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ABSTRAK 

 
Jagung manis merupakan salah satu tanaman yang sangat populer di negara-negara Asia 

tenggara, termasuk Indonesia. Hal ini menjadikan perakitan varietas unggul jagung manis 
dengan produktivitas dan kualitas tinggi perlu dilakukan. Informasi keragaman genetik sangat 
penting dalam program pemuliaan tanaman. Penelitian ini bertujuan untuk mengevaluasi 
keragaan dan keragaman genetik berbagai galur jagung manis sehingga dapat diperoleh tetua 
potensial untuk pembentukan hibrida F1 jagung manis. Percobaan dilakukan di Kebun Percobaan 
Leuwikoppo, Departmen Agronomi, Fakultas Pertanian, IPB, dari bulan Januari sampai Maret 
2022. Sebanyak 12 galur murni jagung manis ditanam menggunakan rancangan kelompok 
lengkap teracak dengan 3 ulangan. Data diolah dengan menggunakan analisis ragam, pendugaan 
parameter genetik komponen ragam, heritabilitas arti luas, koefisien keragaman genotipik dan 
fenotipik serta analisis kluster. Hasil penelitian menunjukkan adanya perbedaan pada karakter 
kualitatif dan kuantitatif diantara galur jagung manis yang diuji. Selain itu, diperoleh informasi 
bahwa karakter tinggi tanaman, tinggi tongkol, diameter batang, panjang tongkol, dan bobot 
tongkol memiliki nilai heritabilitas yang tinggi serta nilai koefisien keragaman genetik kategori 
moderat sampai tinggi. Berdasarkan penelitian ini, galur jagung manis SM12-2 dan T10-3 
merupakan tetua yang potensial menghasilkan bobot tongkol dan kemanisan biji yang tinggi.  
 
Kata kunci: hibrida, jagung manis, keragaman genetik, Zea mays L. Saccharata,  
 
 

ABSTRACT 
 

Sweet corn is one of the most popular crops in Southeast Asian countries, including 
Indonesia. Superior sweet corn varieties breeding is important to do in order to improve the 
quality and productivity of sweet corn in Indonesia. Plant breeding programs rely on genetic 
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quality variability and heritability information. Therefore, this study aimed to evaluate the 
performance and genetic variablity of various sweet corn inbred lines to determine the best 
prospective parents for hybridization. The study was conducted at the Leuwikoppo experimental 
field of the Department of Agronomy, Faculty of Agriculture, IPB, from January to March 2022. 
Twelve sweet corn inbred lines were planted in the field using a completely randomized block 
design with three replications. Analysis of variance, estimation of the genetic parameters, broad 
sense heritability, genetic and phenotypic coefficients variability and cluster analysis were 
carried out in this study. The results showed that there were differences in qualitative and 
quantitative characters between the tested sweet corn genotypes. Plant height, ear height, stem 
diameter, ear length, and ear weight had a high broad sense heritability and moderate to high 
of genetic coefficients of variability. SM12-2 and T10-3 lines become the prospective parents 
generating a high cob weight and seed sweetness.  
 
Key words : genetic variability, hybrid, sweet corn, Zea mays L. Saccharata 

 
PENDAHULUAN 

 

Jagung manis (Zea mays L. saccharata) 

merupakan salah satu komoditas sayuran 

yang sangat populer di negara-negara Asia 

Tenggara seperti Indonesia (Dermail et al., 

2022). Jagung manis populer karena 

memiliki kandungan karbohidrat yang tinggi, 

rasa yang manis, serta kandungan protein 

dan lemak yang baik bagi tubuh (Subardja, 

2017). Konsumsi jagung manis di Indonesia 

dari 4.1 juta ton pada tahun 2015 menjadi 

5.2 juta ton pada tahun 2016 (Purba et al., 

2019) karena jagung manis memiliki 

kandungan gula yang lebih tinggi 

dibandingkan dengan jenis jagung lainnya 

sehingga memiliki rasa yang lebih manis dan 

sesuai dengan keinginan masyarakat 

(Ruswandi et al., 2021). Selain itu, tanaman 

jagung manis memiliki nilai ekonomi yang 

cukup tinggi, berumur genjah, dan mudah 

dibudidayakan sehingga banyak petani 

Indonesia membudidayakan tanaman 

jagung manis. Hal ini menjadikan 

pengembangan varietas jagung manis di 

Indonesia perlu terus dilakukan.  

Pengembangan varietas jagung manis di 

Indonesia masih dapat diarahkan pada 

peningkatan produktivitas. Terutama dalam 

menghadapi tantangan semakin 

berkurangnya lahan optimum untuk 

pertanian (Mulyani & Sarwani, 2013).  Jawa 

Barat sebagai salah satu sentra jagung manis 

memiliki produktivitas berkisar antara 6.87–

17.71 t ha-1 (Ruswandi et al., 2021) dan 

masih dapat ditingkatkan menjadi lebih dari 

20 t ha-1. Selain peningkatan produktivitas, 

pengembangan varietas jagung manis yang 

termasuk tanaman hortikultura juga sangat 

penting diarahkan pada perbaikan kualitas 

hasil (Nurdiana et al., 2020; Yurlisa et al., 

2019) seperti peningkatan kandungan gizi 

dan kemanisan jagung manis yang saat ini 

berkisar 14 oBrix (Niji et al., (2018).  

Tanaman jagung manis sebagai tanaman 

yang menyerbuk silang umunya diarahkan 

untuk menghasilkan varietas hibrida 

dibandingkan varietas non hibrida  (Ritonga, 

Syukur, et al., 2018). Produktivitas varietas 

unggul hibrida umumnya lebih tinggi 

dibandingkan varietas unggul non hibrida 

pada tanaman jagung karena adanya efek 

heterosis (Kandel, 2021). Varietas hibrida 

memerlukan minimal 2 galur murni untuk 

dijadikan tetua persilangan F1. Penentuan 

galur murni sebagai tetua hibrida 

memerlukan beberapa kriteria diantaranya 

mudah dilakukan persilangan, memiliki 

heterosis dan daya gabung yang tinggi. 

Heterosis dan daya gabung yang tinggi 



70 

 

umumnya dihasilkan dari galur yang 

memiliki jarak genetik yang jauh (Mahato et 

al., 2018, 2021). Penelitian ini bertujuan 

untuk mengevaluasi keragaan dan 

keragaman genetik berbagai galur tetua 

(galur murni) jagung manis sehingga dapat 

diperoleh tetua potensial untuk 

pembentukann hibrida F1 jagung manis 

dengan karakter daya hasil dan kemanisan 

yang tinggi. 

 

BAHAN DAN METODE 

 

Penelitian dilaksanakan di Kebun 

Percobaan IPB Leuwikoppo, Dramaga, 

Bogor, Jawa Barat, Indonesia dengan tipe 

tanah Latosol. Curah hujan selama penelitian 

(Januari - Maret 2022) berkisar antara 309 – 

321 mm per bulan dengan rata-rata 

temperatur udara berkisar antara 26-27°C. 

Sebanyak 12 galur murni jagung manis 

(SM12-2, SB12-2, T10-3, T8-2B, T8-2A, SM7-

3, T9-2, SM&-8, SB9-2, SB5-1C, SM10-1 dan 

SM6-3) ditanam menggunakan rancangan 

kelompok lengkap teracak dengan 3 ulangan 

sehingga diperoleh total 36 satuan 

percobaan. Setiap satuan percobaan terdiri 

atas 20 tanaman dimana 5 tanaman 

digunakan sebagai tanaman sampel dan 2 

tanaman di selfing untuk digunakan pada 

pengamatan kemanisan biji. 

Dua minggu sebelum penanaman 

dilakukan penggemburan tanah, pembuatan 

petakan, aplikasi 10 t ha-1 pupuk kandang 

dan 2 t ha-1 kapur pertanian. Penanaman 

dilakukan dengan sistem tugal menggunakan 

jarak tanam 80 cm x 20 cm dan 1 benih per 

lubang. Pupuk anorganik yang diberikan 

yaitu 400 kg ha-1 urea, 200 kg ha-1 SP36 dan 

200 kg ha-1 KCl dengan cara aplikasi alur. 

Aplikasi pupuk urea dilakukan 2 kali, dimana 

50% dosis diberikan pada 1 minggu setelah 

tanam (MST) dan 50% sisanya diberikan saat 

4 MST. Pupuk SP36 dan KCL diaplikasikan 1 

kali yaitu pada saat 1 MST. Pemeliharaan 

yang dilakukan terdiri atas penyulaman, 

penyiraman, penyiangan gulma dan 

pengendalian OPT. Penyiraman dilakukan 

pada pagi dan sore hari saat tidak terjadi 

hujan. Penyiangan gulma dilakukan secara 

manual pada 1, 3, 5 dan 7 MST. Pengendalian 

OPT dilakukan dengan penyemprotan 

insektisida dan fungisida sesuai dosis 

anjuran pada 3 MST.  

Karakter yang diamati terdiri atas 

karakter kualitatif dan karakter kuantitatif. 

Karakter kualitatif yang diamati terdiri atas 

karakter antosianin permukaan daun, 

bentuk ujung daun, intensitas hijau daun, 

gelombang tepi daunm sudut daun, 

kelengkungan daun, sudut daun utama dan 

tasel lateral, lengkungan cabang lateral tasel, 

antosianin pada rambut tongkol, antosianin 

pada internode dan warna biji. Pengamatan 

terhadap karakter kualitatif mengikuti 

panduan pengujian umum (PPU) jagung 

manis yang dikeluarkan oleh Kementerian 

Pertanian Republik Indonesia. Karakter 

kuantitatif yang diamati terdiri atas karakter 

yang diamati pada saat muncul berbunga 

betina (tinggi tanaman, tinggi tongkol, 

diameter tongkol, panjang daun, dan lebar 

daun) dan karakter yang diamati saat panen 

(panjang tongkol, diameter tongkol, padatan 

total terlarut, bobot tongkol berkelobot dna 

bobot tongkol tanpa kelobot). Pengamatan 

padatan total terlarut dilakukan dengan cara 

menekan biji jagung sampai meneteskan 

cairannya pada hand refragtometer digital. 

Data karakter kualitatif disajikan secara 

deskriptif. Analisis ragam dilakukan terhadap 

data karakter kuantitatif yang dilanjutkan 

dengan uji lanjut BNJ pada taraf α 5% 

menggunakan PKBT STAT 3.1 

(http://pbstat.com/pkbt-stat/). Analisis 

klaster dilakukan berdasarkan “Gower 

http://pbstat.com/pkbt-stat/
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dissimiliarity” dan “Complete linkage 

clustering method” menggunakan PBStat-Cl 

(https://apps.pbstat.com/reports/pbstat-

cl/). Analisis koefisien keragaman genotipik 

dan koefesien keragaman fenotipik 

dilakukan untuk mengevaluasi keragaman 

genetik dan fenotipik dari berbagai karakter 

yang diamati berdasarkan Stanfield (1983). 

Koefisien keragaman genotipik:  
√σ 𝑔

2  

𝑋
x100 

Koefisien keragaman fenotipik: 
√σ  𝑝

2

𝑋
x100 

 

Selain itu juga dihitung nilau heritabilitas 

arti luas (HBS) untuk mengetahui proporsi 

ragam genetik dari ragam fenotipe suatu 

karakter seperti pada Stanfield, 1983. 

 

Heritabilitas arti luas (HBS) : σ2
g / σ2

p x 100% 

HBS > 50%   = Tinggi 

25% < HBS < 50%  = Sedang 

HBS  < 25%  = Rendah 

 

Ragam lingkungan (σ 2
e) : KTE 

Ragam genetik (σ 2
g) : (KTG – KTE) / r 

Ragam fenotipe (σ 2
p) : σ 2

g + σ 2
e, dimana 

 

KTE = Kuadrat tengah error 

KTG = Kuadrat tengah galur 

r = Jumlah ulangan  

 

HASIL DAN PEMBAHASAN 

 

Karakter Kualitatif berbagai Galur Murni 

Jagung Manis 

Informasi keragaman karakter kualitatif 

daun jagung manis disajikan pada Tabel 1. 

Keragaman karakter daun pada penelitian ini 

ditunjukkan oleh karakter intensitas 

kehijauan daun (hijau gelap dan sedang), 

gelombang tepi daun (bergelombang  kuat, 

sedang dan sangat lemah), sudut daun 

(bersudut besar, sedang dan kecil) serta 

karakter kelengkungan daun (kuat dan 

sedang).  

 

Tabel 1. Deskripsi berbagai karakter kualitatif daun pada berbagai galur murni jagung manis  

Galur APD BUD IHD GTD SD KD 

SM10-1 Sangat lemah Runcing Gelap Kuat Sedang Sedang 

T9-2 Sangat lemah Runcing Sedang Sedang Sedang Kuat 

T13-1 Sangat lemah Runcing Sedang Sangat lemah Kecil Sedang 

SB9-2 Sangat lemah Runcing Sedang Sedang Sedang Sedang 

T8-2B Sangat lemah Runcing Sedang Sangat lemah Besar Kuat 

SB5-1C Sangat lemah Runcing Gelap Kuat Sedang Kuat 

SM6-3 Sangat lemah Runcing Gelap Sedang Sedang Sedang 

SM12-2 Sangat lemah Runcing Gelap Kuat Sedang Sedang 

SB12-2 Sangat lemah Runcing Gelap Kuat Kecil Sedikit 

T8-2A Sangat lemah Runcing Sedang Sedang Sedang Kuat 

SM7-3 Sangat lemah Runcing Gelap Sangat lemah Kecil Sedang 

T15-1 Sangat lemah Runcing Sedang Sedang Sedang Sedang 

T10-3 Sangat lemah Runcing Gelap Kuat Sedang Kuat 

SM7-8 Sangat lemah Runcing Sedang Sedang Sedang Kuat 
Keterangan : APD = Antosianin permukaan daun, BUD = Bentuk ujung daun, IHD = Intensitas hijau daun, 

GTD = Gelombang tepi daun, SD  = Sudut daun, KD = Kelengkungan daun 
 

https://apps.pbstat.com/reports/pbstat-cl/
https://apps.pbstat.com/reports/pbstat-cl/
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Genotipe jagung manis yang memiliki 

daun berwarna hijau gelap yang bertahan 

lama umumnya lebih disukai petani karena 

dapat menghasilkan produktivitas yang lebih 

tinggi dan dapat digunakan sebagai pakan 

ternak. Terdapat korelasi yang positif dan 

nyata antara nilai kehijauan daun (SPAD) dan 

produktivitas pada tanaman jagung manis 

(Ghimire et al., 2015). Genotipe jagung 

dengan stay green yang lama (daun masih 

hijau saat akan panen) sangat baik 

digunakan sebagai bahan pakan dalam 

integerasi budidaya tanaman dan 

peternakan (Talanca, 2015). 

Sudut daun yang kecil antara daun dan 

batang dapat meningkatkan proses 

fotosintesis dan produktivitas jagung manis 

karena mampu meningkatkan efisiensi 

penggunaan cahaya matahari. Sudut daun 

yang kecil dapat meningkatkan pemanfaatan 

cahaya matahari sehingga tanaman dapat 

ditanam menjadi lebih rapat dan akhirnya 

meningkatkan produktivitas tanaman 

(Sudika & Anugrahwati, 2021).  Tidak 

terdapat keragaman karakter antosianin 

permukaan daun dan bentuk ujung daun. 

Seluruh galur jagung manis menghasilkan 

antosianin permukaan daun yang sangat 

lemah dan bentuk ujung daun yang runcing 

pada penelitian ini. 

Keragaman karakter kualitatif jagung 

manis juga dihasilkan pada karakter sudut 

antara cabang utama dan cabang lateral 

tasel (sedang, kecil dan sangat kecil), 

lengkungan cabang lateral tasel (sedang dan 

sedikit melengkung), antosianin pada 

rambut tongkol (lemah), serta antosianin 

pada internode (lemah dan sangat lemah) 

(Tabel 2).  

 

Tabel 2. Deskripsi berbagai karakter kualitatif tasel, rambut tongkol dan biji berbagai galur murni 

jagung manis   

Galur ST LT ART AI WB 

SM10-1 Sedang Tidak melengkung Sangat lemah Lemah Kuning 

T9-2 Sangat kecil Tidak melengkung Lemah Lemah Kuning 

T13-1 Sangat kecil Tidak melengkung Sangat lemah Lemah Kuning 

SB9-2 Kecil Tidak melengkung Sangat lemah Lemah Kuning 

T8-2B Sedang Sedang melengkung Lemah Lemah Kuning 

SB5-1C Kecil Tidak melengkung Sangat lemah Lemah Kuning 

SM6-3 Kecil Tidak melengkung Sangat lemah Lemah Kuning 

SM12-2 Sedang Tidak melengkung Sangat lemah Lemah Kuning 

SB12-2 Kecil Sedikit melengkung Lemah Sangat lemah Kuning 

T8-2A Kecil Sedikit melengkung Lemah Lemah Kuning 

SM7-3 Sangat kecil Tidak melengkang Sangat lemah Lemah Kuning 

T15-1 Sangat kecil Tidak melengkung Sangat lemah Lemah Kuning 

T10-3 Sedang Sedang melengkung Lemah Lemah Kuning 

SM7-8 Sangat kecil Tidak melengkung Sangat lemah Lemah Kuning 
Keterangan : ST = Sudut cabang utama dan lateral tasel, LT = Lengkungan cabang lateral tasel, ART – 

Antosianin pada rambut tongkol, AI = Antosianin pada internode, WB = Warna biji 

 

Selain sudut yang sedang dan kecil, juga 

terdapat sudut yang besar antara cabang 

utama dan cabang lateral pada tasel (Selvi et 

al., 2013). Sudut antara cabang utama dan 

cabang lateral yang kecil pada tasel jagung 

dapat meningkatkan efisien penangkapan 
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cahaya matahari oleh tanaman untuk 

fotosintesis (Upadyayula et al., 2006). Tidak 

terdapat keragaman warna biji pada 

penelitian ini karena seluruh galur jagung 

manis menghasilkan biji berwarna kuning.  

Keragaman karakter kualitatif sangat 

penting bagi identifikasi keragaman kgenetik 

suatu populasi tanaman. Karakter kualitatif 

dikendalikan oleh satu atau sedikit gen dan 

sedikit dipengaruhi lingkungan, sementara 

karakter kuantitatif dikendalikan oleh 

banyak gen dan besar dipengaruhi oleh 

lingkungan (Hartati et al., 2013; Heryanto et 

al., 2022). Hal ini mengindikasikan bahwa 

adanya keragaman karakter kualitatif juga 

menunjukkan adanya keragaman genetik. 

 

Karakter Agronomi berbagai Galur Murni 

Jagung Manis 

Hasil analisis ragam menunjukkan bahwa 

galur jagung manis berpengaruh nyata 

terhadap seluruh karakter kuantitatif jagung 

manis (Tabel 3). Hal ini dapat menjadi 

indikasi awal adanya keragaman genetik 

karakter kuantitatif diantara galur jagung 

manis yang digunakan pada penelitian ini 

(Saravanan et al., 2019). Nilai koefesien 

keragaman <20% menunjukkan 

pengambilan data yang sudah baik (Ritonga,  

et al., 2018).  

 

Tabel 3. Rekapitulasi koefesien keragaman, kuadrat tengah galur, dan galat karakter jagung 
manis  

Karakter Galur Galat kk (%) 

Tinggi tanaman 792,29 ** 53,85 4,89 

Tinggi tongkol 369,97 ** 16,96 8,31 

Diameter batang 0,52 ** 0,07 14,59 

Panjang daun 124,78 ** 26,66 6,88 

Lebar daun 1,87 ** 0,33 6,33 

Panjang tongkol 10,71 ** 0,68 4,71 

Diameter tongkol 0,36 * 0,13 8,95 

Padatan total terlarut 3,41 ** 0,23 4,04 

Bobot tongkol berkelobot 7.761,52 ** 305,91 9,11 

Bobot tongkol tanpa kelobot 5.073,72 ** 289,64 12,84 

Keterangan : kk = koefesie keragaman, * = berbedanya pada taraf α 5%, **  = berbeda nyata pada taraf α 
1%. 

 

Tinggi tanaman jagung manis berkisar 

antara 135,33 – 192,67 cm, sedangkan tinggi 

tongkol jagung manis pada penelitian ini 

berkisar antara 40,00 – 79,67 cm pada 

penelitian ini (Tabel 4). Nilai ini lebih tinggi 

dibandingkan dengan penelitian Mahato et 

al. (2018) yang menghasilkan tinggi tanaman 

berkisar antara 80 – 140 cm dan tinggi 

tongkol jagung manis berkisar antara 28 – 55 

cm. Namun demikian, hasil penelitian ini 

lebih rendah dibandingkan tinggi tanaman 

jagung manis pada penelitian Alan et al. 

(2013) serta Jumaa & Madab, (2018) yang 

mencapai 170 – 220 cm dan tinggi tongkol 

pada penelitian Ayodeji & Adelegan, (2019) 

yang berkisar antara 70 – 150 cm. Diameter 

batang jagung manis pada penelitian ini 

berkisar antara 1.17 – 2.44 cm, sementara 

panjang dan lebar daun berkisar antara 

67,33 – 87,33 cm dan 8,00 – 10,77 cm (Tabel 

4). Hasil ini hampir tidak jauh berbeda 

dengan hasil penelitian Magar et al. (2021) 
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yang melaporkan rata-rata panjang dan 

lebar daun 10 varietas bersari bebas jagung 

manis sebesar 78.89 cm dan 8.16 cm. 

Pengamatan terhadap karakter hasil dan 

komponen hasil memperlihatkan bahwa 

panjang dan diameter tongkol pada 

penelitian ini berkisar antara 14.53 – 21.00 

cm dan 3.51 – 4.62 cm dengan bobot tongkol 

berkelobot dan tanpa kelobot berkisar 

antara 108.33 – 300.00 g dan 87.33 – 235.50 

g (Tabel 5). Hasil ini tidak jauh berbeda 

dengan hasil penelitian Abe & Adelegan 

(2019) yang melaporkan rata-rata panjang 

dan diameter tongkol 11 genotipe jagung 

hasil persilangan jagung manis dan jagung 

pipil sebesar 15.7 dan 4.5 cm. Namun, lebih 

rendah dibandingkan hasil penelitian Alan et 

al. (2013) yang melaporkan panjang dan 

diameter tongkol jagung manis berkisar 

antara 20-25 cm dan 4.5 – 5.5 cm dengan 

bobot berkelobot dan tanpa kelobot berkisar 

antara 418 – 525 g dan 340 – 430 g. 

Pengamatan terhadap kualitas hasil 

memperlihatkan bahwa padatan terlarut 

total jagung pada penelitian ini berkisar 

natara 10.13 – 13.43 oBrix (Tabel 5). 

 

Tabel 4. Tinggi tanaman, tinggi tongkol, diameter batang, panjang daun dan lebar daun berbagai 

galur murni jagung manis 

Galur 
Tinggi 

tanaman 
Tinggi 

tongkol 
Diameter 

batang 
Panjang daun Lebar daun 

 --cm-- --cm-- --cm-- --cm-- --cm-- 

SM6-3 135,33 d 42,67 c 2,44 a 71,00 bc 9,00 bc 

SM10-1 142,67 cd 48,67 bc 2,34 ab 67,33 c 9,50 abc 

SB9-2 148,00 bcd 40,00 c 1,70 abcde 73,33 abc 8,97 bc 

SM12-2 192,67 a 61,00 b 2,12 abc 87,33 a 9,67 abc 

T8-2A 140,00 d 48,00 c 1,38 cde 84,33 ab 8,33 bc 

SM7-8 136,67 d 42,67 c 1,17 e 77,67 abc 8,00 c 

SB12-2 165,00 bcd 79,67 a 1,59 bcde 77,00 abc 9,00 bc 

SM7-3 145,00 bcd 42,33 c 1,27 de 79,00 abc 8,33 bc 

T8-2B 163,00 bcd 52,33 bc 1,49 cde 67,33 c 8,33 bc 

SB5-1C 144,33 bcd 48,00 c 2,02 abcd 75,67 abc 9,83 ab 

T9-2 146,33 bcd 41,67 c 1,70 abcde 68,00 c 9,33 abc 

T10-3 141,67 cd 47,33 c 2,02 abcd 72,67 abc 10,77 a 

Keterangan : Huruf yang sama dalam kolom yang sama menandakan tidak berbeda nyata berdasarkan uji 
BNJ 5%. 

 

Perbedaan ini diduga disebabkan oleh 

perbedaan populasi jagung manis yang 

digunakan diantara percobaan-percobaan 

tersebut. Populasi jagung manis pada 

penelitian ini menggunakan galur-galur yang 

sama dengan Mahato et al. (2018) yaitu 

galur-galur jagung manis inbrida, namun 

berbeda dengan Magar et al. (2021) yang 

menggunakan populasi jagung bersari bebas 

dan Alan et al. (2013) yang menggunakan 

populasi jagung manis F1 hibrida. 

Galur-galur inbrida jagung manis 

umumnya memiliki kakrakter lebih inferior 

(tinggi tanaman lebih pendek atau ukuran 

tongkol lebih kecil) dibandingkan populasi 

jagung manis bersari bebas dan hibrida. Hal 

ini akibat adanya inbreeding depression yang 

tinggi pada galur inbrida jagung manis. 
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Terjadinya penurunan tinggi tanaman dan 

hasil tanaman jagung merupakan akibat dari 

inbreeding depression dari populasi jagung 

S1 (generasi hasil selfing pertama) yang 

masih heterozigot sampai dengan S5 

(generasi hasil selfing kelima) yang memiliki 

homozigositas tinggi (Ali et al., 2019). 

Terdapat inbreeding depression sebesar 2.46 

– 16,80% pada tinggi tanaman populasi 

jagung F2 dibandingkan populasi F1 atau 

hibridanya (Hussein & Mohammed, 2018; 

Kumari et al., 2018). Jagung manis 

merupakan tanaman menyerbuk silang yang 

umumnya memiliki heterosis dan inbreeding 

depression yang tinggi dibandingkan 

tanaman menyerbuk sendiri. Selain itu, 

heterosis tinggi tanaman dan panjang 

tongkol jaung manis berkisar antara 27,70 – 

39,97% dan 12,26 – 19,51% (Armandoni et 

al., 2022). 

 

Tabel 5. Panjang tongkol, diameter tongkol, padatan total terlarut, bobot tongkol berkelobot 

dan bobot tongkol tanpa kelobot berbagai galur murni jagung manis 

Galur 
Panjang 
tongkol 

Diameter 
tongkol 

Padatan 
total terlarut 

Bobot tongkol 
berkelobot 

Bobot tongkol 
tanpa kelobot 

 --cm-- --cm-- --oBrix-- --g-- --g-- 

SM6-3 15,53 ef 3,99 ab 12,43 abc 210,83 bcd 142,33 bcd 

SM10-1 17,53 bcde 3,83 ab 12,13 abc 221,53 bc 114,53 cdef 

SB9-2 17,03 cde 3,83 ab 11,43 cd 164,83 de 87,33 f 

SM12-2 21,00 a 4,62 a 11,70 bc 300,00 a 235,50 a 

T8-2A 19,03 abc 3,51 b 13,13 a 168,83 de 113,33 cdef 

SM7-8 18,03 bcd 3,99 ab 11,33 cd 165,83 de 146,00 bc 

SB12-2 14,53 f 3,83 ab 10,13 d 108,33 f 89,83 ef 

SM7-3 15,53 ef 4,31 ab 10,23 d 160,83 de 127,33 bcdef 

T8-2B 18,03 bcd 4,31 ab 12,93 ab 189,33 cde 140,83 bcde 

SB5-1C 18,53 abc 3,67 ab 11,03 cd 210,33 bcd 127,33 bcdef 

T9-2 16,03 def 3,51 b 11,53 bcd 151,33 ef 93,83 def 

T10-3 19,53 ab 4,31 ab 13,43 a 252,33 ab 171,83 b 

Keterangan : Huruf yang sama dalam kolom yang sama menandakan tidak berbeda nyata berdasarkan uji 

BNJ 5%. 

 

Pendugaan Parameter Genetik dari 

berbagai Karakter Jagung Manis 

Nilai KKG berbagai karakter kuantitatif 

jagung manis yang diamati pada penelitian 

ini bervariasi (6,96 – 30,14%) dari rendah 

sampai tinggi. Nilai KKG tinggi dihasilkan oleh 

karakter tinggi tongkol, diameter batang, 

bobot tongkol berkelobot dan bobot otngkol 

tanpa kelobot. Nilai KKG sedang dihasilkan 

oleh karakter tinggi tanaman dan panjang 

tongkol, sedangkan nilai KKG rendah 

dihasilkan oleh karakter panjang daun, lebar 

daun, diameter tongkol dan padatan terlarut 

total (Tabel 6). Hasil ini tidak jauh berbeda 

dengan Chavan et al. (2020) namun lebih 

relatif lebih tinggi dibandingkan hasil 

penelitian Niji et al.(2018). Hal ini 

disebabkan karena Chavan et al. (2020) 

menggunakan populasi galur jagung manis 

yang sama dengan panelitian ini yaitu galur 

jagung manis inbrida, sedangkan Niji et al. 

(2018) menggunakan populasi jagung manis 

hibrida yang diduga sudah memiliki idiotipe 

sesuai dengan preferensi konsumen 
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sehingga keragamannya menjadi lebih 

terbatas.  

Nilai KKG mengindikasikan adanya 

keragaman yang tinggi pada suatu karakter 

sedangkan nilai KKG yang rendah 

mengindikasikan keragaman genetik yang 

rendah pada suatu karakter (Heryanto et al., 

2022). Hal ini menjadikan perbaikan 

terhadap karakter-karakter dengan nilai KKG 

yang tinggi dapat lebih efektif dibandingkan 

perbaikan pada karakter dengan nilai KKG 

yang rendah (Gao, 2021). Peningkatan 

keragaman genetik dapat dilakukan dengan 

berbagai pendekatan seperti dengan 

hibridisasi buatan, induksi mutasi, 

transformasi gen, dan genome editing 

(Graham et al., 2020; Kumar et al., 2019; 

Zhang et al., 2020). 

 

Tabel 6. Parameter genetik berbagai karakter jagung manis 

Karakter Rata-rata S.E. σ2
e σ2

g σ2
f HBS KKG KKF 

TTan 150,06 4,49 53,85 246,15 300,00 82,05 10,46 11,54 

TTong 49,53 3,07 16,96 117,67 134,63 87,40 21,90 23,43 

DBat 1,77 0,11 0,07 0,15 0,22 68,18 21,88 26,50 

PD 75,06 1,78 26,66 32,71 59,37 55,09 7,62 10,27 

LD 9,09 0,22 0,33 0,51 0,84 60,87 7,88 10,10 

PTong 17,53 0,52 0,68 3,34 4,02 83,10 10,43 11,44 

DTong 3,98 0,10 0,13 0,08 0,21 37,10 6,96 11,43 

PTT 11,79 0,29 0,23 1,06 1,29 82,17 8,74 9,64 

BTKel 192,03 14,06 305,91 2485,20 2791,11 89,04 25,96 27,51 

BTTKel 132,5 11,37 289,64 1594,69 1884,33 84,63 30,14 32,76 

Keterangan : Ttan = tinggi tanaman (cm), Ttong = tinggi tongkol (cm), Dbat = Diameter batang (cm), PD = 
Panjang daun (cm), LD = Lebar daun (cm), Ptong = Panjang tongkol (cm), Dtong = Diameter 
tongkol, PTT = Padatan total terlarut (oBrix), BTKel = Bobot tongkol berkelobot (g), BTTKel = 

Bobot tongkol tanpa kelobot (cm), S.E. = Standar error (
𝜎

√𝑛
) , σ2

e = Ragam lingkungan, σ2g = 

Ragam genetik, σ2
p = Ragam fenotipe, HBS = Heritabilitas arti luas (%), KKG = iKoefisien 

keragaman genotipik (%), KKF = Koefesien keragaman fenotipe (%). 
 

Nilai KKF lebih tinggi dibandingkan nilai 

KKG pada seluruh karakter menunjukkan 

adanya pengaruh lingkungan (Bayisa et al., 

2020; Behera et al., 2018; Buthelezi et al., 

2019). Hal ini dapat terjadi karena karakter-

karakter tersebut merupakan karakter 

kuantitatif yang dikendalikan oleh banyak 

gen dan mudah dipengaruhi lingkungan 

(Rosmaina et al., 2021). Hasil ini sama 

dengan penelitian yang telah dilakukan oleh 

Niji et al. (2018), Abe & Adelegan (2019) dan 

Chavan et al. (2020). Namun demikian, nilai 

KKG dan KKF yang tidak berbeda jauh 

(KKG/KKF > 0,5) pada hampir seluruh 

karakter yang diamati mengindikasikan 

keragaman pada karakter-karakter tersebut 

lebih besar dipengaruhi oleh keragaman 

faktor genetik dibandingkan keragaman 

lingkungan (Andini et al., 2021; Hapsari, 

2016). Metode seleksi fenotipe akan lebih 

efektif dilakukan pada karakter-karakter 

yang keragamannya lebih banyak 

dipengaruhi oleh genetik dibandingkan 

lingkungan (Niji et al., 2018; Shweta et al., 

2020).  

Proporsi pengaruh ragam genetik 

terhadap ragam fenotipe suatu karakter juga 

dapat diduga dengan menggunakan nilai 

heritabilitas arti luas (HBS) selain dengan 

menggunakan perbedaan nilai KKG dan KKF. 
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Nilai HBS yang tinggi pada suatu karakter 

mengindikasikan bahwa faktor genetik lebih 

berperan dibandingkan faktor lingkungan 

pada keragaman fenotipe karakter tersebut 

(Taneva et al., 2019). Seluruh karakter 

agronomi jagung manis yang diamati pada 

penelitian ini menghasilkan nilai HBS yang 

tinggi kecuali karakter diameter tongkol 

(Tabel 6). Hal ini menunjukkan bahwa 

keragaman pada sebagian besar karakter 

pada penelitian ini lebih besar disebabkan 

oleh genetik dibandingkan lingkungan. Hasil 

ini hampir sama dengan hasil penelitian Niji 

et al. (2018), Abe & Adelegan (2019), serta 

(Vanipraveena et al. 2022) yang 

menunjukkan bahwa faktor genetik lebih 

berperan dibandingkan faktor lingkungan 

pada berbagai agronomi tanaman jagung 

manis. Seleksi langsung lebih efektif 

dilakukan pada yang memiliki nilai HBS tinggi 

dibandingkan pada karakter dengan HBS yang 

rendah (Ghasolia et al., 2021). Seleksi 

langsung pada karakter-karakter dengan HBS 

rendah dapat menyebabkan lambatnya 

kemajuan seleksi (Ritonga et al., 2018). 

 

Analisis Klaster terhadap Berbagai Galur 

Murni Jagung Manis  

Analisis klaster berdasarkan karakter 

kualitatif dan kuantitatif membagi 12 galur 

jagung manis kedalam 4 klaster utama. 

Klaster 1 dan 2 masing-masing terdiri atas 1 

galur yaitu galur jagung manis SM12-2 dan 

SB12-2. Kluster 3 terdiri atas 3 galur (T10-3, 

T8-2B dan T8-2A) sedangkan kluster 5 terdiri 

atas 7 galur yaitu SM7-3, T9-2, SM7-8, SB5-2, 

SB%-1C, SM10-1 dan SM6-3.

  
Gambar 1. Hierarchical cluster berbagai galur murni jagung manis menggunakan “Gower 

dissimiliarity” dan “Complete linkage clustering method” 

 

Berdasarkan nilai tengah karakter bobot 

tongkol dan kemanisan biji serta hasil 

analisis kluster, hibrida F1 hasil persilangan 

galur SM12-2 dan galur T10-3 diduga 

merupakan hibrida yang potensial 

menghasilkan produktivitas dan kemanisan 
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biji yang terbaik diantara kombinasi berbagai 

galur di penelitian ini. Hal ini karena galur 

tetua SM12-2 berasal dari kluster yang 

berbeda dengan T10-3 (Gambar 1) namun 

sama-sama memiliki bobot tongkol dan 

kemanisan yang tinggi (Tabel 5). Salah satu 

kriteria dalam penentuan tetua untuk 

hibrida tanaman jagung manis adalah 

memiliki heterosis yang tinggi. Heterosis 

yang tinggi pada tanaman jagung dapat 

diidentifikasi salah satunya dengan memilih 

galur yang memiliki jarak genetik yang jauh 

yang dapat ditunjukkan dengan perbedaan 

kluster pada analisis kluster (Mahato et al., 

2018, 2021). Selain itu, produktivitas hibrida 

yang tinggi juga sangat ditentukan oleh 

tingginya produktivitas dari kedua galur 

tetua yang dipilih (Ganefianti & Fahrurrozi, 

2018). 

 

SIMPULAN 

 

1. Terdapat perbedaan karakter kualitatif 

dan kuantitatif diantara galur jagung 

manis yang diuji 

2. Karakter tinggi tanaman, tinggi tongkol, 

diameter batang, panjang tongkol, dan 

bobot tongkol memiliki nilai heritabilitas 

yang tinggi serta nilai koefesien 

keragaman genetik yang moderate 

sampai tinggi 

3. Galur jagung manis SM12-2 dan T10-3 

merupakan galur tetua yang potensial 

menghasilkan bobot tongkol dan 

kemanisan biji yang tinggi. 
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