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Abstrak

Indonesia memiliki keanekaragaman rimpang (Zingiberaceae) yang
sejak lama dimanfaatkan dalam pengobatan tradisional, namun
identifikasi morfologi sering terkendala oleh variasi bentuk dan
ketergantungan pada organ reproduktif. Penelitian ini bertujuan
mengidentifikasi kandungan fitokimia secara in silico pada
Zingiberaceae endemik Indonesia serta menganalisis potensinya
sebagai kandidat obat, dengan dasar konfirmasi kekerabatan
filogenetik melalui penanda ITS. Data sekuen ITS dari 17 spesies dan
1 outgroup diunduh dari GenBank, kemudian dianalisis
menggunakan perangkat lunak MEGA 12 dengan metode Neighbor-
Joining. Hasil menunjukkan terbentuk dua klade utama, yaitu Klade
1 (Curcuma, Zingiber, Kaempferia, Boesenbergia) dan Klade II
(Etlingera, Amomum, Alpinia, FElettaria), masing-masing dengan
karakteristik fitokimia dan aktivitas terapeutik khas. Spesies
berkerabat dekat seperti C. xanthorrhiza, C. zedoaria, dan C.
aeruginosa memiliki senyawa bioaktif serupa berupa kurkuminoid
dan minyak atsiri dengan aktivitas antiinflamasi, antioksidan, dan
antimikroba, sedangkan perbedaan filogenetik menghasilkan
diversifikasi senyawa aktif seperti antikanker (Z. zerumbet) dan
antibakteri (Z. cassumunar). Penelitian ini menyimpulkan bahwa
pendekatan in silico berbasis ITS efektif untuk memetakan hubungan
evolusi dan fitokimia, memperkuat dasar ilmiah pemanfaatan
rimpang dalam pengobatan tradisional, serta memberikan
rekomendasi strategis bagi pengembangan fitofarmaka dan
konservasi keanekaragaman genetik Indonesia.

Abstract

Indonesia possesses a rich diversity of rthizomes (Zingiberaceae) that
have long been utilized in traditional medicine, yet morphological
identification is often hindered by variations in form and reliance on
reproductive organs. This study aims to identify phytochemical
compounds in silico in endemic Indonesian Zingiberaceae and
analyze their potential as drug candidates, with phylogenetic
relationships confirmed using ITS markers. ITS sequence data from
17 species and one outgroup were downloaded from GenBank and
analyzed using MEGA 12 software with the Neighbor-Joining
method. The results revealed two major clades: Clade I (Curcuma,
Zingiber, Kaempferia, Boesenbergia) and Clade 11 (Etlingera,
Amomum, Alpinia, FElettaria), each with distinct phytochemical
characteristics and therapeutic activities. Closely related species such
as C. xanthorrhiza, C. zedoaria, and C. aeruginosa share similar
bioactive compounds, including curcuminoids and essential oils, with
anti-inflammatory, antioxidant, and antimicrobial properties, while
greater phylogenetic differences correspond to diversified active
compounds such as anticancer (Z. zerumbet) and antibacterial (Z.
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cassumunar). This study concludes that the ITS-based in silico
approach is effective in mapping evolutionary and phytochemical
relationships, strengthening the scientific basis for the use of
rhizomes in traditional medicine, and providing strategic
recommendations for the development of phytopharmaceuticals and
the conservation of Indonesia’s genetic diversity.

Copyright © 2025. The authors. This is an open access article under the CC BY-SA license

1. Pendahuluan

Indonesia sebagai negara tropis kepulauan memiliki keanekaragaman flora yang luar
biasa, termasuk kekayaan jenis tanaman rimpang (Zingiberaceae) endemik yang belum
banyak tereksplorasi. Selain jenis-jenis yang telah dikenal luas seperti jahe (Zingiber
officinale), kunyit (Curcuma longa), dan kencur (Kaempferia galanga), Indonesia memiliki
banyak rimpang endemik seperti temu mangga (Curcuma mangga), temu giring (Curcuma
heyneana), dan lengkuas hitam (A/pinia nigra) yang secara turun-temurun dimanfaatkan
dalam pengobatan tradisional [1]. Rimpang-rimpang endemik ini diduga kaya akan senyawa
bioaktif unik seperti turunan kurkuminoid, xanthorrhizol, dan zerumbon yang memiliki
aktivitas antiinflamasi, antikanker, dan antioksidan yang potensial [2][3][4]. Secara
ekonomi, potensinya juga signifikan sekitar 94% industri jamu nasional bergantung pada
bahan baku rimpang lokal [5], dengan peluang pengembangan yang besar di sektor farmasi
dan kosmetik herbal, khususnya dari sumber daya endemik yang belum termanfaatkan
secara optimal [6].

Namun, identifikasi taksonomi tanaman rimpang berdasarkan morfologi seringkali
bermasalah akibat variasi morfologi yang tinggi [7], keberadaan spesies kriptik [8], dan
ketergantungan pada organ reproduktif (bunga/buah) yang tidak selalu tersedia [9]. Hal ini
menyulitkan klasifikasi akurat yang diperlukan untuk eksplorasi potensi bioaktifnya. Oleh
karena itu, analisis molekuler seperti sekuensing Internal Transcribed Spacer (ITS) menjadi
solusi. Teknik ini mampu mengungkap hubungan filogenetik melalui variasi sekuens DNA
yang tinggi [10], kemudahan amplifikasi dengan primer universal [11], dan ketersediaan
basis data GenBank yang luas [12]. Dalam kajian ini, analisis filogenetik secara empiris
dalam kajian ini dilakukan dengan metode Neighbor-Joining menggunakan perangkat lunak
MEGA [13]. Tahapan analisis meliputi alignment sekuen, pemilihan model evolusi, dan
rekonstruksi pohon dengan pengujian bootstrap untuk menilai kepercayaan setiap klade
[14].

Studi filogenetik sebelumnya telah mengungkap hubungan kekerabatan kompleks
dalam Zingiberaceae. Sebagai contoh, kajian empiris membuktikan bahwa Kaempferia,
Boesenbergia, dan Zingiber membentuk klade terpisah dari Curcuma, sementara
Pyrgophyllum justru berkerabat dekat dengan Hedychium [15]. Sementara itu, analisis
serupa menggunakan penanda RAPD dan ISSR berhasil mengklasifikasikan 20 spesies
Zingiberaceae ke dalam tiga suku berbeda [16]. Namun, penelitian filogenetik berbasis ITS
yang memiliki resolusi tinggi pada level genus untuk tanaman rimpang endemik Indonesia
masih terbatas, terutama pada genus seperti Etlingera dan Boesenbergia. Lebih penting lagi,
hubungan antara kedekatan filogenetik dengan profil fitokimia komparatif belum
sepenuhnya terpetakan. Dengan kata lain, belum jelas bagaimana kedekatan genetik pada
genus-genus endemik Indonesia ini berkorelasi dengan variasi dan kesamaan kandungan
senyawa bioaktifnya, yang merupakan dasar ilmiah dari pemanfaatan tradisionalnya.

Pemahaman atas hubungan filogenetik dan fitokimia ini sangat krusial karena spesies
yang berkerabat dekat cenderung memiliki kandungan kimia serupa, sehingga dapat menjadi
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panduan dalam eksplorasi senyawa baru. Selain itu, konfirmasi hubungan evolusioner dapat
memperkuat dasar ilmiah pemanfaatan spesies tertentu dalam pengobatan tradisional, serta
membantu identifikasi klade dengan potensi farmakologis tinggi untuk prioritas konservasi
[17].

Penelitian ini bertujuan untuk mengisi celah pengetahuan tersebut melalui
pendekatan in silico. Tahap pertama penelitian adalah menganalisis kekerabatan filogenetik
tanaman rimpang endemik Indonesia berdasarkan penanda ITS untuk memetakan
keanekaragaman dan menentukan perwakilan spesies dari setiap klade utama. Selanjutnya,
penelitian akan mengidentifikasi kandungan fitokimia yang telah dilaporkan dari spesies
perwakilan tersebut dan menilai potensi terapinya. Dengan pendekatan ini, penelitian tidak
dimaksudkan untuk mencari korelasi langsung, melainkan menggunakan pohon filogenetik
sebagai dasar seleksi sampel yang komprehensif dan tidak bias dalam kajian fitokimia.
Metode in silico dipilih karena efisiensi biaya dan waktu dibandingkan studi in vitro atau in
vivo [18], di samping memanfaatkan data sekuens ITS yang tersedia di GenBank. Hasil
penelitian ini diharapkan tidak hanya memperkaya basis data filogenetik tanaman rimpang
Indonesia, tetapi juga memberikan rekomendasi ilmiah untuk pengembangan obat berbasis
keanekaragaman genetik.

2. Metode Penelitian

Penelitian ini merupakan studi deskriptif eksploratif yang menggunakan pendekatan
bioinformatika in silico untuk menganalisis hubungan filogenetik tanaman rimpang
Indonesia (Zingiberaceae). Data sekuen ITS diambil dari NCBI GenBank dengan metode
purposive [19], mencakup 17 spesies tanaman rimpang endemik Indonesia dan 1 spesies di
luar tanaman rimpang sebagai outgroup yang tersaji pada Tabel 1.

Instrumentasi. Alat yang digunakan dalam penelitian ini adalah laptop dan
perangkat lunak MEGA 12. Bahan yang digunakan mencakup sampel data urutan nukleotida
yang diambil dari GenBank melalui situs NCBI (National Center for Biology Information)
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/. Data urutan nukleotida yang diambil merupakan perwakilan
genus dari famili tumbuhan rimpang, dengan tujuan untuk memeriksa hubungan antar
spesies yang berbeda yang tertera pada Tabel 1.

Tabel 1. Data spesies tanaman rimpang yang digunakan dalam penelitian

. R Nomor Asal
No Nama Lokal Spesies Sinonim BP Aksesi Geografis
1 Lengkuas féﬁﬁm galanga (L.) Maranta galanga L. 647  AF478715.1  Thailand
Lengkuas Alpinia nigra Zingiber nigrum Indonesia
2 hitam (Gaertn.) Burtt Gaertn. 341 OP764027.1 (Yogyakarta)
L. . Languas
3 Lemgkuas  dipinia officinarum g i (Hance) 639 AF478718.1  China
kecil Hance
Farw.
Amomum compactum
(Sol. ex Maton) Amomum Indonesia
4 Kapulaga Y compactum Sol. ex 622  AY351986.1
Skornick. & Maton (Jawa)
A.D.Poulsen ©
. Boesenbergia rotunda  Curcuma rotunda .
5 Temu kunci (L.) Mansf, L 669 KY701331.1 Malaysia
6  Temu ireng gz;‘{;”ma aerugmosa 592 JQ409983.1  Indonesia
. Curcuma heyneana Indonesia
7 Temu giring Valeton & Zijp - 355  KJ803142.1 (Jawa)
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g lemu Curcuma mangga - 554  KY129786.1 Indonesia
mangga Valeton & Zijp
Kua domestica
. Medik. Korea
9  Kunyit Curcuma longa L. Stissera curcuma 238  DQ445151.1 Selatan
Giseke.
Curcuma Indonesia
10 Temu lawak canthorrhiza Roxb. - 583 JQ409918.1 (Jawa)
. Curcuma zedoaria Amomum zedoaria Indonesia
11 Temu putih (Christm.) Roscoe Christm. 600 JQ409980.1 (Jawa Barat)
Kapulaga Elettaria Amomum India
]2 apwas cardamomum (L.) 616  MH396866.1
sabrang cardamomum L. (Kerala)
Maton
Etlingera elatior .. . Indonesia
13 Kecombrang (Jack) R.M.Sm. Alpinia elatior Jack 357  OL536478.1 (Jawa Barat)
Kaempferia galanga  Alpinia sessilis Indonesia
14  Kencur L J.Koenig 721  0Q603810.1 (Bali)
15 Bangle Zingiber cassumunar  Zingiber purpureum 622 OR703696.1 Thailand
Roxb. Roscoe
16 Jahe Zingiber officinale Amomum zingiber 350  MT495786.1 China
Roscoe L.
Zingiber zerumbet Amomum zerumbet Indonesia
17" Lempuyang (L.) Roscoe ex Sm. L. 494 PQ364960.1 (Jawa Barat)
18 Gendola Basella alba L. - 534 MK610434.1 China

Sumber: NCBI & Catalogue of Life

Prosedur kerja. Analisis filogenetik dilakukan secara in silico menggunakan
perangkat lunak MEGA 12 (Molecular Evolutionary Genetics Analysis) [20]. Proses analisis
mengikuti pipeline standar filogenetik [21] yang terdiri dari beberapa tahapan.

Pengumpulan dan seleksi data sekuen. Sekuen nukleotida daerah ITS untuk 17
spesies target dan 1 spesies outgroup (Basella alba) diunduh dari database NCBI GenBank
(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/). Seleksi sekuen dilakukan secara purposive
dengan beberapa kriteria, yaitu: merupakan sekuen lengkap dari daerah ITS yang mencakup
ITS1, gen 5.8S, dan ITS2; berasal dari spesies tanaman rimpang yang merupakan endemik
atau telah teridentifikasi dengan baik dan dibudidayakan di Indonesia; serta prioritas
diberikan kepada sekuen yang diisolasi dari spesimen asal Indonesia untuk meningkatkan
relevansi biogeografis studi. Asal geografis setiap sekuen yang digunakan tercantum pada
Tabel 1.

Evaluasi kualitas dan preparasi data. Kualitas setiap sekuen dievaluasi
berdasarkan panjang sekuen dan kelengkapan daerah ITS. Sekuen dengan panjang di bawah
500 pasangan basa (bp) dieksklusi dari analisis karena dianggap sebagai sekuen parsial yang
tidak lengkap dan dapat mengakibatkan bias pada saat alignment. Seluruh sekuen yang
memenubhi kriteria kemudian dikonversi ke dalam format FASTA untuk proses lebih lanjut.

Multiple sequence alignment (penyelarasan sekuen berganda). Penyelarasan
sekuen berganda dilakukan menggunakan algoritma MUSCLE (Multiple Sequence
Comparison by Log-Expectation) [22] yang terintegrasi dalam perangkat lunak MEGA 12.
Parameter alignment menggunakan pengaturan default. Hasil alignment kemudian diperiksa
dan disesuaikan secara manual untuk memastikan homologi posisi nukleotida dan
memperbaiki daerah yang mis-aligned, terutama pada daerah ujung (flanking regions)
sekuen.

Konstruksi pohon filogenetik. Pohon filogenetik direkonstruksi menggunakan
metode Neighbor-Joining (NJ) [23]. Jarak genetik antar sekuen dihitung menggunakan



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/

291 _ Filogeni: Jurnal Mahasiswa Biologi, Volume 5, Nomor 3, September-Desember 2025, hlm. 287-301

model substitusi nukleotida Kimura 2-Parameter (K2P). Pemilihan model K2P didasarkan
pada kesederhanaan dan kemampuannya yang baik untuk data sekuen dengan tingkat
divergensi menengah seperti ITS [24]. Semua posisi yang mengandung gap dan data yang
missing dieliminasi (complete deletion). Kekuatan topologi dan kepercayaan setiap
percabangan pada pohon filogenetik diuji menggunakan metode bootstrap dengan 1000
replikasi [25]. Nilai bootstrap > 70% umumnya dianggap sebagai indikator support yang
kuat untuk sebuah klade.

Analisis dan interpretasi pohon. Pohon filogenetik yang dihasilkan dianalisis untuk
mengidentifikasi pengelompokan (klade) dan hubungan kekerabatan antar takson. Hasil ini
kemudian diinterpretasikan secara deskriptif dalam konteks etnobotani Indonesia dengan
menghubungkan kedekatan filogenetik dengan profil fitokimia dan potensi pengobatan yang
telah dilaporkan dalam literatur.

3. Hasil dan Pembahasan
3.1 Hasil Penelitian

Pohon filogenetik yang direkonstruksi berdasarkan sekuens penanda ITS
menggunakan metode Neighbor-Joining (model Kimura 2-parameter) dengan 1000
replikasi bootstrap disajikan pada Gambar 1. Analisis ini berhasil mengungkap
hubungan kekerabatan molekuler antar 17 spesies tanaman rimpang endemik Indonesia
dengan nilai support yang bervariasi. Nilai bootstrap (>50%) dari 1000 replikasi
ditampilkan pada setiap node. Panjang cabang mencerminkan jarak evolusioner (jumlah
substitusi nukleotida per site). Basella alba (Famili Basellaceae) digunakan sebagai
outgroup.

62% JQ409918.1 Curcuma xanthorrhiza
% [ 1 JQ409980.1 Curcuma zedoaria
33% ———— JQ409983.1 Curcuma aeruginosa
59% DQ445151.1 Curcuma longa
—24%: KJ803142.1 Curcuma heyneana
Subklad 1A 69% KY129786.1 Curcuma mangga
MT495786.1 Zingiber officinale
KladI 719 36% —  KY701331.1 Boesenbergia rotunda
66% PQ564960.1 Zingiber zerumbet
W: OR703696.1 Zingiber cassumunar
il i 0Q603810.1 Kaempferia galanga
Subklad 1A 36% —— OL536478.1 Etlingera elatior
L AY351986.1 Amomum compactum
Klad II 68% OP764027.1 Alpinia nigra
Subklad 1B 36% ————— AF478715.1 Alpinia galanga
68% AF478718.1 Alpinia officinarum
W: MH396866.1 Elettaria cardamomum
MK610434.1 Basella alba

Gambar 1. Pohon filogenetik tanaman rimpang berdasarkan penanda ITS

Pohon filogenetik berhasil mengelompokkan spesies-spesies tersebut menjadi
dua klade utama dengan nilai bootstrap yang tinggi (Gambar 1). Klade I, yang didukung
nilai bootstrap 68%, secara monofiletik mencakup genus Curcuma, Zingiber,
Kaempferia, dan Boesenbergia. Klade I selanjutnya terbagi menjadi dua subklade yang
didukung dengan kuat, yaitu subklade IA (bootstrap 69%) yang terdiri dari genus
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Curcuma (6 spesies), Zingiber (3 spesies), dan Boesenbergia rotunda, serta subklade 1B
(bootstrap 59%) yang beranggotakan secara eksklusit Kaempferia galanga. Sementara
itu, Klad II (bootstrap 38%) juga bersifat monofiletik dan terdiri dari genus Etlingera,
Amomum, Alpinia, dan Elettaria. D1 dalam klade II, terbentuk subklade 1IB (bootstrap
64%) yang mengelompokkan Alpinia officinarum dan Elettaria cardamomum dengan
hubungan kekerabatan yang sangat erat. Sebagai outgroup, Basella alba terpisah sangat
jauh dari semua anggota famili Zingiberaceae, yang mengonfirmasi validitas
pengakarannya dan bahwa kedua klade utama tersebut merupakan kelompok yang
alami. Seluruh kelompok filogenetik utama beserta nilai bootstrap dan karakteristik
umumnya dirangkum dalam Tabel 2.

Tabel 2. Ringkasan klade filogenetik utama berdasarkan analisis penanda ITS
Klade/Subklade  Nilai Bootstrap (%) Genera yang Terwakili Contoh Spesies

Klade I 68 Curcuma, Zingiber, C. longa, Z. officinale, B.
Boesenbergia, Kaempferia  rotunda, K. galanga

Subklade 1A 69 Curcuma, Z%ngzber, C. xanthorrhiza, C. zedoaria,
Boesenbergia Z. zerumbet

Subklade IB 59 Kaempferia K. galanga

Klade II 38 Etlmgera, Amomum, E. elatior, A. compactum, A.
Alpinia, Elettaria galanga

Subklade 1B 64 Alpinia, Elettaria A. officinarum, E.

cardamomum

Hubungan kekerabatan yang erat terlihat pada beberapa kelompok, seperti
kelompok Curcuma yang terdiri dari C. xanthorrhiza, C. zedoaria, dan C. aeruginosa
(nilai bootstrap 62%), serta kelompok Zingiber yang beranggotakan Z. zerumbet dan
Z. cassumunar (nilai bootstrap 34%). Keeratan hubungan evolusioner ini selanjutnya
akan menjadi dasar untuk hubungan dengan profil fitokimia untuk mengidentifikasi
potensi pengobatan dari tanaman rimpang endemik Indonesia.

3.2 Pembahasan

Secara umum, pohon filogenetik yang dihasilkan menunjukkan pengelompokan yang
sesuai dengan taksonomi genus. Meskipun sekuen-sekuen yang dianalisis berasal dari
berbagai negara (Tabel 1), seperti Indonesia, Thailand, Malaysia, China, dan India,
pengelompokan tetap didasarkan pada hubungan genetik dan bukan kedekatan geografis.
Hal ini mengindikasikan bahwa marka ITS cukup kuat untuk mengungkap kekerabatan
evolusioner pada famili Zingiberaceae yang melampui batas biogeografis.

Selaras dengan pengelompokan taksonomi, pola filogenetik juga menunjukkan
korelasi dengan kemiripan profil fitokimia dalam suatu klad atau genus. Sebagai contoh,
spesies-spesies dalam genus Curcuma (klade I) seperti C. longa, C. xanthorrhiza, dan C.
zedoaria cenderung kaya akan kurkuminoid dan senyawa turunannya, yang bertanggung
jawab atas aktivitas antiinflamasi dan antioksidan yang kuat [26][27][28]. Sementara itu,
genus Zingiber (klade I), termasuk Z. officinale dan Z. zerumbet, dikenal dengan kandungan
gingerol dan zerumbone yang khas, yang masing-masing berperan dalam aktivitas
gastrointestinal dan antikanker [2][29][30]. Namun, pemahaman yang komprehensif dan
berbasis bukti mengenai potensi pengobatan setiap spesies memerlukan pendekatan yang
melibatkan kajian literatur terhadap kandungan fitokimia dan aktivitas biologisnya.
Berdasarkan kajian literatur, seluruh spesies tanaman rimpang yang diteliti menunjukkan
profil fitokimia dan potensi terapeutik yang khas. Sebagai contoh, Alpinia galanga
mengandung galangin dan minyak atsiri dengan aktivitas imunostimulan dan antibakteri [4]
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[31][32], sedangkan Boesenbergia rotunda kaya akan panduratin yang berperan dalam efek
nefroprotektif dan antiinflamasi [33][34]. Curcuma aeruginosa menunjukkan kemampuan
sebagai penghambat lipase pankeras [28], sementara Et/lingera elatior dilaporkan memiliki
efek antidiabetes melalui penghambatan enzim a-glukosidase [35, 36]. Kaempferia galanga
menonjol dengan kandungan ethyl-p-methoxycinnamate yang memiliki aktivitas anti-
angiogenik atau antikanker [37], dan Zingiber cassumunar unggul dalam aktivitas
antibakteri yang spesifik melalui terpinen-4-ol [30]. Dengan demikian, meskipun terdapat
kemiripan dalam kelompok filogenetik yang sama, setiap spesies memiliki kekhasan
fitokimia dan potensi terapetiknya sendiri-sendiri yang telah divalidasi oleh berbagai
penelitian. Temuan ini memberikan panduan yang lebih terpercaya untuk eksplorasi potensi
pengobatan berdasarkan bukti empiris yang tersaji pada Tabel 3.

Tabel 3. Potensi fitokimia dan aktivitas biologis tanaman rimpang berdasarkan studi empiris

Kandungan Fitokimia

Aktivitas Biologis yang

No Nama Ilmiah Utama Dilaporkan Referensi
| Alpinia galanga i:ilfinﬁl'n acfle?:)/)(:ng}lli rirclgiyak Imunostimulan, afrodisiak, 5135,
P g & ) yehav antibakteri, antioksidan
acetate)
L Flavonoid, polifenol, minyak Imunomodulator,
2 Alpinia nigra atsiri antioksidan, antibakteri [32]
. Antimikroba, antioksidan,
Alpinia . .
3 . Galangin, diarylheptanoid penghambat [38]
officinarum >
asetilkolinesterase
4 Amomum Flavonoid, polifenol, minyak  Antibakteri, antioksidan, [39]
compactum atsiri (borneol, camphor) antidiabetes
. L . Nefroprotektif,
5 fotese;bergla gzr\llilrllzgn’ pinostrobin, antiinflamasi (penghambat [33][34]
otunaa TNF-a), antibakteri
Curcuma Kurkuminoid, flavonoid, Ant10k51dan, penghambat
6 . . . .. lipase pankreas, [28][40][41]
aeruginosa fenolik, minyak atsiri L
antimikroba
(Data terbatas, diduga mirip
Curcuma ..
7 hevneand Kurkuminoid genus Curcuma: -
Y antioksidan, antiinflamasi)
Antimikroba, untuk
8 Curcuma mangga Kurkuminoid, myrcene, p- gangguan pencernaan dan [42][43][44]
cymene pernapasan (bronkitis,
asma)
A (8740
9 Curcuma longa d.emet0k51ku.rkum1n,. imunomodulator (COVID- [3][45][46][47]
bisdemetoksikurkumin . .
19), antimalaria
Antiinflamasi, antioksidan,
Curcuma Kurkuminoid, xanthorrhizol, antimikroba,
10 xanthorrhiza ar-turmeron hepatoprotektor, sinergis [51126]148]
dengan antibiotik
1 Curcuma Kurkumin, zederon, Antitumor, antiinflamasi, [27][49]
zedoaria germakron antimikroba
Penghambat
12 Elettaria T§rpen, senyawa fenolik, asetilkolinesterase, untuk [38][50][51]
cardamomum minyak atsiri gangguan pencernaan,
antioksidan
Antidiabetes (penghambat
13 Etlingera elatior Flavonoid, polifenol a-glukosidase/a-amilase), [35][36][52]

antioksidan, hepatoprotektif
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Anti-angiogenik

14 Kaempferia EALP-methOXyCINamae,  (antikanker), antihipertensi,  [37][53]54]
garang: Y ekspektoran, diuretik
L Antibakteri (penghambat
Zingiber . . . .
15 Terpinen-4-ol, y-terpinene biofilm & quorum sensing [30]
cassumunar .
P. aeruginosa)
Zinviber Antioksidan, untuk
16 &t Gingerol, shogaol gangguan gastrointestinal, [2][55]
officinale . .
antiemetik
Antikanker (apoptosis),
17 Zingiber zerumbet ~ Zerumbone antiinflamasi sistemik [29][56]1[57][58]

(NLRP3), antiulcer

Pohon filogenetik yang direkonstruksi menggunakan penanda ITS mengungkap
struktur kekerabatan yang jelas di antara 17 spesies Zingiberaceae endemik Indonesia
(Gambar 1). Hasil analisis menunjukkan pemisahan yang kuat menjadi dua klade utama (I
dan II), yang konsisten dengan klasifikasi taksonomi tingkat genus. Klade I didominasi oleh
genera Curcuma, Zingiber, Kaempferia, dan Boesenbergia, sementara klade II terdiri atas
Etlingera, Amomum, Alpinia, dan Elettaria. Struktur ini memberikan kerangka evolusioner
untuk memahami distribusi kandungan fitokimia dan potensi pengobatan pada suku
Zingiberaceae. Keputusan menggunakan penanda ITS dalam studi ini didasarkan pada
keunggulannya yang banyak dimanfaatkan dalam identifikasi keanekaragaman tanaman [59]
antara lain tingkat akurasi dan spesifisitas yang tinggi, laju mutasi yang relatif cepat, serta
ukurannya yang pendek (sekitar 700 pasang basa) [60]. Selain itu, sekuens ITS telah terbukti
berfungsi sebagai penanda molekuler yang efektif untuk menentukan hubungan kekerabatan
antar spesies tanaman rimpang [61].

Analisis kladogram dengan metode NJ lebih lanjut mengungkapkan pembagian dua
klade utama tersebut. Klade I mencakup empat genera, yaitu Curcuma, Zingiber,
Kaempferia, dan Boesenbergia, sedangkan Klad II terdiri dari genus Etlingera, Amomum,
Alpinia, dan Elettaria. Pengelompokan ini merepresentasikan hubungan kekerabatan yang
berbeda di antara spesies tanaman rimpang tersebut. Tingkat kepercayaan terhadap
pengelompokan diperkuat oleh nilai bootstrap yang tertera pada setiap percabangan pohon
filogenetik.

Klade I terbagi menjadi dua subklade, yaitu IA dan IB. Subklade IA mencakup enam
spesies genus Curcuma, tiga spesies genus Zingiber, dan satu spesies genus Boesenbergia.
Analisis bootstrap menunjukkan kedekatan filogenetik antara C. xanthorrhiza dan C.
zedoaria dengan nilai 62%, yang mengindikasikan hubungan kekerabatan yang erat. Kedua
spesies ini memiliki kesamaan kandungan kurkuminoid yang berperan dalam aktivitas anti-
inflamasi, antioksidan, dan antimikroba [26][62]. Senyawa-senyawa ini menjadi dasar
pemanfaatan kedua tanaman tersebut dalam pengobatan tradisional Asia. Selain
kurkuminoid, minyak esensial dari kedua spesies juga dilaporkan memiliki efek terapeutik,
khususnya dalam aktivitas antimikroba dan anti-inflamasi [62].

Kelompok dengan nilai bootstrap 62% juga mencakup C. aeruginosa, membentuk
triad spesies Curcuma dengan profil fitokimia mirip. C. xanthorrhiza mengandung
kurkuminoid, xanthorrhizol, dan ar-turmeron [5][26], sedangkan C. zedoaria dominan akan
kurkumin, zederon, dan germakron [27]. Sementara itu, C. aeruginosa kaya akan flavonoid
dan senyawa fenolik [28]. Komposisi ini mendukung efek antioksidan dan antiinflamasi
yang menjadi ciri ketiga spesies. Senyawa tambahan seperti terpenoid dan seskuiterpenoid
(xanthorrhizol pada C. xanthorrhiza dan triterpenoid pada C. aeruginosa) memperkuat
aktivitas antimikroba dan antitumor, didukung pula oleh peran minyak atsiri [48][49]. Dalam
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praktik pengobatan, ketiganya memiliki spesialisasi berbeda yaitu C. xanthorrhiza sebagai
hepatoprotektor, C. zedoaria untuk terapi tumor, dan C. aeruginosa sebagai penghambat
lipase [41]. Potensi integrasi dengan pengobatan modern juga terlihat, seperti sinergi C.
xanthorrhiza dengan antibiotik tetrasiklin dan C. zedoaria dengan kemoterapi [5][49], yang
membuka peluang pengembangan fitofarmaka standar.

Berbeda dengan kelompok sebelumnya, pasangan C. longa dan C. heyneana
menunjukkan divergensi lebih besar (bootstrap 24%). C. longa mengandung kurkumin
sebagai senyawa utama dengan efek anti-inflamasi kuat melalui inhibisi jalur NF-xB [45],
serta berperan dalam terapi hepatoprotektif dan COVID-19 [46][47]. Sebaliknya, meskipun
C. heyneana memiliki senyawa serupa seperti kurkuminoid, penelitian tentang efektivitas
terapinya masih terbatas. Perbedaan konsentrasi senyawa aktif dan variasi metabolit
sekunder diduga menjadi penyebab disparitas kemanjuran klinis antara kedua spesies ini.

Variabilitas antarkultivar menjadi pembeda penting, terutama pada C. longa yang
menunjukkan keragaman metabolit sekunder signifikan [63]. Hal ini memengaruhi
optimalisasi pemanfaatan klinisnya. Pada C. heyneana, variabilitas serupa diperkirakan ada
namun memerlukan penelitian lebih mendalam untuk mengidentifikasi kultivar dengan
potensi terapeutik optimal. Dengan demikian, meskipun berasal dari genus yang sama,
perbedaan komposisi kimia dan tingkat eksplorasi ilmiah menjadikan aplikasi kedua spesies
ini dalam pengobatan memiliki spektrum yang berbeda.

Dalam subklade IA, C. mangga menempati posisi filogenetik yang paling jauh
dibandingkan spesies Curcuma lainnya. Studi komparatif menunjukkan perbedaan
signifikan dalam komposisi fitokimia C. mangga dibandingkan C. longa dan C. zedoaria
[42][43]. Meskipun mengandung kurkuminoid dan terpenoid seperti genus Curcuma pada
umumnya, C. mangga memiliki keunikan dalam profil minyak atsiri dan asam fenolik yang
memberi karakter aroma spesifik. Berbeda dengan C. longa yang dominan kurkumin [64],
C. mangga justru kaya senyawa volatil seperti myrcene dan p-cymene yang berkontribusi
pada aktivitas antimikroba unggul [44].

Spesialisasi terapi C. mangga terletak pada penanganan gangguan pencernaan dan
pernapasan. Dalam sistem pengobatan Ayurvedic dan Unani [42], tanaman ini secara khusus
dimanfaatkan untuk terapi bronkitis, asma, dan gangguan gastrointestinal. Kontras dengan
C. longa yang lebih berperan sebagai antiinflamasi sistemik dan hepatoprotektor, C. mangga
unggul dalam pengobatan infeksi kulit karena aktivitas antimikrobanya yang poten terhadap
bakteri patogen [43]. Keunggulan ini berkorelasi dengan dominasi senyawa volatil dalam
profil fitokimianya.

Studi empiris mengungkap perbedaan mendasar dalam variabilitas genetik yaitu
pada C. mangga, variasi kimia terutama memengaruhi komposisi minyak atsiri, sementara
pada C. longa lebih berdampak pada kadar kurkumin [64]. Implikasi klinisnya, strategi
standardisasi ekstrak C. mangga harus berfokus pada komponen volatil, berbeda dengan C.
longa yang memprioritaskan kurkuminoid. Temuan ini mempertegas pentingnya pendekatan
spesifik-spesies dalam pemanfaatan tanaman obat.

Meskipun berkerabat dekat secara filogenetik (nilai bootstrap 34%), Z. zerumbet dan
Z. cassumunar menunjukkan divergensi kimia dan terapeutik yang mencolok. Z. zerumbet
mengandung zerumbone sebagai senyawa utama dengan aktivitas antikanker melalui
mekanisme apoptosis dan antiinflamasi sistemik [29][56]. Senyawa ini juga terbukti
memiliki efek antiulser dan meningkatkan kualitas hidup pasien kanker [57]. Sebaliknya, Z.
cassumunar unggul dalam kandungan terpinen-4-ol dan y-terpinene yang memberi efek
antibakteri unik, termasuk inhibisi biofilm dan quorum sensing Pseudomonas aeruginosa
[30].
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Perbedaan farmakologi kedua spesies terletak pada mekanisme molekuler yaitu
zerumbone bekerja via modulasi jalur NLRP3 [58], sedangkan komponen Z. cassumunar
menargetkan membran sel bakteri. Secara klinis, Z. zerumbet lebih cocok untuk penyakit
kronis seperti kanker, sementara Z. cassumunar efektif untuk infeksi bakteri akut. Perbedaan
ini menunjukkan bagaimana keragaman genus Zingiber dapat dimanfaatkan untuk terapi
yang lebih spesifik.

B. rotunda (temu kunci) membentuk klaster terpisah dari Z. officinale (nilai bootstrap
36%), dengan keunggulan dalam efek nefroprotektif. Ekstrak etanol rimpangnya (EEBR)
terbukti mengurangi biomarker nefrotoksisitas seperti Haverl dan Casp7 pada model tikus
[33], sekaligus menunjukkan aktivitas antiinflamasi melalui inhibisi TNF-a [34]. Sementara
itu, Z. officinale (jahe) lebih dikenal akan manfaat gastrointestinalnya melalui kandungan
gingerol dan shogaol yang memodulasi stres oksidatif [55]. Kedua spesies ini
merepresentasikan diversifikasi terapetik dalam famili Zingiberaceae.

Subklade IB secara eksklusif terdiri dari spesies K. galanga. Tanaman ini
mengandung berbagai senyawa bioaktif, terutama minyak esensial dengan komponen
dominan berupa ethyl-para-methoxycinnamate dan ethyl-cinnamate [53]. Senyawa-senyawa
tersebut terutama dapat diekstraksi menggunakan pelarut organik seperti heksana,
diklorometana, dan metanol. Analisis lebih lanjut terhadap profil minyak esensialnya
mengungkap keberadaan senyawa lain seperti pentadecane, cyperene, alpha-gurjunene, dan
ethyl p-methoxycinnamate [54], yang banyak dimanfaatkan dalam industri karena
karakteristik aromatiknya.

Secara tradisional, K. galanga telah lama dimanfaatkan dalam pengobatan berbagai
penyakit, termasuk hipertensi, gangguan pernapasan (batuk dan asma), serta rematik. Selain
itu, tanaman ini juga berfungsi sebagai ekspektoran, stimulan, dan diuretik dalam praktik
pengobatan tradisional [53]. Lebih lanjut, penelitian modern mengungkap potensi terapeutik
yang lebih spesifik dari senyawa turunannya. Senyawa trans-ethyl p-methoxycinnamate
(TEM) yang diisolasi dari K. galanga terbukti memiliki aktivitas anti-angiogenik yang kuat
melalui mekanisme penghambatan aktivitas VEGF [37], menjadikannya kandidat potensial
untuk pengembangan terapi kanker.

Klade II terbagi menjadi dua subklade, yaitu subklade IIA dan subklade IIB. Pada
subklade I1A, hanya terdapat dua spesies, yaitu E. elatior dan A. compactum, dengan tingkat
kekerabatan yang cukup jauh (nilai bootstrap 36%). E. elatior menunjukkan sifat
antidiabetik yang signifikan melalui kemampuannya menghambat enzim a-glukosidase dan
a-amilase, meningkatkan sensitivitas insulin, serta melindungi sel pankreas dari stres
oksidatif [35, 36, 52]. Sementara itu, 4. compactum kaya akan metabolit sekunder seperti
flavonoid dan polifenol yang berkontribusi pada aktivitas antibakteri dan antioksidannya
[39]. Senyawa-senyawa ini menjadikannya efektif dalam mencegah stres oksidatif dan
infeksi bakteri.

Pada subklade IIB, terdapat dua genus, yaitu Alpinia dan Elettaria. A. nigra dan A.
galanga memiliki hubungan kekerabatan yang relatif jauh. A. galanga telah terbukti
meningkatkan fungsi seksual pada pria dengan disfungsi ereksi yang diinduksi SSRI. Sebuah
uji klinis menunjukkan bahwa suplementasi ekstrak A. galanga secara signifikan
meningkatkan skor fungsi ereksi dibandingkan plasebo [31]. Di sisi lain, minyak atsiri A.
nigra menunjukkan efek proliferatif pada sel mononuklear darah tepi manusia (PBMC) dan
meningkatkan produksi sitokin, mengindikasikan potensinya sebagai agen imunostimulan
alami untuk terapi pendamping kemoterapi [32].

Sementara itu, 4. officinarum dan E. cardamomum memiliki kekerabatan yang lebih
dekat (nilai bootstrap 64%). Keduanya merupakan anggota famili Zingiberaceae dengan



297 _ Filogeni: Jurnal Mahasiswa Biologi, Volume 5, Nomor 3, September-Desember 2025, hlm. 287-301

karakteristik fisiologis dan fitokimia yang mendukung penggunaannya dalam pengobatan
tradisional maupun modern. 4. officinarum (lengkuas kecil) dan E. cardamomum (kapulaga
sabrang) dikenal akan sifat aromatiknya serta kandungan senyawa bioaktif yang beragam.
Minyak esensial kapulaga, misalnya, kaya akan terpen dan senyawa fenolik yang
bertanggung jawab atas efek terapeutiknya [38][50]. Keberadaan senyawa-senyawa ini
menjadikan kedua tanaman tersebut banyak dimanfaatkan dalam pengobatan tradisional
untuk mengatasi gangguan pencernaan dan infeksi [S1].

Sebagai outgroup, Basella alba L. (famili Basellaceae) secara konsisten menempati
posisi terpisah dan jauh dari seluruh spesies dari famili Zingiberaceae. Hal ini membuktikan
bahwa pemilihan outgroup telah tepat untuk mengakar pohon filogenetik ini [65]. Secara
keseluruhan, analisis ini menunjukkan bahwa penanda ITS efektif dalam mengungkap
hubungan evolusi tanaman rimpang sekaligus memperkuat temuan etnobotani mengenai
korelasi antara kedekatan genetik dengan pola pemanfaatan tradisional oleh masyarakat.

4. Kesimpulan

Penelitian in silico ini berhasil menganalisis kekerabatan filogenetik 17 spesies
rimpang (Zingiberaceae) endemik Indonesia menggunakan penanda ITS, menunjukkan
korelasi erat antara kedekatan genetik dengan profil fitokimia dan potensi pengobatan.
Rekonstruksi filogenetik membagi spesies ke dalam dua klade utama: Klade I (Curcuma,
Zingiber, Kaempferia, Boesenbergia) dan Klade 11 (Etlingera, Amomum, Alpinia, Elettaria).
Spesies berkerabat dekat, seperti C. xanthorrhiza, C. zedoaria, dan C. aeruginosa, memiliki
senyawa bioaktif serupa (kurkuminoid, minyak atsiri) dengan aktivitas antiinflamasi,
antioksidan, dan antimikroba, sedangkan divergensi genetik menghasilkan diversifikasi
senyawa seperti antikanker (Z. zerumbet) dan antibakteri (Z. cassumunar). Temuan ini
memperkuat dasar ilmiah pemanfaatan rimpang dalam pengobatan tradisional dan memberi
panduan eksplorasi senyawa baru berbasis kedekatan genetik. Namun, keterbatasan
penelitian meliputi ketergantungan pada kualitas data ITS, penggunaan satu penanda gen,
serta sifat prediktif analisis in silico yang memerlukan validasi eksperimental. Oleh karena
itu, penelitian lanjutan disarankan dengan pendekatan multi-gen atau genom lengkap, isolasi
langsung senyawa fitokimia, uji farmakologis in vitro dan in vivo, kajian genetik biosintesis
senyawa bioaktif, serta penambahan sampel rimpang endemik Indonesia untuk memperkaya
basis data dan analisis.
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