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Abstract 
Conservation genetics is an one effort to explore the potential of fish resources and maintain their 
sustainability.  Fishes are important of biodiversity and are generally found in various ecosystems, 
including coastal, swamp and river ecosystems. The aim of this research is to analyze and identify 
important fish species using DNA barcoding techniques and phylogenetic analysis using GEN 
Cytochrome C Oxidase Sub Unit I (COI). Results of DNA amplification obtained a DNA sequence 
length of 665 bp with the identification result being mullet (Planiliza alata) with 100 % of similarity 
level. The resulting phylogenetic tree shows species grouping based on genetic distance and 
level of DNA sequence similarity. Based on this data, molecular approaches can be used to 
support aquatic resource conservation activities through conservation genetics. 
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Abstrak 
Salah satu upaya untuk menggali potensi sumberdaya ikan dan mempertahankan kelestariannya 
adalah dengan genetika konservasi. Spesies ikan merupakan bagian penting dari 
keanekaragaman hayati dan umumnya ditemukan di berbagai ekosistem baik ekosistem pesisir, 
rawa, dan sungai.  Tujuan penelitian ini adalah menganalis dan mengidentifikasi spesies ikan 
ekonomis penting menggunakan Teknik DNA barcode dan analisis filogenetik menggunakan 
GEN Cytochrome C Oxidase Sub Unit I (COI). Hasil amplifikasi DNA diperoleh panjang sekuen 
DNA 665 bp dengan hasil identifikasi adalah ikan belanak (Planiliza alata) dengan tingkat 
kemiripan 100 %. Pohon filogenetik yang dihasilkan menunjukkan pengelompokan spesies 
berdasarkan jarak genetik dan tingkat kemiripan sekuen DNA. Berdasarkan data ini, pendekatan 
molekuler dapat digunakan untuk mendukung kegiatan konservasi sumberdaya perairan melalui 
genetika konservasi. 

Kata Kunci: Planiliza alata, DNA Barcoding, Filogenetik, Gen COI. 
 

PENDAHULUAN 

Lebih dari 30.000 spesies ikan 
tersebar di seluruh dunia dan  mencakup 
lebih dari separuh hewan vertebrata air 
(Ward et al., 2005; Bingpeng et al., 2018). 
Ikan tidak hanya bermanfaat dalam sistem 
ekologis, tetapi juga memiliki nilai ekonomi 
langsung dan merupakan sumber protein 
hewani yang penting bagi manusia (Ude et 
al., 2020). Selain peningkatan aktivitas 
manusia seperti penangkapan berlebih, 
pengrusakan habitat yang terkait dengan 
perubahan iklim juga berdampak signifikan 

terhadap keanekaragaman hayati dan 
struktur komunitas ikan di lingkungan 
perairan (Wilson et al., 2010).  Kondisi ini 
menyebabkan terjadinya penurunan 
struktur ukuran, kepadatan, dan biomassa 
spesies ikan target (Chirico et al., 2017; 
Ramírez-Ortiz et al., 2020) termasuk 
penurunan keanekaragaman genetik (Jefri 
et al., 2015; Sianturi et al., 2021). 
Penurunan keanekaragaman genetik 
berpengaruh terhadap kemampuan ikan 
untuk beradaptasi terhadap perubahan 
lingkungan dan mengurangi peluang 

http://ejournal.unsrat.ac.id/index.php/platax
mailto:dandi@unmus.ac.id


 
 
Saleky et al.                                                                  Jurnal Ilmiah PLATAX Vol. 13:(2), July-December 2025       

475 
http://ejournal.unsrat.ac.id/index.php/platax  10.35800/jipv10i2.59013 

kelangsungan hidup jangka panjang 
(Kusuma et al., 2016; Prehadi et al., 2015). 

Salah satu upaya untuk menggali 
potensi sumberdaya dan mempertahankan 
kelestariannya adalah dengan genetika 
konservasi (Bănăduc et al., 2022; 
Sonesson et al., 2023). Genetika 
konservasi bertujuan untuk 
mempertahankan spesies dinamis yang 
mampu beradaptasi dan berkembang 
untuk mengatasi perubahan lingkungan 
sehingga meminimalkan risiko kepunahan 
(Scarpa et al., 2021). Genetika konservasi 
dengan pendekatan DNA barcode dan 
analisis filogenetik telah banyak digunakan 
sebagai alat identifikasi yang cepat, akurat 
dan hemat biaya, serta dapat digunakan 
secara luas untuk identifikasi pada 
berbagai spesies yang berbeda (Ardura et 
al., 2010; Nwani et al., 2011; Toha et al., 
2020). DNA barcode dengan 
menggunakan gen Cytochrome C Oxidase 
Sub Unit I (COI) telah menjadi pendekatan 
molekuler yang terstandarisasi dan banyak 
dipakai untuk identifikasi spesimen dan 
klasifikasi spesies (Sun et al., 2016). 

Penggunaan teknologi barcode DNA 
sebagai alat identifikasi spesies pertama 
kali diusulkan oleh Hebert et al., (2003) 
dengan harapan dapat mengidentifikasi 
dan mengklasifikasi semua spesies.  
Klasifikasi, identifikasi spesies dan analisis 
keanekeragaman ikan merupakan elemen 
dasar  yang masih dianggap sebagai salah 
satu permasalahan paling mendasar dalam 
pengelolaan dan konservasi perikanan 
(Bingpeng et al., 2018). Penanda genetik 
dapat digunakan untuk mengetahui asal 
usul, sejarah spesies dan populasi dengan 
mengukur rekrutmen dan konektivitas 
genetik populasi (Saleky et al., 2016; 
Madduppa et al., 2017). Dengan 
berkembangnya teknologi biologi 
molekuler, analisis urutan DNA digunakan 
untuk membantu identifikasi spesies 
yangmana spesies yang berbeda 
menggunakan penanda DNA yang berbeda 
(Ward et al., 2005). 

Perairan Pesisir Merauke merupakan 
habitat bagi berbagai jenis ikan. Hasil 
penelitian Wagemu et al., (2018) 
menemukan 13 spesies ikan yang 
tertangkap di Pantai Payum Kabupaten 

Merauke, sedangkan Sunarni & 
Maturbongs, (2018) menemukan 31 
spesies ikan di lokasi yang sama. Kajian 
dengan pendekatan genetika konservasi 
menggunakan teknik DNA barcode telah 
dilakukan sebelumnya pada berbagai 
spesies seperti ikan Oreochromis sp. 
(Sianturi et al., 2021) yang menemukan 
bahwa telah terjadi kesalahan pelabelan 
nama ikan dijual di pasar tradisonal 
Merauke. Ikan kakap putih (Lates 
carlcarifer) (Saleky & Dailami, 2021) yang 
mampu mengidentifikasi dan melihat 
hubungan kekerabatan spesies ikan kakap 
putih asal Merauke dengan spesies 
lainnya. 

Sumber daya perikanan merupakan 
sumber daya yang penting, karena 
peningkatan ekspor hasil laut sejalan 
dengan tujuan pembangunan dalam sektor 
perikanan untuk dapat meningkatkan 
kesejahteraan dan pendapatan 
masyarakat pesisir (Agus, 2018; Akoit & 
Nalle, 2018). Perairan Merauke termasuk 
dalam Wilayah Pengelolaan Perikanan 
(WPP) RI 718 yang memiliki sumberdaya 
ikan yang melimpah. Perairan pesisir 
Merauke memiliki sumberdaya perikanan 
yang sangat kaya, baik perikanan laut 
maupun darat.  Perairan pesisir Merauke 
kaya akan sumber daya perikanan dan 
merupakan salah satu daerah 
penangkapan ikan terpenting di wilayah 
selatan Pulau Papua.  

Menyadari besarnya potensi ekonomi 
dan keanekaragaman hayati perairan 
pesisir maka diperlukan suatu upaya untuk 
mendukung peningkatan nilai ekonomi 
sekaligus menjaga dan melindungi 
kelestariannya (Gunawan & Jumadi, 2016) 
melalui penerapan teknik DNA barcoding 
dan analisis filogenetik menggunakan gen 
Cytochrome C Oxidase Sub Unit I (COI) 
untuk mendukung konservasi 
keanekaragaman ikan di wilayah ini. 

METODE PENELITIAN 

Pengambilan sampel dilakukan di 
Perairan Pesisir Merauke yang terdiri dari 2 
lokasi yaitu Pantai Urumb Distrik 
Semangga dan Pantai Payum Distrik 
Merauke Propinsi Papua Selatan (Gambar 
1). Penelitian ini dilakukan melalui 
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beberapa tahapan yaitu pengambilan 
sampel, identifikasi morfologi, sub 

sampling, analisis genetik, dan analisis 
data. 

 
Table 1.  Seawater Sample Near the Vessel 

 
Prosedur Penelitian 

Sampel ikan yang telah dikoleksi 
kemudian diidentifikasi di Laboratorium 
Jurusan Manajemen Sumber Daya 
Perairan Fakultas Pertanian UNMUS 
dengan menggunakan tolls Fish 
Identification 
(https://www.fishbase.se/search.php). 
Setelah identifikasi dilakukan, kemudian 
dilanjutkan dengan mengambil sayatan 
jaringan ikan dan disimpan dalam botol 
sampel yang berisi etanol 96 %. Jaringan 
ikan yang diawetkan kemudian dikirim ke 
Laboratorium Keanekaragaman Hayati 
Indonesia (BIONESIA) untuk analisis 
secara molekuler guna mendapatkan 
fragmen DNA. Primer yang digunakan 
dalam penelitian ini 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). 

Analisis Data  
Analisis data genetik dilakukan 

dengan menggunakan model ClustalW 
(1.6) (Tamura et al., 2021) dengan program 
MEGA 11. Data genetik kerang 
diselaraskan dengan data genetik yang 
tersedia dari GeneBank NCBI 
menggunakan BLAST (Basic Local 
Alignment Search Tool). Jarak genetik (D) 
antar spesies dihitung dan pohon 

filogenetik juga direkonstruksi 
menggunakan Mega 11 (Tamura et al., 
2021). Rekonstruksi pohon filogenetik 
dengan metode Neighbor-Joining (NJ) 
menggunakan model Kimura 2 parameter, 
nilai bootstrap 1000x.  

Penjelasan hasil penelitian dibuat 
berdasarkan hasil identikasi BLAST yang 
menunjukkan hasil identifikasi berdasarkan 
urutan DNA. Keterkaitan evolusioner, 
kekerabatan, dan kelompok monofiletik 
ikan ekonomis dari perairan Merauke atau 
perairan lain dijelaskan dengan 
menggunakan analisis jarak genetik dan 
rekonstruksi filogenetik. Penelitian ini 
mencakup dua lokasi pengambilan sampel 
dan ini diharapkan dapat mengumpulkan 
banyak spesies ikan di Perairan pesisir 
Merauke. Data penelitian kemudian 
dibandingkan dengan data GenBank untuk 
menentukan apakah ada hubungan 
filogenetik atau evolusi.  

HASIL DAN PEMBAHASAN 

Karakter Molekuler 
Koleksi sampel dilakukan di Perairan 

Pesisir Merauke yang terdiri dari 2 lokasi 
yaitu Pantai Urumb Distrik Semangga dan 
Pantai Payum Distrik Merauke Propinsi 
Papua Selatan. Hasil analisis molekuler, 
panjang sequence DNA ikan belanak yang 
dianalisis adalah 655 baispairs (bp). 
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Panjang baispairs dalam penelitian ini 
umumnya juga ditemukan pada spesies-
spesies yang menggunakan gen COI 

(Dailami et al., 2021; Saleky & Dailami, 
2021). 

 

 
Gambar 2. Hasil Amplifikasi Gen COI Ikan Belanak (Planiliza sp.) 

 
Hasil BLAST NCBI terhadap 2 sampel 

yang dianalisis diketahui adalah jenis ikan 
belanak (Planiliza alata) (Tabel 1) dengan 
tingkat similaritas 100 %. Hasil ini didukung 
oleh nilai Query cover yang tinggi yang 
mendukung idetifikasi mengunakan BLAST 
NCBI. Penelitian ini berhasil 
mengidentifikasi spesies ikan yang 
dikoleksi, yang mana DNA Barcoding yang 
dilakukan tidak hanya mampu 
mengidentifikasi spesies utuh, tetapi juga 
mampu mengidentifikasi spesies dalam 

berbagai bentuk, seperti: telur, larva, fillet, 
dan sirip (Saleky et al., 2016). 

Komposisi nukleotida dan komposisi 
rata-rata basa DNA yang ditemukan pada 
kedua sampel ikan beanak (Planiliza alata) 
adalah Thymine (T) (29,92 %), Cytosine (C) 
(28,24 %), Adenine (A) (24,12 %), dan 
Guanine (G) (17,71%). Nukleotida G 
dengan C dihubungkan oleh 3 ikatan 
hydrogen, sehingga memiliki ikatan yang 
lebih kuat dibandingkan dengan pasangan 
A dan T yang hanya dihubungkan dengan 
2 ikatan hydrogen (Dailami et al., 2021). 

 
Tabel 1. Hasil identifikasi dengan menggunakan BLAST (Basic Local Alignment Search Tool) 

No Identifikasi Species Lokasi 
Query Cover 

(%) 
Identity 

(%) 

1 Planiliza alata Pantai Urumb, Merauke 91 100 
2 Planiliza alata Pantai Payum, Merauke 91 100 

 
Tabel 2. Komposisi nukleotida ikan belanak (Planiliza alata) 

Spesies 
T 

(%) 
C 

(%) 
A 

(%) 
G 

(%) 
C + G 
(%) 

A + T 
(%) 

Planiliza alata 
(Pantai Urumb, Merauke) 

29,92 28,24 24,12 17,71 45,95 54,05  

Planiliza alata 
(Pantai Payum, Merauke) 

29,92 28,24 24,12 17,71 45,95 54,05 

Avg. 29,92 28,24 24,12 17,71 45,95 54,05 

 
Nilai kandungan basa nukleotida 

Thymine merupakan yang terbanyak 
mencapai 29,92%. Kandungan Thymine 
dan Adenine lebih banyak sebesar 
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54,05%, sedangkan kandungan Cytosine 
dan Guanine sebesar 45,95%. Rendahnya 
kandungan Cytosine dan Guanine 
menyebabkan denaturasi DNA semakin 
mudah terjadi (Assal & Lin, 2020). 

Penggunaan analisis jarak genetik 
dapat menjadi dasar dalam mempelajari 
evolusi molekuler, rekonstruksi filogenetik 
dan perkiraan waktu evolusi (Sohpal, 
2013).  Analisis jarak genetik dilakukan 

dengan menggunakan model Kimura 2-
Parameter (Tabel 3). Data genetik 
berperan penting dalam pengelolaan dan 
konservasi perikanan khususnya 
berhubungan konektivitas antar wilayah 
dan juga struktur populasi spesies (Saleky 
& Dailami, 2021). Melalui data genetik 
dapat menjawab berbagai masalah yang 
tidak bisa terselesaikan melalui data 
morfologi maupun ekologi 

 
Tabel 3. Jarak Genetik Antara ikan belanak (Planiliza alata) Asal Merauke dengan Beberapa 
Sekuen yang Diambil Dari Genebank. 

No Spesies 1 2 3 4 5 6 7 8 9 

1 
Planiliz alata  
(Pantai Urumb Merauke) 

- * * * * * * * * 

2 
Planiliz alata  
(Pantai Payum Merauke) 0,000 

- * * * * * * * 

3 
Planiliz alata  
(ANGBF5182 - Afrika Selatan) 0,117 0,117 

- * * * * * * 

4 

Planiliz alata  
(ANGBF5307 - 
Afrika_Selatan) 0,117 0,117 0,000 

- * * * * * 

5 
Planiliz alata  
(FOAM281 - Indonesia) 0,179 0,179 0,156 0,156 

- * * * * 

6 
Planiliz alata  
(FOAM282 - Indonesia) 0,179 0,179 0,156 0,156 0,000 

- * * * 

7 
Planiliz alata  
(SAIAD789 - Madagaskar) 0,112 0,112 0,000 0,000 0,156 0,156 

- * * 

8 
Mugil cephalus 
(ABFJ100 - Jepang) 0,201 0,201 0,194 0,194 0,210 0,210 0,193 

- * 

9 
Nibea soldado 
(BIFD726 - Indonesia) 0,210 0,210 0,211 0,211 0,195 0,195 0,207 0,204 

- 

10 
Johnius belangerii 
(FSCS200 - Cina) 0,263 0,263 0,264 0,264 0,248 0,248 0,266 0,279 0,255 

 
Jarak genetik adalah derajat 

perbedaan genetik antar spesies atau 
populasi, diukur dengan metode numerik. 
Jumlah rata-rata perbedaan kodon atau 
nukleotida per gen merupakan ukuran jarak 
genetik. Analisis jarak genetik DNA juga 
berguna dalam penentuan hubungan 
kekerabatan antarindividu atau 
antarpopulasi yang diteliti. Informasi ini 
dapat digunakan sebagai dasar dalam 
perbaikan kualitas spesies maupun 
populasi. Jarak genetic dan 
keanekaragaman genetik dapat terjadi 
karena adanya variasi nukleotida penyusun 
DNA. Variasi ini dapat berpengaruh pada 
fenotipe individu organisme yang dapat 
diamati secara langsung  

Filogenetik merupakan klasifikasi 
secara taksonomi spesies berdasarkan 
sejarah evolusi, analisis yang dilakukan 

berdasarkan analisis sekuen DNA spesies. 
Semakin mirip sekuen DNA suatu spesies 
maka jarak genetik semakin kecil 
sebaliknya semakin berbeda sekuen DNA 
suatu spesies maka jarak genetiknya 
semakin besar. Jarak genetik gastropoda 
ikan belanak (Planiliz alata) asal Merauke 
memiliki jarak genetik 0.00 yang berarti 
kedua sampel yang dikoleksi memiliki 
Sekuen DNA yang identik.  Nilai jarak 
genetiK (Tabel 3) memperlihatkan semakin 
berbeda spesies, maka nilai jarak genetik 
semakin tinggi. 

Analisis filogenetik dilakukan untuk 
mengetahui hubungan antara spesies ikan 
belanak (Planiliz alata) Analisis filogenetik 
dengan metode Neighbour-Joining 
menggunakan model Kimura dua 
parameter dilakukan pada seluruh sampel 
yang dianalisis secara terpisah antar 
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spesies (Gambar 3). Pengelompokan 
pohon filogenetik antar spesies 
berdasarkan jarak genetik yang dekat 
dengan nilai bootstrap antara 66 dan 100%. 
Terlihat bahwa spesies ikan belanak 
(Planiliz alata) membentuk clade yang 
sama dengan ikan belanak (Planiliz alata) 
yang berasal dari Afrika. Terbentuknya 
clade dari sekelompok spesies didukung 

oleh nilai jarak genetik. Spesies dengan 
jarak genetik yang dekat cenderung 
membentuk clade tersendiri. Semakin jauh 
jarak genetik maka semakin terpisah 
spesies tersebut. Karakterisitik molekuler 
baik jarak genetik dan filogenetik yang 
dimiliki spesies laut sangat dipengaruhi 
oleh perubahan historis dalam lingkungan 
laut di wilayah tersebut. 

 

 

Gambar 3. Rekonstruksi filogenetik ikan belanak (Planiliz alata) menggunakan metode Neighbor-
Joining (NJ) dengan model Kimura 2-parameter, bootstrap 1000 replikasi. 

KESIMPULAN 

Hasil identifikasi menggunakan 
Teknik DNA barcoding, 2 sampel yang 
dianalisis adalah ikan belanak (Planiliz 
alata) dengan kemiripan 100 % dengan 
jarak genetik terdekat sebesar 0.000. 
rekonstruksi filogenetik, masing-masing 
spesies terpisah berdasarkan jenis dengan 
nilai boostrap yang tinggi.  
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