829.1 553 
Coffea benghalensis MZ668318.1 870 MZ668329.1 594 
Coffea canephora MK855098.1 725 JX127310.1 588 
Coffea congensis JQ653021.1 840 JX310071.1 543 
Coffea eugenioides MZ668317.1 870 ON951168.1 755 
Coffea liberica MK722257.1 846 MZ668325.1 594 
Coffea liberica var. dewevrei KC758278.1 786 KC758290.1 647 
Coffea mannii KC627639.1 536 KC628267.1 706 
Coffea myrtifolia GQ248102.1 792 GQ248573.1 553 
Coffea racemosa JX517631.1 768 JX572420.1 552 
Coffea stenophylla MZ668312.1 870 MZ668323.1 594 
Emmenopterys henryi MN433389.1 752 MN204934.1 689 
Ixora javanica KJ708965.1 797 KJ594756.1 518 

  
Analisis Bioinformatika 

Analisis Analisis bioinformatika meliputi alignment sekuens antarspesies masing-
masing gen matK dan rbcL melalui software BioEdit. Hasil alignment lokus tunggal 
dipastikan seluruh posisi nukleotida sejajar dan tidak ada gap atau mismatch. Tahap 
alignment bertujuan mengidentifikasi variasi mutasi dan pola konservasi sekuens (Edi, 
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2016). Penggabungan dua lokus gen digabung menjadi satu sekuens panjang 
(multilokus) setelah disinkronisasi format dan urutan taksa melalui software MEGA12. 
Selanjutnya, komposisi nukleotida dianalisis melalui BioEdit sebagai indikator pola 
variasi genetik antarspesies, dan validasi kualitas sekuens.  

 

Analisis Filogenetik 
Sekuens multilokus direkonstruksi filogenetik melalui software MEGA12 dengan 

metode Maximum Likelihood (ML) berdasarkan model evolusi molekuler yang 
memperhitungkan variasi laju substitusi nukleotida. Tingkat validitas filogenetik setiap 
klade diuji melalui analisis boostrap 1000 replikasi. Nilai bootstrap >70% dikategorikan  
dukungan kuat (Sahadeva & Pertiwi, 2024), sedangkan >50-69% sebagai dukungan 
sedang (Lestari et al., 2018). Parameter ini menjadi dasar statistik menentukan 
hubungan kekerabatan antarspesies untuk strategi pemuliaan tanaman profil rasa dan 
aroma.  

 

Analisis Jarak Genetik 
Jarak genetik dihitung berdasarkan pemodelan substitusi nukleotida dari 

sekuens multilokus melalui MEGA12 menggunakan model Maximum Composite 
Likelihood. Hasil perhitungan berupa matriks jarak genetik dengan nilai desimal 0 – 1 
yang merepresentasi tingkat divergensi spesies dan pemetaan hubungan kekerabatan 
antarspesies secara statistikal.  

 
HASIL DAN PEMBAHASAN 
Hasil 

Terdapat total 13 sekuens DNA gen matK dan rbcL (Tabel 1) dipilih dan berasal 
dari spesimen voucher yang meningkatkan akurasi filogenetik karena sampel 
tersimpan di  lembaga resmi sehingga meminimalisir kesalahan identifikasi molekuler 
(Buckner et al., 2021). Analisis karakteristik sekuens (Tabel 2) multilokus sepanjang 
963 bp menunjukkan variasi polimorfisme dengan tingkat konservasi 61,4% dan 
komposisi G+C 40,6%. Secara komparatif, lokus matK memiliki situs polimorfik (350) 
tertinggi, meningkatkan akurasi jarak genetik, sedangkan lokus rbcL menunjukkan 
stabilitas alignment pada situs konservasi (95,0%) tertinggi. Penggabungan gen 
cpDNA secara signifikan meningkatan data informatif dan resolusi filogenetik, 
didukung nilai situs Pi (50) tinggi. 

 

Tabel 2. Data karakteristik sekuens 

Karakteristik sekuens matK rbcL matK+rbcL 

Panjang (bp) 521 442 963 
Conserved sites (%) 32,8 95,0 61,4 
Variable sites 350 22 372 
Parsimony-informative (Pi) sites 44 6 50 
G+C content (%) 35,4 46,6 40,6 

  
Rata-rata komposisi nukleotida multilokus Coffea sp. (Tabel 3) menunjukkan 

dominasi basa AT (61,40%), sesuai dengan pola genom kloroplas (cpDNA) tumbuhan 
(Sun et al., 2025). Homogenitas basa AT sebagian besar spesies menunjukkan 
filogenetik tidak dipengaruhi compositional bias. Divergensi filogeni C. congensis 
ditunjukkan komposisi basa GC tertinggi (44,83%), sedangkan kesamaan komposisi 
basa AT (sekitar 62%) antara C. eugenioides dengan C. arabica memperkuat analisis 
kekerabatan secara kuantitatif (Bawin et al., 2020).  
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Tabel 3. Komposisi nukleotida Coffea sp. concatenated matK dan rbcL 

No. Spesies 
Komposisi Nukleotida (%) 

A T G C A+T G+C 

1. Coffea arabica 28,63 33,55 18,73 19,09 62,18 37,82 

2. Coffea benghalensis 28,76 33,27 18,44 19,54 62,02 37,98 

3. Coffea canephora 28,48 33,43 18,96 19,12 61,92 38,08 

4. Coffea congensis 26,03 29,14 24,08 20,75 55,17 44,83 

5. Coffea eugenioides 28,68 32,86 19,08 19,38 61,54 38,46 

6. Coffea liberica 28,96 33,06 18,96 19,03 62,01 37,99 

7. Coffea liberica var. dewevrei 32,80 29,03 19,96 18,21 61,83 38,17 

8. Coffea mannii 28,26 31,88 20,37 19,48 60,14 39,86 

9. Coffea myrtifolia 29,07 33,61 18,59 18,74 62,68 37,32 

10. Coffea racemosa 28,79 33,79 18,56 18,86 62,58 37,42 

11. Coffea stenophylla 28,76 33,40 18,17 19,67 62,16 37,84 

12. Emmenopterys henryi 29,63 31,99 19,15 19,22 61,62 38,38 

13. Ixora javanica 28,37 33,99 18,33 19,24 62,36 37,57 

Rata-rata 28,86 32,54 19,34 19,26 61,40 38,59 

 
Nilai jarak genetik (Tabel 4) menunjukkan tiga pola kekerabatan utama 

antarspesies Coffea sp. Pola hubungan kekerabatan terdekat antara C. arabica 
dengan C.eugenioides (0,00151), dan C. racemosa dengan C. stenophylla (0,00233) 
mengindikasikan kompatibilitas genetik tinggi dalam hibridisasi (Glombik et al., 2020). 
Pola jarak genetik moderat (0,00461-0,00485) antara C. canephora, C. myrtifolia, dan 
C. mannii berpotensi menghasilkan hibrida optimal dan heterosis serta meminimalisir 
inkompatibilitas genom (Wei & Zhang, 2018). Sementara, pola divergensi genetik 
signifikan terdapat pada spesies Coffea sp. dengan C. congensis dan C. liberica var. 
dewevrei (rentang 0,14 – 0,47) berisiko inkompatibel dalam persilangan (Würschum et 
al., 2023). 
 
Tabel 4. Jarak genetik Coffea sp. dengan penanda matK dan rbcL secara 

concatenated 

 
 

Berdasarkan rekonstruksi Gambar 1, filogenetik membentuk dua klaster utama 
dengan dukungan bootstrap (BS) stabil. Klaster 1 (BS 77%) memisahkan outgroup 
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dan sub-klaster C. congensis dan C. liberica var. dewevrei (BS 100%). Klaster 2 (BS 
71%) membentuk hubungan kekerabatan erat C. arabica dengan C. eugenioides (BS 
63%) yang menguatkan temuan Salojärvi et al. (2024) C. arabica sebagai hibrida 
allotetraploid. Kekerabatan C. racemosa dengan C. stenophylla (BS 98%) pada klaster 
2 dan jarak genetik rendah (0,00233) berpotensi tinggi kompatibel dalam hibridisasi. 
Sementara, C. benghalensis, C. myrtifolia, C. canephora, dan C. liberica membentuk 
basal lineages yang terpisah dari klaster utama. 
 

  
Gambar 1. Pohon Filogenetik Coffea sp. sekuens concatenated matK dan rbcL 

berdasarkan metode Maximum Likelihood 
 

Komposisi Nukleotida  
Berdasarkan Analisis komposisi nukleotida pada sekuens multilokus (Tabel 3) 

menunjukkan variasi proporsi basa antarspesies sebagai gambaran awal hubungan 
kekerabatan dan validasi karakteristik genetik sebelum rekonstruksi filogenetik. Coffea 
sp. dengan komposisi basa serupa cenderung memiliki kekerabatan lebih dekat 
dibandingkan spesies dengan komposisi berbeda. Hal ini sejalan dengan studi Akter 
et al. (2023) bahwa profil basa memprediksi jarak genetik, kemiripan komposisi basa 
menunjukkan nilai divergensi lebih kecil dan klasterisasi yang konsisten. Pada 
program pemuliaan, perbandingan komposisi nukleotida relevan sebagai dasar 
pertimbangan prediksi induk hibridisasi. Integrasi analisis komposisi basa dan 
perhitungan jarak genetik berupa matriks berbasis DNA barcoding secara kuantitatif 
menghasilkan divergensi genetik. 

 

Analisis Jarak Genetik 
Berdasarkan matriks jarak genetik (Tabel 4), hubungan kekerabatan tinggi 

dengan komposisi nukleotida serupa meliputi C. arabica – C. eugenioides, dan C. 
racemosa – C. stenophylla mengindikasikan kompatibilitas gen tinggi dan ideal 
sebagai induk hibridisasi. Tingginya kesamaan genom secara evolusioner berpeluang 
besar menghasilkan kultivar unggul yang stabil melalui tahap generatif secara 
fisiologis dan molekuler (Glombik et al., 2020). Spesies Coffea sp. dengan nilai jarak 
genetik moderat berpotensi menghasilkan hibrida heterosis yang optimal melalui 
rekombinasi gen induk untuk memunculkan fenotipik baru (Engida et al., 2024; Wei & 
Zhang, 2018). Sedangkan divergensi evolusi yang signifikan berisiko inkompatibilitas 
genom tinggi dapat menghasilkan hibrida infertil dan kegagalan pertumbuhan 
(Würschum et al., 2023). 
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Hubungan Evolusioner Filogenetik 
Rekonstruksi filogenetik dengan metode ML menghasilkan topologi stabil dengan 

klasterisasi berbasis sekuens multilokus. Persentase bootstrap yang tinggi pada 
sebagian besar klade menunjukkan reliabilitas dan akurasi tinggi pada sekuens 
cpDNA secara concatenated. Pengelompokkan C. arabica dengan salah satu induk 
(C. eugenioides) pada satu klaster mengonfirmasi studi terhadap hubungan kedua 
spesies sebagai progenitor dan turunan  (Salojärvi et al., 2024; Scalabrin et al., 2024), 
didukung nilai boostrap moderat (O’Reilly et al., 2018). Selain itu, pemisahan 
klasterisasi spesies membentuk basal lineage dalam pemuliaan mempengaruhi 
stabilisasi karakter dan risiko kegagalan pada introgesi gen antar-parental. Strategi 
pemuliaan melalui filogenetik memungkinkan pemilihan induk secara optimal 
berdasarkan kedekatan evolusioner dan efektif memitigasi risiko inkompatibilitas 
melalui identifikasi awal hambatan genetik. Analisis filogenetik membantu pemetaan 
gen secara QTL dalam identifikasi gen kandidat karakter seleksi induk lebih lanjut.  

 

Prediksi Potensi Persilangan dan Implikasi Terhadap Pemuliaan 
Berdasarkan analisis filogenetik dan jarak genetik, prediksi persilangan (cross-

breeding) Coffea sp. dikategorikan menjadi tiga tingkat peluang. Peluang 
kompatibilitas tinggi ditemukan pada C. arabica dan C. eugenioides (0,00151; BS 63), 
serta C. racemosa dan C. stenophylla (0,00233; BS 98). Kekerabatan genetik tinggi 
pada tingkat kromosom dan regulasi gen meningkatkan stabilitas hibrida serta efisiensi 
introgesi gen target (Jiang et al., 2017). Induk berkompatibel meminimalisir risiko 
sterilitas dan hambatan genetik, sehingga transmisi sifat unggul tetap stabil dalam 
populasi (Hao et al., 2020). Peluang keberhasilan hibridisasi kategori moderat antara 
lain pasangan spesies Coffea sp. dari cabang filogenetik berbeda yang memiliki jarak 
genetik moderat (sekitar 0,004 – 0,009) ideal menghasilkan vigor hibrida (heterosis), 
sehingga memungkinkan introgesi alel saling menutup gen resesif merugikan (Liu et 
al., 2019), serta berpotensi menghasilkan fenotip lebih unggul dibandingkan sifat 
progenitor (Li et al., 2024). Seleksi induk pada jarak genetik moderat bersifat krusial 
untuk menyeimbangkan variabilitas genetik dan mitigasi risiko inkompatibel (Geng et 
al., 2021; Rajan et al., 2023). Prediksi kompatibilitas rendah ditemukan pada C. 
congensis dan C. liberica var. dewevrei (0,47114), meskipun dalam satu klaster (BS 
100), besarnya nilai divergensi akibat akumulasi mutasi mengindikasi ketidakcocokan 
hibridisasi secara konvensional dan membutuhkan bioteknologi seperti fusi protoplas 
(Würschum et al., 2023). 

Secara praktis, integrasi sifat induk berkompatibilitas tinggi menghasilkan profil 
unggul secara fisiologis dan sensoris. C. arabica memiliki profil aromatik kompleks dan 
kemampuan adaptasi suhu rendah (Partelli & Vieira, 2024; Reis et al., 2022). Introgesi 
gen kedua spesies dapat melengkapi karakter C. eugenioides berkadar kafein rendah 
(0,3%) karena rendahnya ekspresi gen enzim NMT (Huded et al., 2022). Sementara, 
potensi persilangan C. racemosa dan C. stenophylla dapat mengintegrasi sifat toleran 
terhadap kekeringan melalui efisiensi fotosintesis (Partelli & Vieira, 2024). Kedua 
spesies memiliki biosintesis kafein rendah (0,4-0,9%) dengan konsentrasi senyawa 
aromatik aldehid dan ester tinggi sehingga profil rasa berkualitas tinggi setara dengan 
C. arabica (de Sousa et al., 2021).  

Pemilihan pasangan progenitor berkerabat dekat, seperti C. arabica dan C. 
eugenioides bertujuan untuk mempertahankan introgesi gen fungsional biosintesis 
terpen (CaTPS10) (Budi et al., 2020). Studi oleh Budi et al. (2020) menunjukkan C. 
canephora mengekspresi gen CS dengan kandungan kafein tinggi sebesar 2,2-2,7% 
sedangkan C. arabica sebesar 1,2-1,5%. Profil rasa pahit C. canephora dipengaruhi 
aktivitas jalur metilasi purin yang tinggi. Perbedaan genetik jalur enzimatik 
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mempengaruhi konsentrasi prekursor aroma (karbohidrat dan asam amino) melalui 
reaksi Maillard dan karamelisasi (Marie et al., 2024; Wang et al., 2024). Dengan 
demikian, pendekatan filogenetik menjadi instrumen strategis untuk meminimalkan 
risiko inkompatibel dan menjaga stabilitas karakter unggul fenotip hibrida. Penelitian 
berkontribusi pada pengembangan marka molekuler sebagai model awal studi evolusi 
dan divergensi genetik spesies kopi. Hasil penelitian memberikan prediksi potensi 
persilangan antarspesies untuk pengembangan kultivar unggul melalui pemanfaatan 
data sekuens multilokus, dan plasma nutfah spesies wild-type. 

 
KESIMPULAN  

Berdasarkan hasil penelitian, analisis filogenetik multilokus menghasilkan dua 
klaster utama dan basal lineage. Spesies Coffea berkerabat dekat dan nilai jarak 
genetik rendah adalah C. arabica dengan C. eugenioides, serta C. racemosa dengan 
C. Stenophylla berbasis hasil rekonstruksi filogenetik dan sekuens cpDNA (matK & 
rbcL) secara multilokus. Prediksi tingkat keberhasilan hibridisasi ditunjukkan 
kompatibilitas genetik tinggi pada induk C. arabica dengan C. eugenioides, dan C. 
racemosa dengan C. stenophylla, serta kompatibilitas moderat oleh pasangan spesies 
Coffea sp. berjarak genetik menengah (sekitar 0,004 – 0,009) ideal menghasilkan 
hibrida heterosis dan tidak mengurangi variabilitas genetik. Penelitian mengintegrasi 
filogenetik molekuler dan bioinformatika melalui pemanfaatan sekuens DNA barcoding 
yang akurat dalam memetakan kekerabatan antarspesies. Secara praktis, temuan ini 
berimplikasi sebagai landasan strategis pemuliaan modern untuk peningkatan kualitas 
produk pertanian melalui efisiensi waktu dan biaya tanpa koleksi tanaman ekstensif.  
 
REKOMENDASI  

Temuan ini memberikan pemahaman dasar dalam program pemuliaan tanaman 
dengan fokus pengembangan profil rasa dan aroma kopi. Namun, diperlukan 
penelitian lebih tanjut terkait analisis gen fungsional yang terlibat dalam biosintesis 
seluler rasa dan aroma seperti, kafein, terpenoid, volatil, dan sebagainya untuk 
mengoptimalkan strategi pemuliaan dan menghasilkan karakteristik kultivar yang 
ditargetkan secara efektif dan efisien. 
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