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ABSTRAK: Upaya budidaya ikan gabus (Chanidae) masih mengalami banyak kendala, terutama
ketersediaan benih yang berkualitas. Untuk meningkatkan kualitas benih, peningkatan kualitas
indukan merupakan hal yang penting. Faktor genetik memegang peranan penting dalam seleksi
dan pembibitan induk ikan gabus. Oleh karena itu, perlu dilakukan eksplorasi sumber induk
unggul dengan karakter genetik yang baik. Untuk mencapai tujuan tersebut, diperlukan kajian dari
berbagai bidang, seperti ekologi, biologi, dan genetika. Kajian genetik dapat dimulai dengan
mengkaji identitas dan hubungan kekerabatan ikan gabus asal Merauke, sebagai langkah awal
dalam mencari sumber plasma nutfah yang mempunyai keanekaragaman tinggi. Tujuan penelitian
ini adalah menganalisis fragmen gen sitokrom oksidase sub unit 1 (COIl) ikan gabus asal Merauke,
Papua. Isolasi DNA dilakukan menggunakan kit Promega dengan protokol standar, amplifikasi
gen COI dengan primer F2 dan R2 dengan kit amplifikasi Go Taq Green. Sebanyak 653 pasangan
basa fragmen gen COI diperoleh dari proses sequencing, dengan komposisi nukleotida T (29,9%),
C (28,8%), A (24,0%), dan G (17,3%). Hasil BLAST pada database NCBI menunjukkan bahwa
sekuens ini memiliki kemiripan 100% dengan sekuens Channa striata asal Papua dengan sequence
ID 0Q405388.1. Hal ini menunjukkan bahwa hasil identifikasi ikan gabus asal Merauke ini adalah
Channa striata. Analisis pohon filogenetik juga menunjukkan hasil yang selaras, yaitu
terbentuknya satu clade yang sama dengan kelompok ikan Channa striata yang berasal dari data
GenBank.

Kata Kunci: Identifikasi Genetik, Ikan Gabus, Gen COI.

ABSTRACT: Efforts to cultivate snakehead fish (Chanidae) still experience many problems,
especially the availability of high-quality fry. To improve the quality of fry, improving the quality
of broodstock is important. Genetic factors play an important role in the selection and breeding of
snakehead fish parents. Therefore, it is necessary to explore sources of superior parents with good
genetic characteristics. To achieve this goal requires studies from various fields such as ecology,
biology, and genetics. Genetic studies can be started by examining the identity and relationships of
snakehead fish from Merauke, as a first step in finding a source of germplasm that has high
diversity. The aim of this research is to analyze the cytochrome oxidase subunit 1 (COIl) gene
fragment of snakehead fish from Merauke, Papua. DNA isolation was carried out using the
Promega kit with standard protocols, amplification of the COI gene with primers F2 and R2 with
the Go Taq Green amplification kit. A total of 653 base pairs of the COl gene fragment were
obtained from the sequencing process, with a nucleotide composition of T (29.9%), C (28.8%), A
(24.0%), G (17.3%). BLAST results on the NCBI database show that this sequence has 100%
similarity to the Channa striata sequence from Papua with sequence 1D OQ405388.1. This shows
that the identification results of the snakehead fish from Merauke are Channa striata.
Phylogenetic tree analysis also showed consistent results, namely the formation of a clade that
was the same as the Channa striata fish group derived from GenBank data.

Uniform Resource Locator: https://e-journal.undikma.ac.id/index.php/bioscientist 1252



mailto:bioscientist@undikma.ac.id
https://e-journal.undikma.ac.id/index.php/bioscientist
mailto:muhdailami@ub.ac.id

Bloscientht Bioscientist : Jurnal Ilmiah Biologi
E-ISSN 2654-4571; P-ISSN 2338-5006
g Volume 12, Issue 1, June 2024; Page, 1252-1262
) Email: bioscientist@undikma.ac.id

Keywords: genetic identification, snakehead fish, COI gene

How to Cite: Dailami, M., Yuniarti, A., Saleky, A., & Toha, A. H. A. (2024). Identifikasi Genetik
Ikan Gabus Asal Merauke dengan Menggunakan Fragmen Gen Sitokrom Oksidase Sub Unit 1.
Bioscientist : Jurnal limiah Biologi, 12(1), 1252-1262.
https://doi.org/10.33394/bioscientist.v12i1.11446

O

Bioscientist : Jurnal Ilmiah Biologi is Licensed Under a CC BY-SA Creative Commons
Attribution-ShareAlike 4.0 International License.

PENDAHULUAN

Ikan gabus merupakan anggota dari famili chanidae, memiliki banyak
spesies dan banyak digemari oleh masyarakat Indonesia. Ikan ini merupakan ikan
air tawar yang dapat hidup di berbagai perairan tawar di Indonesia.
Penyebarannya sangat luas dan dapat ditemukan di berbagai wilayah Indonesia.
Ikan gabus banyak digunakan oleh masyarakat sebagai lauk dan juga obat
(Djarami et al., 2022; Tungadi, 2020), terutama untuk mengobati penyakit yang
terkait dengan kekurangan protein plasma darah. Hal ini dikarenakan tingginya
kadar albumin yang dimiliki oleh ikan gabus (Suardi et al., 2020). Albumin
berperan dalam menjaga tekanan osmotik dalam darah, karena merupakan bagian
dari protein plasma darah. Dalam setiap 10 gram daging ikan gabus mengandung
albumin sebanyak 226 mg, jumlah ini termasuk paling tinggi jika dibandingkan
dengan albumin pada ikan laut maupun ikan air tawar lainnya.

Kesadaran akan manfaat yang dimiliki oleh ikan gabus, menjadikan ikan
ini banyak ditangkap oleh masyarakat. Selain itu, ikan ini juga dimanfaatkan
sebagai komoditas ikan hias, sehingga eksploitasinya di alam semakin
meningkat. Hal ini jika dibiarkan secara terus menerus akan mengancam
kelestariannya dan dapat menyebabkan kepunahan. Di sisi lain, upaya budidaya
ikan gabus masih banyak mengalami kendala, baik dari segi ketersediaan benih
maupun teknologi budidayanya. Di Indonesia sendiri banyak sekali jenis ikan
gabus yang dapat ditemukan, namun belum banyak dipelajari, baik dari segi
ekologi, biologi, maupun genetikanya.

Studi genetika ikan gabus menjadi sangat penting guna menginventarisi
berbagai jenis ikan gabus yang ada di Indonesia dan dalam upaya pengembangan
teknologi budidayanya. Upaya konservasi ikan gabus juga membutuhkan
berbagai informasi penting lainnya, seperti hubungan kekerabatan,
keanekaragaman genetik dari ikan gabus yang ada di satu daerah dengan daerah
lainnya, dan juga stok sumberdaya ikannya (Rosadi & Aminah, 2019).
Pendekatan paling sederhana dalam menginventarisi keragaman jenis ikan gabus
adalah melalui pendekatan DNA barcoding yang memanfaatkan fragmen pendek
dari gen sitokrom oksidase sub unit I (COI) (Naseem & Tahir, 2018). Gen ini
adalah bagian dari DNA mitokondria yang diturunkan dari jalur keturunan betina.

DNA barcoding telah banyak digunakan dalam melakukan identifikasi
spesies, terutama untuk kelompok animalia. Beberapa penelitian yang
memanfaatkan gen COI dalam analisis DNA barcoding, yaitu penelitian tentang
identifikasi genetika ikan teri (Dailami et al., 2021a), identifikasi ikan kakap
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(Saleky & Dailami, 2021), dan identifikasi gastropoda (Ferisandi et al., 2018;
Ran et al.,, 2020). Perkembangan database DNA barcoding yang semakin
lengkap dan semakin banyak juga mendukung untuk digunakan secara lebih luas.
Oleh karena itu, untuk upaya pengembangan budidaya ikan gabus dan juga
melakukan konservasi ikan gabus, langkah awal yang dapat dilakukan, yaitu
dengan mengkaji aspek genetik ikan gabus dengan pendekatan DNA barcoding.
Tujuan penelitian ini adalah mengidentifikasi secara genetik ikan gabus asal
Merauke, Papua dengan teknik DNA Barcoding, menganalisis hubungan
kekerabatan ikan gabus asal Merauke, Papua dengan data pembanding yang
terdapat di GenBank.

METODE
Alat dan Bahan

Bahan yang digunakan dalam penelitian ini adalah sampel ikan gabus
berupa pectoral fin yang berasal dari Merauke, Papua yang diawetkan dalam
etanol 96%, kit isolasi DNA (GeneAid), etanol 96%, kit PCR Gotaq green
Mastermix, primer berupa forward fish F1 (5’-TCA ACC AAC CAC AAA GAC
ATT GGC AC-3’), dan fish R1 (5°-TAG ACT TCT GGG TGG CCA AAG AAT
CA-3’) (Ward et al., 2005), tisu, agarose, etidium bromide, ddH.O, TBE buffer,
DNA Marker 1 kb (invitrogen). Adapun peralatan yang digunakan dalam
penelitian ini, yaitu timbangan digital, kamera digital, pinset, pisau, pipet mikro,
mesin Polymerase Chain Reaction (PCR) (thermal cycler), tangka elektroforesis,
powersuplay elektroforesis, mikrosentrifugasi, dan UV transluminator.
Pengambilan Sampel

Sampel limpet diambil dari perairan umum yang terdapat di Merauke
dengan cara dipancing. Selanjutnya sampel difoto dan diambil bagian fin pectoral
sebelah kanan. Untuk mengawetkan sampel selama proses pengiriman, sampel
jaringan direndam menggunakan etanol 96%, selanjutnya dibungkus dengan
tissue basah yang dicelupkan dalam etanol 96%, dan dimasukkan dalam plastik
klip. Penggunaan tissue basah ini bertujuan untuk menjaga sampel tetap basah
dengan etanol 96%, namun tetap aman selama proses pengiriman.
Isolasi DNA Genom

Ekstraksi DNA dilakukan dengan menggunakan kit isolasi DNA Geneaid
sesuai dengan prosedur standar produsen yang disesuaikan dengan metode yang
digunakan oleh Dailami et al., 2021b). Secara singkat, proses isolasi DNA
dilakukan dalam 3 tahap utama, yaitu lisis sel, pemurnian, dan presipitasi. Proses
lisis dilakukan dengan menghancurkan sampel jaringan sebanyak 30 mg ke dalam
buffer lisis GT1 sebanyak 200 pL yang ditambahkan dengan proteinase K
sebanyak 10 pL. Untuk mengoptimalkan kinerja dari enzim proteinase, larutan
sampel diinkubasi pada suhu 65°C selama 20 menit. Pemurnian DNA dilakukan
dengan menghilangkan berbagai material pengotor, seperti protein dan sisa-sisa
degradasi sel. Proses ini dengan memanfaatkan kolom yang mampu mengikat
DNA, sehingga seluruh materi pengotor akan terlarut pada larutan buffer pencuci.
Tahap presipitasi dilakukan untuk mengambil dan melarutkan kembali molekul
DNA yang terikat pada kolom, sehingga akan diperoleh isolat/ekstrak DNA yang
telah murni.
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Amplifikasi DNA Menggunakan PCR

Penggandaan fragmen gen COI dari sampel dilakukan dengan teknik
Polymerase Chain Reaction (PCR) dengan menggunakan mesin thermo cycler.
Reaksi PCR dilakukan dengan total larutan sebanyak 25 pL yang terdiri dari Go
Tag Green Mastermix 2x (12,5 pL), primer forward fish F1 (1,125 pL), primer
reverse fish F2 (1,125 pL), isolat DNA (2 pL), DMSO (1 pL), dan ddH.0O (7 pL).
Adapun urutan sekuens primer yang digunakan, yaitu fish F1 (5’-TCA ACC AAC
CAC AAA GAC ATT GGC AC-3’), dan fish R1 (5-TAG ACT TCT GGG TGG
CCA AAG AAT CA-3’) (Ward et al., 2005).

Pada prinsipnya, reaksi PCR dilakukan dalam 3 tahapan, yaitu denaturasi,
penempelan primer, dan extension. Tahapan tersebut terjadi dalam suhu yang
berbeda-beda. Secara keseluruhan, profil suhu yang digunakan dalam reaksi PCR
ini adalah 80°C selama 30 detik, denaturasi awal 94°C selama 3 menit, kemudian
dilanjutkan dengan 35 siklus reaksi PCR, dimana setiap siklusnya terdiri dari
denaturasi pada suhu 94°C (30 detik), penempelan primer (annealing) pada suhu
50°C (30 detik), dan extension pada suhu 72°C (45 detik). Kemudian dilanjutkan
dengan tahap extension akhir pada suhu 94°C selama 5 menit dengan tujuan untuk
memastikan seluruh reaksi extension telah sempurna dilakukan. Tahap terakhir
yaitu pendinginan pada suhu ruang (32°C) (Dailami et al., 2021a).

Elektroforesis

Visualisasi hasil PCR dilakukan dengan metode elektroforesis gel agarose
dengan tujuan untuk mengetahui keberhasilan dari proses PCR yang dilakukan.
Gel agarose yang digunakan memiliki konsentrasi 1% yang dibuat dengan
mencampurkan 1 gram agarose dengan 50 mL SB buffer dan dipanaskan selama
1 menit menggunakan microwave hingga larutannya menjadi bening. Larutan
tersebut dicetak menggunakan cetakan gel elektroforesis yang dilengkapi
pencetak lubang atau sumur gel, dan didiamkan hingga mengeras. Produk PCR
sebanyak 4 pL dimasukkan dalam sumuran gel yang mana gel tersebut telah
dimasukkan ke dalam tangki elektroforesis yang berisi SB buffer. Sebagai
kontrol dan penanda, digunakan DNA marker 1 kb dari invitrogen sebanyak 4
uL. Proses elektroforesis berlangsung selama 30 menit dengan tegangan 100 volt.
Pewarnaan pita DNA dilakukan dengan menggunakan etidium bromide (EtBr).
Gel direndam dalam larutan EtBr (50 pL EtBr/ 1 L aquadest) selama 15 menit,
dan selanjutnya dibilas dengan aquadest. Untuk melihat pita DNA hasil
amplifikasi gel diletakkan di atas UV transluminator dan didokumentasikan
menggunakan kamera digital.

Sekuensing

Metode sekuensing DNA yang digunakan dalam penelitian ini adalah
metode dideoksi terminasi sanger. Proses sekuensing dilakukan oleh pihak
ketiga, yakni 1% Base Malaysia melalui jasa sekuensing PT. Genetika Sains
Indonesia. Hasil sekuensing berupa elektroforegram dikirimkan dalam bentuk file
dengan format *.ab1 yang selanjutnya akan digunakan dalam analisis data.
Analisis Data

Hasil sekuensing berupa electropherogram dilakukan editing dan
proofreading dengan menggunakan aplikasi MEGA X. Proofreading bertujuan
untuk memastikan kebenaran dari sekuens DNA yang terbaca oleh komputer
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dengan peak elektroforegram yang muncul. Setiap basa DNA diilustrasikan
dengan warna peak yang berbeda dalam elektroforegram, sehingga dapat
dijadikan acuan dalam proofreading sekuens DNA. Setiap sekuens yang
diproffreading dipotong bagian ujung 5’ dan 3’ yang sejajar dengan posisi
penempelan primer fish F1 dan fish R1. Hasil proofreading ini disimpan dalam
format fasta file. Seluruh sekuens yang telah diedit disejajarakan (alignment)
dengan menggunakan metode clustal W yang terdapat dalam MEGA X. Selain
itu, seluruh sekuens yang diperoleh juga dibandingkan dengan database NCBI
(Boratyn et al., 2013) dan BOLD system (Ratnasingham & Hebert, 2007).
Sebagai pembanding dalam analisis data, beberapa sekuens yang memiliki
kemiripan tertinggi akan didownload dan disejajarkan dengan sekuens sampel.
Analisis filogenetik dan jarak genetik dilakukan dengan metode maksimum
likelihood dan menggunakan model subtitusi terbaik yang memiliki nilai
Bayesian Index Criterion (BIC) terkecil. Pemilihan model subtitusi dilakukan
dengan menggunakan model tes yang terdapat dalam aplikasi MEGA X (Kumar
et al., 2018).

HASIL DAN PEMBAHASAN
Sampel yang Dikoleksi

Ikan gabus yang digunakan dalam penelitian ini diambil dari habitatnya,
yaitu dari perairan air tawar di sekitar perairan Kabupaten Merauke. Habitat
Channa striata umumnya berada pada perairan dangkal dan berarus tenang,
seperti sungai dan rawa, dan cenderung memilih tempat yang gelap dan
bersubstrat, seperti batuan untuk tempat bersembunyi (Muliani et al., 2021).
Spesies ini juga ditemukan di danau serta saluran air hingga ke sawah. Ikan gabus
termasuk salah satu jenis ikan air tawar yang mempunyai penyebaran yang luas,
dan secara alami dapat hidup di danau, sungai, rawa air tawar, dan sawah. Benih
ikan gabus banyak ditemukan di daerah perairan yang ditumbuhi tanaman air
sebagai tempat bersembunyi dari predator. Sampel ikan Gabus (Channa striata)
diperoleh dari Kabupaten Merauke, Provinsi Papua sebanyak 2 sampel yang
disimpan dalam alkohol 96%. Dokumentasi 2 (dua) sampel tersebut dapat dilihat
pada Gambar 1.

———

Gambar 1. Sampel Channa striata Asal Merauke.

Amplikon Fragmen Gen COI
Amplifikasi fragmen gen COI dari sampel ikan Channa striata asal
Merauke berhasil dilakukan dan mengahasilkan pita DNA pada gel elektroforesis
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dengan panjang basa sekitar 600 pasang basa. Panjang basa ini dapat dilihat dari
jarak migrasi pita DNA sampel yang dibandingkan dengan pita DNA marker.
Adapun hasil elektroforesis disajikan pada Gambar 2. Hasil prediksi panjang
sekuens pada gel elektroforesis dapat berbeda dengan hasil sekuens DNA yang
diperoleh hasil sekuensing. Hal ini dikarenakan panjang basa pada hasil gel
elektroforesis memiliki ketelitian yang sangat rendah, karena resolusi dari marka
DNA yang kurang detail. Jarak antara satu pita DNA pada marka DNA terpaut
sangat jauh, sekitar 100 pasang basa, bahkan ada yang lebih dari 1000 pasang
basa. Sementara itu, panjang basa yang sebenarnya diperoleh dapat dihitung dari
hasil proofreading sekuens DNA.

Gambar 2. Foto Gel Elektroforesis DNA en COl dari ikan gabus Channa striata.

Sekuens DNA

Sekuensing DNA dilakukan dengan menggunakan metode sanger.
Panjang sekuens fragmen DNA ikan Channa striata mencapai 653 pasang basa
yang mengkode 217 asam amino. Kedua sampel yang diperoleh tergabung salam
1 haplotipe yang sama. Adapun urutan sekuens dari kedua sampel tersebut dapat
dilihat pada Gambar 3.

(a) Sekuens Ikan Gabus Merauke 10
5’ATAGTGGGCACAGCCCTCAGCCTTTTAATTCGAGCAGAACTAAGCCAACCT
GGCGCTCTCCTCGGAGACGATCAAATTTATAATGTAATTGTAACAGCACACG
CCTTTGTAATAATCTTTTTCATGGTTATGCCAATAATAATTGGAGGCTTCGGA
AATTGACTTGTTCCTCTTATGATTGGTGCCCCCGACATGGCCTTCCCCCGAAT
AAATAACATGAGCTTCTGATTGCTCCCCCCATCATTCCTCCTTITTACTAGCCTC
TTCTGCTGTAGAAGCCGGGGCCGGAACCGGATGAACAGTTTACCCACCCCTA
GCCAGCAACTTAGCCCACGCAGGGGCCTCCGTCGACCTAACCATTTTCTCCCT
ACACCTAGCTGGTGTGTCCTCAATTCTAGGGGCCATTAACTTTATTACTACTA
TTATTAACATAAAACCCCCTGCTATTTCTCAATATCAAACCCCCCTATTTGTAT
GGGCTATTTTAATTACAGCCGTACTACTTCTTCTTTCCCTCCCAGTATTAGCTG
CAGGCATTACAATGCTACTCACAGACCGAAATCTCAACACCACCTTCTTCGAC
CCTGCTGGTGGAGGGGACCCTATTCTTTATCAACA3’

(b) Tkan Gabus Merauke 11
5’ATAGTGGGCACAGCCCTCAGCCTTTTAATTCGAGCAGAACTAAGCCAACCT
GGCGCTCTCCTCGGAGACGATCAAATTTATAATGTAATTGTAACAGCACACG
CCTTTGTAATAATCTTTTTCATGGTTATGCCAATAATAATTGGAGGCTTCGGA
AATTGACTTGTTCCTCTTATGATTGGTGCCCCCGACATGGCCTTCCCCCGAAT
AAATAACATGAGCTTCTGATTGCTCCCCCCATCATTCCTCCTTTTACTAGCCTC
TTCTGCTGTAGAAGCCGGGGCCGGAACCGGATGAACAGTTTACCCACCCCTA
GCCAGCAACTTAGCCCACGCAGGGGCCTCCGTCGACCTAACCATTTTCTCCCT
ACACCTAGCTGGTGTGTCCTCAATTCTAGGGGCCATTAACTTTATTACTACTA
TTATTAACATAAAACCCCCTGCTATTTCTCAATATCAAACCCCCCTATTTGTAT
GGGCTATTITAATTACAGCCGTACTACTTCTTCTTTCCCTCCCAGTATTAGCTG
CAGGCATTACAATGCTACTCACAGACCGAAATCTCAACACCACCTTCTTCGAC
CCTGCTGGTGGAGGGGACCCTATTCTTTATCAACA3’

Gambar 3. Sekuens DNA Fragmen Gen COI dari Ikan Channa striata.
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Komposisi nukleotida pada sekuens DNA sampel ikan Channa striata
yang diperoleh adalah Tiamin (T = 29,9%), Cytosin (C = 28,8%), Adenin (A =
24%), dan Guanin (17,3%). Analisis homologi sekuens DNA dilakukan dengan
membandingkan sekuens sampel dengan sekuens GenBank (NCBI). Hasil yang
diperoleh menunjukkan bahwa sekuens sampel ikan gabus asal Merauke memiliki
kemiripan mencapai 100% dengan sekuens Channa striata dari Papua dengan
kode akses ID OQ405388.1 (Kombong & Arisuryanti, 2019). Selain itu, hasil
identifikasi sekuens DNA sampel ikan gabus asal Merauke dari BOLD
menunjukkan bahwa sekuens tersebut 100% memiliki kemiripan dengan sekuens
Channa striata dengan kode ANGBF31007-19 yang merupakan sekuens dari
GenBank dengan kode akses KP856788.1 (Abdullah & Rehbein, 2016).

Pohon filogenetik dibuat dengan metode maximum likelihood dengan
menggunakan 60 tambahan sekuens dari GenBank yang mewakili setiap spesies
Channa striata yang ada di GenBank. Pohon filogenetik yang dibuat
menggunakan 615 pasang basa nukleotida yang mengkode 205 asam amino
berdasarkan pada kode genetik DNA mitokondria hewan bertulang belakang.
Berdasarkan data set yang telah disusun, terdapat 277 polymorfic sites atau
sekuens DNA yang bervariasi dan menunjukkan adanya 205 titik variasi pada
sekuens asam amino. Dari 277 variable sites pada data set nukleotida tersebut,
ditemukan 263 parsimony informative sites dan 14 singleton sites. Parsimony
informative site yaitu bagian dari sekuens DNA yang memiliki variasi nukleotida
minimal 2 jenis nukleotida dan memiliki frekuensi sebanyak 2 sekuens atau
taksa. Sementara itu, bagian singleton site merupakan bagian dari sekuens DNA
yang memiliki variasi nukleotida, dan salah satu jenis nukleotida tersebut
merupakan mayoritas dari keseluruhan sekuens atau taksa.

Pohon Filogenetik

Model subtitusi untuk pohon filogenetik yang digunakan berdasarkan
pada hasil pengujian model, yaitu HKY+G+l merupakan model terbaik untuk
kumpulan data sekuens nukleotida yang diberikan di antara 14 model subtitusi
yang ada, dengan skor BIC (Bayesian Information Criterion) terendah
(15371,876). Pohon tersebut dibangun dengan model maxsimum likelihood,
dengan uji filogeni bootstrap 1000 replikasi. Hasil rekonstruksi pohon filogenetik
dari ikan gabus asal Merauke dan data pembanding dari GenBank dapat dilihat
pada Gambar 4. Data pohon filogenetik, data hasil BLAST NCBI, dan data
analisis homologi pada data GenBank menunjukkan hasil yang konsisten bahwa
sekuens sampel ikan gabus asal Merauke ini merupakan sekuens dari spesies
Channa striata.

Berdasarkan pohon filogenetik, kedua sampel berada pada kelompok
(clade) yang sama dengan Channa striata dengan didukung nilai bootstrap
100%. Nilai bootstrap menunjukkan peluang munculnya suatu clade pada saat
pembuatan pohon filoegentik. Menariknya, clade ini berkerabat dekat dengan
clade Channa marulius (FJ459472.1 & FJ459473.1) dengan dukungan bootstrap
100%, namun berbeda clade dengan Channa marulius (KJ847112.1). Detail
clade ikan gabus asal Merauke ini dapat dilihat pada Gambar 5. Terdapat
ambiguitas pada sekuens Channa marulius yang berasal dari GenBank, karena
terpisah clade yang jauh antara sekuens Channa marulius (FJ459472.1 &
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FJ459473.1) dengan sekuens Channa marulius (KJ847112.1) lainnya. Hal ini
menunjukkan bahwa adanya potensi mis identifikasi secara pada data sekuens
yang disubmit ke GenBank (Meiklejohn et al., 2019; Pentinsaari et al., 2020).

100 | MH627036.1 Channa quinquefasciata voucher ZSI FF 7906 cytochrome oxidase subunit | (COI) gene partial cds mitochondial

MHG27037.1 Channa quinquefasciata voucher JPC-16 cytochrome oxidase subunit | (COI) gene partial cds mitochondrial
KJ937347.1 Channa stewartii voucher CHANO27 cytochrome oxidase subunit 1 (COI) gene partial cds mitochondrial
100 KJ937417.1 Channa stewartii voucher CHANO26 cytochrome oxidase subunit 1 (COI) gene partial cds mitochondrial
KJ937381.1 Channa burmanica voucher DC 0242 cytochrome oxidase subunit 1 (COI) gene partial cds mitochondrial
MK913902.1 Channa melanostigma cytochrome oxidase subunit | (COI) gene partial cds mitochondrial

HM117172.1 Channa aurantimaculata voucher NE-CA1 cytochrome oxidase subunit | (COI) gene partial cds mitochondrial
1001 K3847157.1 Channa aurantimaculata voucher CA1001 cytochrome oxidase subunit | (COI) gene partial cds mitochondrial
100 | MK424817.1 Channa brunnea voucher JPC-33 cytochrome oxidase subunit | (COI) gene partial cds mitochondrial
MK424818.1 Channa brunnea voucher ZSI FF 8041 cytochrome oxidase subunit | (COI) gene partial cds mitochondrial

100 | HM117178.1 Channa barca voucher NE-CB4 cytochrome oxidase subunit | (COI) gene partial cds mitochondrial
HM117179.1 Channa barca voucher NE-CB3 cytochrome oxidase subunit | (COI) gene partial cds mitochondrial
To0| EU924636.1 Channa bleheri voucher CB8083A cytochrome c oxidase subunit | (COI) gene partial cds mitochondrial
EU924637.1 Channa bleheri voucher CB80B3B cytochrome ¢ oxidase subunit | (COI) gene partial cds mitochondrial
MG699786.1 Channa gachua voucher BIF2081 cytochrome oxidase subunit 1 (COI) gene partial cds mitochondrial
KY563772.1 Channa limbata voucher CIARI-CLH cytochrome oxidase subunit I (COI) gene partial cds mitochondrial
KJ937342.1 Channa gachua voucher NRS022 cytochrome oxidase subunit 1 (COI) gene partial cds mitochondrial

KJ937339.1 Channa gachua voucher CHANOL1 cytochrome oxidase subunit 1 (COI) gene partial cds mitochondrial
98

MK572107.1 Channa gachua from Bangladesh cytochrome oxidase subunit 1 (COI) gene partial cds mitochondrial
KY562574.1 Channa harcourtbutleri voucher crm01-B1 cytochrome oxidase subunit | (COI) gene partial cds mitochondial
100 | KY562576.1 Channa harcourtbutleri voucher crm04-B4 cytochrome oxidase subunit | (COI) gene partial cds mitochondrial
100 | MH559820.1 Channa voucher MF1638 ¢ oxidase subunit | (COI) gene partial cds mitochondrial
99 MHS59821.1 Channa voucher MF163C ¢ oxidase subunit | (COI) gene partial cds mitochondrial

MG976494.1 Channa lipor voucher ZS| FF 7661 cytochrome oxidase subunit | (COI) gene partial cds mitochondrial

100 | EU417795.1 Channa punctata voucher WL-F51 cytochrome ¢ oxidase subunit | (COI) gene partial cds mitochondrial

© 100 FJ459480.1 Channa orientalis voucher NBFGR:COBO74A cytochrome ¢ oxidase subunit | (COI) gene partial cds mitochondrial

JIN245991.1 Channa orientalis voucher BF3 cytochrome oxidase subunit | (COI) gene partial cds mitochondrial

100 MN504649.1 Channa rara voucher BNHS:FWF 1004 cytochrome oxidase subunit 1 (COI) gene partial cds mitochondrial

100 | MN504650.1 Channa rara voucher BNHS:FWF 1005 cytochrome oxidase subunit 1 (COI) gene partial cds mitochondrial
KJ937428.1 Channa omatipinnis voucher OL-0282 cytochrome oxidase subunit 1 (COI) gene partial cds mitochondrial
KJ847162.1 Channa voucher COR1001 oxidase subunit | (COI) gene partial cds mitochondrial
KJ937434.1 Channa pulchra voucher OL-0218 cytochrome oxidase subunit 1 (COI) gene partial cds mitochondrial
100 L KJ937349.1 Channa pulchra voucher OL-0220 cytochrome oxidase subunit 1 (COI) gene partial cds mitochondrial

EU417796.1 Channa punctata voucher WL-F52 cytochrome ¢ oxidase subunit | (COI) gene partial cds mitochondrial
99/ 1GM 010
100/l 1GM 011 J
HQ682668.1 Channa striata voucher Cstris-LdB cytochrome oxidase subunit 1 (COI) gene partial cds mitochondrial

IN245989.1 Channa striata voucher BF1 cytochrome oxidase subunit | (COI) gene partial cds mitochondrial

100 FJ459472.1 Channa marulius voucher NBFGR:CHM80458B cytochrome c oxidase subunit | (COI) gene partial cds mitochondrial

FJ459473.1 Channa marulius voucher NBFGR:CHM8045C cytochrome c oxidase subunit | (COI) gene partial cds mitochondrial

KJ937380.1 Channa melasoma voucher NRS-008 cytochrome oxidase subunit 1 (COI) gene partial cds mitochondrial
100 |MH375692.1 Channa aurolineata isolate Kalay Chindwin cytochrome c oxidase 1 (COI) gene partial cds mitochondrial

MH375693.1 Channa aurolineata isolate Homalin Chindwin cytochrome ¢ oxidase 1 (COI) gene partial cds mitochondrial
KJ847112.1 Channa marulius voucher CM1011 cytochrome oxidase subunit | (COI) gene partial cds mitochondrial
MK423212.1 Channa auroflammea isolate EA0575 cytochrome ¢ oxidase subunit | (COI) gene partial cds mitochondrial

100 L MK423216.1 Channa auroflammea isolate CMK27770 cytochrome ¢ oxidase subunit | (COI) gene partial cds mitochondrial

100 | K3937360.1 Channa diplogramme voucher NRS045 cytochrome oxidase subunit 1 (COI) gene partial cds mitochondrial

KJ937431.1 Channa diplogramme voucher NRS043 cytochrome oxidase subunit 1 (COI) gene partial cds mitochondrial
JIN024961.1 Channa micropeltes voucher CHMI-Petshop-2 cytochrome oxidase subunit 1 (COI) gene partial cds mitochondrial
100 | IN024962.1 Channa micropeltes voucher CHMI-Petshop-1 cytochrome oxidase subunit 1 (COI) gene partial cds mitochondrial

KM213041.1 Channa pleurophthalma voucher Buring BRG3 cytochrome oxidase subunit | (COI) gene partial cds mitochondrial
100 KJ937390.1 Channa pleurophthalma voucher CHANO18 cytochrome oxidase subunit 1 (COI) gene partial cds mitochondrial
100 |KCB19602.1 Channa asiatica haplotype HapO1 cytochrome oxidase subunit | (COI) gene partial cds mitochondrial
KC819603.1 Channa asiatica haplotype Hap02 cytochrome oxidase subunit | (COI) gene partial cds mitochondrial

100 |KJ937371.1 Channa voucher CHANO39 oxidase subunit 1 (COI) gene partial cds mitochondrial
- 100 KJ937395.1 Channa voucher CHANO38 oxidase subunit 1 (COI) gene partial cds mitochondrial
KJ937385.1 Channa lucius voucher NRS058 cytochrome oxidase subunit 1 (COI) gene partial cds mitochondrial

100 | KCB19601.1 Channa maculata haplotype H1 cytochrome oxidase subunit | (COI) gene partial cds mitochondrial

KJ937386.1 Channa maculata voucher NRS007 cytochrome oxidase subunit 1 (COI) gene partial cds mitochondrial

KJ937382.1 Channa argus voucher NRS063 cytochrome oxidase subunit 1 (COI) gene partial cds mitochondrial
To0 || KC819590.1 Channa argus haplotype Hapo1 cytochrome oxidase subunit | (COI) gene partial cds mitochondrial
751 MK843733.1 Channa argus isolate SP69 cytochrome ¢ oxidase subunit | (COI) gene partial cds mitochondrial

Gambar 4. Pohon Filogenetik Ikan Gabus Asal Merauke dari GenBank.

33, IGM 010
100 [ 1GM 011 }
100 HQ682668.1 Channa striata voucher Cstri5-LdB cytochrome oxidase subunit 1 (COI) gene partial cds mitochondrial
JN245989.1 Channa striata voucher BF 1 cytochrome oxidase subunit | (COI) gene partial cds mitochondrial 7]

100 FJ459472 1 Channa marulius voucher NBFGR CHM

cytochrome ¢ oxidase subunit | (CO!

100]

459473 1 Channa marulius voucher NBFGR CHM! ytochrome ¢ oxidase subunit | mitochonc

) gene

KJ937380.1 Channa melasoma voucher NRS-008 cytochrome oxidase subunit 1 (COI) gene partial cds mitochondrial
100 MH375692.1 Channa aurolineata isolate Kalay Chindwin cytochrome ¢ oxidase 1 (COI) gene partial cds mitochondrial

MH375693.1 Channa aurolineata isolate Homalin Chindwin cytochrome ¢ oxidase 1 (COI) gene partial cds mitochondrial
¥ " v
MK423212 1 Channa auroflammea isolate EA0575 cytochrome ¢ oxidase subunit | (COI) gene partial cds mitochondrial

anna marulius voucher CM1011 cytochrome oxidase subunit | (COI) gene partial cds mitochondrial ]

100 L MK423216.1 Channa auroflammea isolate CMK27770 cytochrome ¢ oxidase subunit | (COI) gene partial cds mitochondrnial

Gambar 5. Clade Sampel Ikan Gabus Asal Merauke.
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Perhitungan jarak genetik yang dihasilkan dari sampel ikan gabus asal
Merauke adalah jarak genetik antara sampel kami dan Channa striata
(HQ682668.1) adalah 0,012. Jarak antara sampel ikan gabus asal Merauke
dengan Channa marulius (FJ459472.1 & FJ459473.1) adalah 0,032 dan dengan
Channa marulius (KJ847112.1) adalah 0,195. Jarak antara Channa striata
(HQ682668.1) dengan Channa marulius (FJ459472.1 & FJ459473.1) sebesar
0,037 dan dengan Channa striata (JN245989.1) sebesar 0,044. Ada kemungkinan
kesalahan identifikasi dari data yang diserahkan ke GenBank, sehingga perlu
adanya standarisasi DNA barkode dan identifikasi morfologi ikan secara benar.

SIMPULAN

Fragmen gen COI sebagai DNA Barcoding berhasil digunakan untuk
mengidentifikasi Channa striata dari Merauke, Papua. Kemudian hasil
identifikasi genetik pada database NCBI dan BOLD system menunjukkan hasil
yang sama, yaitu sampel ini memiliki kemiripan 100% dengan sekuens Channa
striata yang ada di GenBank. Pohon filogenetikk menunjukkan bahwa sekuens
Channa striata memiliki kekerabatan yang dekat dengan Channa marulius
didasarkan pada fragmen gen COI.

SARAN

Perlu dilakukan pengumpulan sampel ikan gabus lebih banyak dari
Merauke, Papua, dan seluruh Indonesia untuk mengetahui keragaman genetik ikan
gabus secara global. Keragaman genetik menjadi salah satu parameter yang
penting dalam menyiapkan indukan ikan gabus yang unggul.
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