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Abstrak

Channa striata atau ikan gabus haruan adalah salah spesies dari famili Channidae yang tersebar luas mulai
dari India, Cina bagian selatan hingga Asia Tenggara termasuk Indonesia. Hewan ini dikenal sebagai jenis
ikan air tawar yang bernilai ekonomis karena rasa dan manfaat kesehatannya. Permintaan yang tinggi akan
spesies ini mendorong upaya peningkatkan produksinya salah satunya dari segi pengawasan genetiknya.
Penelitian ini menggunakan sekuen utuh gen Cytochrome b (cyt b) pada DNA mitokondria untuk
menentukan variasi genetik populasi liar C. striata. Sampel C. striata (n=31) Indonesia asal dua lokasi
berbeda berhasil diamplifikasi dan dianalisis menggunakan MEGA ver 7.0. Sekuen utuh gen cyt b
sepanjang 1140 bp yang didapat menunjukkan adanya 2 haplotipe dengan 1137 bp situs konservatif dan 3
bp situs bervariasi (0,26%). Haplotipe yang tumpang tindih ditemukan pada sampel asal Bekasi, dan hanya
ada satu haplotipe pada sampel asal Kalimantan Selatan. Analisis genetik interspesies dengan spesies dari
Genebank menunjukkan sampel C. striata memiliki kedekatan genetik dengan C. striata (MN057164.1)
asal Kalimantan-Indonesia dengan jarak genetik 0%. Penelitian ini juga menunjukkan bahwa C. striata
dengan C. striata asal Cina dengan rata-rata jarak genetik 9,2%. Gen cyt b utuh mampu menjelaskan
kekerabatan filogenetik dan memberikan informasi keragaman populasi C. striata asal Indonesia.

Kata penting: Channa, populasi, genetik, cyt b

Abstract

Channa striata or striped snakehead is one of species from family Channidae that widely distributed from
India, Southern China to Southeast Asia including Indonesia. It is a commercially important freshwater fish
because of its taste and health benefits. High demand of this species trigger many efforts to increase its
production, one of them is genetic monitoring. This study used complete Cytochrome b gene sequence of
mtDNA for determining genetic variation in wild population of C. striata. C. striata samples (n=31) from
two different locations in Indonesia were amplified and analyzed using MEGA ver 7.0. Sequences of 1140
bp complete cyt b gene revealed the presence of 2 haplotypes with 1137 bp conserved sites and 3 bp variable
sites (0,26%). Overlapping haplotype was observed in samples from Bekasi, however there were only one
haplotype in samples from South Borneo. Interspecies genetic were analysed with species from Genebank
and showed that C. striata from Indonesia has close genetic relationships with C. striata from Borneo-
Indonesia (MN057164.1) with genetic distance 0%. This study also revealed that C. striata from Indonesia
were phylogenetically distinct with C. striata from China with 9,2%K2P genetic distance. Complete cyt b
gene has been proven for assessing phylogenetic relationships and population diversity of C. striata in
Indonesia.

Keywords: Channa striata, complete cyt b, population diversity
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Pendahuluan

Ikan gabus atau Channa striata (nama
umum: striped snakehead; chevron snake-
head) merupakan salah satu sumber protein
dan bernilai ekonomi penting di beberapa
negara terutama di Asia Tenggara, seperti
Thailand dan Malaysia. Secara ekonomis di
Indonesia, C. striata merupakan komoditas
penting yang bernilai tinggi dengan kisaran
harga Rp 30.000 hingga Rp 60.000/kg (Bijak-
sana 2010; Gustiano et al. 2019). Menurut
Gustiano et al. (2019), harga ikan gabus di
tingkat pembudidaya adalah Rp 50.000 hing-
ga Rp 80.000/kg. Selain itu, ikan ini banyak
digunakan sebagai bahan dasar ikan asin,
kerupuk, dan pempek (Muslim 2007; Gusti-
ano et al. 2019). C. striata juga bermanfaat
dalam bidang medis sebagai antimikrob, anti-
inflamasi, dan pereda nyeri (Michelle et al.
2004, Shafri & Manan 2012) karena ting-
ginya kandungan albumin yang dimilikinya.

Nilai ekonomis C. striata yang tinggi
menjadikannya spesies potensial untuk budi-
daya. Upaya domestikasi dan budidaya C.
striata di Kalimantan sudah mulai sejak tahun
2007-2012 (Listyanto dan Andriyanto 2009;
Kusmini et al. 2015). Menurut data statistik
Kementerian Kelautan dan Perikanan (KKP),
hasil tangkap nasional spesies ini pada tahun
2018 adalah 97.792,25 ton (https://statistik.
kkp.go.id/home.php). Siaran PERS KKP No-
mor: SP.16/ SJ.4/1X/2020 menyebutkan pro-
duksi ikan gabus di Mandiangin, Kalimantan

Selatan di tahun 2015 mencapai 6.490 ton
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meningkat menjadi 21.987 ton di tahun 2019.
Tingginya angka hasil tangkap dan kenaikan
produksi ikan gabus mengindikasikan terjadi
eksploitasi spesies C. Striata dan dikhawa-
tirkan akan terjadi penurunan populasinya di
alam. Berdasarkan hal tersebut, maka pelu-
ang besar terbuka lebar untuk peningkatan
budidayanya. Informasi struktur genetik di-
harapkan menjadi salah satu aspek yang dapat
membantu upaya budidaya jangka panjang
spesies ini.

Ikan gabus merupakan jenis ikan air ta-
war dari famili Channidae yang distribusinya
meliputi China, India, Sri Lanka, Thailand,
Malaysia, Indonesia, dan Filipina (FAO
2010; Courtenay & Williams 2004). Courte-
nay & Williams (2004) menyebutkan bahwa
C. striata memiliki distribusi wilayah asal
atau native range yang sangat luas, yaitu
mencakup Asia Selatan, China bagian selatan
hingga ke Asia Tenggara. Pendapat lain
menurut Schuster (1950) dan Welcomme
(1981), keberadaan C. striata di Indonesia
merupakan hasil introduksi yang diyakini
berasal dari China.

Persebaran C. striata di Indonesia meli-
puti wilayah Sumatera, Kalimantan, dan Ja-
wa. Pada masing-masing wilayah persebar-
annya, C. striata ditemukan pada habitat
beragam seperti rawa, sungai banjiran, dan
danau (Makmur 2004) yang masing-masing
habitat tersebut memiliki karakter dan kon-
disi yang sangat berbeda. Hal tersebut me-
nunjukkan bahwa C. striata adalah spesies

dengan tingkat adaptasi yang sangat tinggi.
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Kemampuan C. striata beradaptasi di se-
baran geografik yang luas dan habitat yang
beragam memungkinkan terjadinya peru-
bahan di tingkat genetik sebagai. penyesuaian
secara intrinsik dari bagian strategi adap-
tatifnya. Teori populasi genetik menyebutkan
bahwa adaptasi terhadap lingkungan yang ba-
ru melibatkan serangkaian perubahan genetik
(Orr 2005). Fragmentasi habitat menunjuk-
kan pengaruhnya terhadap seleksi alam dan
adanya perubahan komposisi genetik adaptif
(Fraser et al. 2014). Kecepatan evolusi yang
tinggi dan pewarisan maternal membuat
DNA mitokondria menjadi sistem genetik
yang bermanfaat untuk mempelajari aliran
gen, zona hibrid, struktur populasi dan ber-
bagai pertanyaan yang berkaitan dengan
perubahan di tingkat populasi (Avise 1994;
Habib et al. 2011). Gen cytochrome b (cyt b)
adalah salah satu gen pengkode komponen
protein membran integral dari kompleks
cytochrome bcl yang mengkatalis transfer
redoks elektron dari ubiquinone ke cyto-
chrome c dalam rantai transfer elektron
(Trumpower 1990). Efisiensi rantai transfer
elektron berperan penting dalam metabolisme
energi aerobik, sehingga beberapa penelitian
menduga bahwa modifikasi fungsional dari
cyt b terlibat dalam adaptasi fisiologi pada
temperatur lingkungan yang berbeda (Ger-
shoni et al. 2009). Cyt b banyak digunakan
untuk meneliti hubungan spesies dari genus
atau famili yang sama (Kocher et al. 1989;
Solihin 1994; Ozawa et al. 1997). Cyt b

memiliki ukuran sekitar 1140 bp (Schmitz et
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al. 2002) atau dalam kisaran 1130 hingga
1149 bp (Tobe et al. 2009).

Berdasarkan dari banyak penelitian yang
telah dilakukan sebelumnya, memberikan du-
gaan bahwa mutasi yang terjadi pada gen cyt
b memiliki implikasi fungsional pada spesies
yang memilki kebutuhan metabolik unik se-
perti kebutuhan diet rendah energi, ukuran
tubuh yang besar, adaptasi terhadap kebu-
tuhan oksigen yang ekstrim, dan adaptasi di
dataran tinggi (McClellan & McCracken
2001; Fink et al. 2004; McClellan et al. 2005;
da Fonseca et al. 2008; Foote et al. 2011).
Penggunaan marka gen cyt b telah digunakan
pada beberapa ordo ikan seperti Perciformes
(Brown & Stapien 2008), Clupeiformes (Le-
comte et al. 2004), Salmoniformes (Oelinik e?
al. 2007; Bouza et al. 2008) dan Angui-
liformes (Daemen ef al. 2001).

Spesies dari famili Channidae dikenal se-
bagai spesies dengan keragaman tinggi dan
seringkali disebut sebagai spesies kriptik se-
hingga perlu pendekatan genetik untuk hasil
identifikasi yang akurat. Beberapa studi gene-
tik tersebut antara lain, Li et al. (2006) meng-
analisis 20 spesies dari famili Channidae
menggunakan beberapa gen mitokondria,
Benzinger (2008) mengidentifikasi tujuh spe-
sies dari genus Channa menggunakan marka
COI dan 16S rRNA, Habib et al. (2011)
mengevaluasi keragaman genetik Channa
marulius, Jiang et al. (2016) mengidentifikasi
genom mitokondria utuh Channa micropeltes
asli Indonesia, Rahim et al. (2012) dan Bais-
var (2018) menganalisis keragaman spesies

Channa striata menggunakan gen cyt b.
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Meski telah banyak dilakukan penelitian
dengan menggunkana gen cyt b, ukuran mar-
ka yang digunakan umumnya hanya parsial
saja (300 — 500 bp) dan belum mewakili
keragaman sebenarnya pada gen ini untuk
digunakan pada keperluan spesifik adaptasi.
Dewasa ini, belum banyak yang mengkaji
secara utuh untuk fragmen gen cyt b ini.
Penelitian ini bertujuan untuk menganalisis
keragaman genetik populasi ikan gabus (C.
striata) pada sebaran geografik berbeda di
wilayah Indonesia berdasarkan gen cyt b

utuh.

Metode

Pengambilan sampel meliputi 2 lokasi,
yaitu di Harapan Indah, Bekasi, Jawa Barat
terletak  pada 6°10'02.6"S
106°58'16.4"E dan Barito Kuala, Kalimantan

koordinat

Selatan  yang koordinat

3°09'01.2"S 114°34'48.3"E (Gambar 1). Se-

terletak pada

banyak 31 sampel terdiri atas 16 sampel dari
Bekasi (Jawa Barat) dan 15 sampel dari

Barito Kuala (Kalimantan Selatan). Darah di-

Bekasi, Jawa Barat

Skala: 1: 5.000.000

Gambar 1 Peta lokasi pengambilan sampel
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Barito Kuala, Kalimantan Selatan!

ambil dari masing-masing sample dan disim-
pan dalam larutan EDTA. Analisis dilakukan
di Laboratorium Konservasi Genetik Hewan,
Pusat Penelitian Sumberdaya Hayati dan
Bioteknologi (PPSHB), Institut Pertanian
Bogor.

Ektraksi DNA menggunakan Dneasy
Blood & Tissue kits - Qiagen. Kualitas DNA
diuji dengan dimigrasikan pada gel agarosa
1,2% dengan menggunakan buffer 1xTBE
(40 mM Tris-borate, | mM EDTA). Gel
agarosa diwarnai dengan ethidium bromide
(0,5 g/ml), diamati, dan difoto dibawah sinar
UV.

Amplifikasi dan visualisasi fragmen
DNA dilakukan melalui Polymerase Chain
Reaction (PCR) dengan menggunakan bahan
kit PCR (GoTaq® Green Master Mix).
Primer yang digunakan terdiri dari primer
forward  OgOCB _Glu  (5’-AACCAC-
CGTTGTTATTCAACTACAA-3’) dan pri-
mer reverse OgOCB_Glu (3°- CCTTCGA-
CGTCCGGTTTACAAGACCG-5). Kondisi
PCR meliputi tahapan predenaturasi 94°C
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selama 3 menit, denaturasi 94 °C selama 45
detik, anealling atau suhu penempelan 60.7
°C selama 45 detik, elongasi 72 °C selama 1
menit sebanyak 35 siklus; post elongasi:
ekstensi 72 °C selama 5 menit. Produk PCR
dengan pita yang baik dan telah divisualisasi
kemudian dikirim ke perusahaan First Base
Malaysia untuk dilakukan tahapan sekuen-
sing.

Data hasil sekuensing baik forward mau-
pun reverse disejajarkan (alignment) meng-
gunakan software MEGA (Molecular Evolu-
tionary Genetics Analysis) versi 7.0 (Kumar
et al. 2016). Hasil gabungan penyejajaran
kemudian dikoreksi dengan primer forward
maupun primer reverse. Sekuen utuh hasil
koreksi tersebut disejajarkan kembali antar
individu dalam lokasi yang sama dan antar
lokasi yang berbeda. Verifikasi hasil sekuen
untuk mengetahui identitas jenis masing-
masing individu berasal dari masing-masing
lokasi dilakukan dengan sekuen standar dari
GenBank melalui program Basic Local
Alignment Search Tool-nucleotide (BLAST-

n) di situs National Center for Biotechnology

Information (NCBI). Rekonstruksi pohon fi-
logenetik menggunakan metode Neighbor-
Jjoining dengan bootsrap 1000x (Kumar et al.
2016). Rata-rata jarak genetik cyt b intra-
spesies pada seluruh individu diperoleh de-
ngan menggunakan model Kimura 2-para-

meter.

Hasil

DNA genom total berhasil diekstraksi
dari 31 sampel ikan gabus dari 2 lokasi me-
nunjukkan kualitas yang baik, terlihat dari
pita hasil elektroforesis yang terang (Gambar
2a). Kisaran kemurnian 260/280 DNA total
yang didapatkan adalah berkisar antara
1,845-1,968 dengan konsentrasi DNA sebe-
sar 22.233 ng/ul hingga 41.633 ng/ul. Hasil
amplifikasi menggunakan teknik PCR de-
ngan target gen cyt b utuh berkisar 1200 bp
(Gambar 2b).

Sekuens intraspesies C. striata pada gen
cyt b sepanjang 1140 bp menunjukkan kom-
posisi nukleotida yang terdiri atas 29,7% basa
timin (T), 31,2% basa sitosin (C), 25,1% basa
adenin (A), dan 14,0% basa guanin (G). Basa

~1200 bp

Gambar 2 (a) Hasil elektroforesis ekstraksi DNA C. striata; (b) Hasil amplifikasi daerah cyt

b C. striata dengan marker 1 Kb
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Tabel 1 Hasil identifikasi gen cyt b utuh berdasarkan Blast n Channa striata isolate LR1448
cyt b gene, Kode Akses MN057164.1 Origin Kalimantan-Indonesia.

No. Sampel

Presentase panjang sekuens selaras

Persentase identitas

1. GK1-6
GK9-14
GK 17
GK 24
GK 26
GB4-6
GB9-10
GB12-17
(n=126)

99,91%

2. GB1-3
GB 7 -8
(n=>3)

99,47%

Keterangan: GK=gabus Kalimantan; GB=gabus bekasi.

purin (AG) memiliki komposisi 39,1% dan
basa pirimidin (CT) sebesar 60,9%. Pasangan
basa (AT) memiliki persentase komposisi
yang lebih tinggi (54,8%) dibanding pa-
sangan basa (GC) (45,2%). Hasil penyeja-
jaran seluruh sampel menunjukkan situs kon-
servatif sebesar 1137 pb (99,74%) dan situs
variabel serta parsimoni sebesar 3 pb
(0,26%).

Hasil Blast n seluruh 31 sampel (Tabel 1)
menunjukkan kedekatan tertinggi dengan
spesies Channa striata yang memiliki kode
akses MNO057164.1. Persentase kemiripan
(percent identity) tertinggi yang didapatkan
adalah sebesar 99, 91% yaitu pada seluruh
sampel asal Kalimantan Selatan dan sebagian
sampel asal Bekasi. Data sekuen GenBank ini

ternyata menggunakan C. striata asal Kali-
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mantan namun tidak diketahui tepatnya
lokasi asal sampel tersebut. Kedua C. striata
hasil Blast n pada tulisan ini selanjutnya akan
diberi istilah “interspesies” untuk memban-
dingkan dan membuktikan bahwa sampel
yang diuji pada penelitian ini adalah benar
spesies C. striata

Hasil rekonstruksi pohon filogenetik pa-
da sampel menghasilkan 2 klaster yaitu
klaster I dan klaster II (Gambar 4). Klaster I
terdiri dari seluruh sampel yang berasal dari
Kalimantan Selatan yaitu dengan kode GKI -
GK6, GK9 - GK14, GK17, GK 24, dan GK26
serta sebagian sampel asal Bekasi dengan

kode sampel GB4 - GB6, GB9 - GBI17.
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Tabel 2 Situs nukleotida polimorfik (SNP) Klaster I vs Klaster 11

Situs Nukleotida ke-

Nama Sampel  Asal Sampel Y 1091 Toa1 Haplotipe
GK1-6 Kalsel G T T H1
GK9-14 Kalsel H1
GK 17 Kalsel H1
GK 24 Kalsel H1
GK 26 Kalsel H1
GB4-6 Kalsel H1
GB9-10 Kalsel H1
GB12-17 Kalsel H1
GB1-3 Bekasi C C C H2
GB7-8 Bekasi C C C H2
GK= Gabus Kalimantan, GB= Gabus Bekasi, Kalsel= Kalimantan Selatan
G, T, C = basa nukelotida Guanin, Timin, dan Sitosin
Tabel 3 Jarak genetik interspesies berdasarkan cyt b utuh
Interspesies Klaster (vs) Jarak Genetik
C. striata MN057164.1 Klaster I 0%
Klaster I1 0,30%
C. striata MN205549.1 Klaster I 9,10%
Klaster II 9,30%

Keterangan: penggunaan istilah interspesies untuk C. striata hasil BLAST-n di Genebank

Klaster II terdiri dari sebagian sampel yang
berasal dari Bekasi dengan kode sampel GB1
- GB3, dan GB7 - GBS.

Hasil analisis polimorfisme nukleotida
dihubungkan dengan rekontruksi pohon filo-
genetik menunjukkan terdapatnya tiga situs
nukleotida (Single Nucleotide Polymor-
phism) yang memisahkan antara Klaster [ dan
Klaster II serta menghasilkan dua haplotipe
berbeda pada masing-masing klaster (H1 dan
H2). Situs nukleotida yang memisahkan dua
klaster besar terdiri dari situs ke- 843, 1021,

Volume 21 Nomor 1, Februari 2021

dan 1041. Ketiga situs nukleotida dapat dili-
hat pada Tabel 2. Subtitusi basa nukleotida
transisi lebih banyak terjadi dibandingkan de-
ngan subtitusi transversi. Pada 3 SNP yang
memisahkan dua klaster terdapat dua subti-
tusi transisi dan satu transversi. Nilai laju
ratio transisi/transversi yang didapat adalah R
=2,00.

Pada rekontruksi pohon filogenetik dila-
kukan dengan menambahkan deretan basa
nukleotida gen cyt b spesies gen bank C.
striata MNO057164.1 dan sebagai out group
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MN205549.1 untuk melihat kekerabatan in-
terspesies dari spesies dengan standar sekuen
dari GenBank. Hasil rekontruksi pohon filo-
genetik menunjukkan C. striata (kode akses:
MNO057164.1) dalam Klaster I berdekatan
dengan sebagian sampel asal Bekasi dan
seluruh sampel Kalimantan Selatan. Namun
demikian C.  striata  (kode  akses:
MN205549.1) terpisah jauh dari dua klaster
besar (Gambar 3).

Berdasarkan hasil perhitungan jarak
genetik antara dua klaster (Klaster I dan
Klaster 1) sebesar 0,003 atau 0,3%. Perhi-
tungan jarak genetik interspesies menunjuk-
kan bahwa kekerabatan terdekat C. striata
(kode akses: MNO057164.1, Origin Borneo)
memiliki  kekerabatan terdekat dengan
sebagian sampel asal Bekasi dan seluruh
sampel asal Kalimantan Selatan (Klaster 1)
dengan jarak genetik sebesar 0,00 atau 0%.
Jarak genetik terjauh ditunjukkan oleh C.
striata (kode akses: MN205549.1) terhadap
semua data cyt b C. striata yang dibanding-
kan yaitu dengan rata-rata jarak genetik 9,2%
(Tabel 3) sehingga menempatkannya menjadi

outgroup.

Pembahasan

Memahami struktur genetik dari suatu
spesies memberikan informasi untuk pe-
ningkatan koservasi dan strategi pengelolaan
sumberdaya populasi ikan terutama spesies
yang terancam dan yang bernilai ekonomis
tinggi. Informasi genetik suatu populasi dapat
menjadi tolak balik program budidaya yang

lestari melalui program pemuliaan (Gustiano
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et al. 2013). Hasil yang didapatkan dari
analisis sekuen cyt b 1140 bp pada penelitian
ini menunjukkan keragaman genetik yang
rendah antara populasi ikan gabus Bekasi dan
Kalimantan. Sekuens nukleotida cyt b C.
striata yang didapat kaya akan A+T (54,8%),
yang hampir serupa dengan banyak spesies
ikan lainnya (Johns & Avise 1998).

Bekasi dan Kalimantan Selatan terpisah
secara geografis, namun rendahnya kera-
gaman genetik didapatkan pada penelitian ini
menimbulkan beberapa dugaan yang meng-
akibatkan hal ini terjadi. Salah satu dugaan
adalah akibat transportasi perdagangan antar-
pulau di Indonesia. Transportasi laut bagi In-
donesia sebagai negara maritim dan kepu-
lavan memiliki peran dalam pembangunan
nasional (Perdana & Soemardjito 2016). Hal
tersebut tidak menutup kemungkinan adanya
perdagangan ikan gabus sebagai ikan yang
bernilai ekonomis dan disukai masyarakat.
Jika melihat sebaran haplotipe, diduga per-
pindahan yang terjadi adalah ikan gabus asal
Kalimantan Selatan berpindah ke Bekasi
(Jawa).

Menurut Avise (1994), spesies yang
berasal dari tetua tunggal dapat menghasilkan
haplotipe spesifik karena DNA mitokondria
yang diwariskan dari garis ibu. Selain itu,
tidak adanya keragaman ekologi yang dapat
menstimulasi adaptasi secara lokal (Jama-
luddin et al. 2011). Sebagai spesies dengan
low migratory behaviour atau memiliki
pergerakan yang terbatas (Chondar 1999), hal
ini memperkuat dugaan awal bahwa adanya

tetua yang berbeda dalam satu populasi.
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Perubahan permukaan laut di waktu
geologis telah banyak diteliti sebagai acuan
untuk memahami sebaran organisme akuatik
maupun terestrial (Darlington 1957). Haplo-
tipe C. striata yang tumpang tindih pada
penelitian ini yaitu antara populasi di Bekasi
(Jawa Barat) dan Kalimantan Selatan yang
mana jika dilihat secara geografis merupakan
dua pulau yang berbeda serta terpisah lautan.
Hal ini diduga erat kaitannya dengan fluk-
tuasi permukaan air laut di masa Pleistosen.
Masa glasiasi Pleistosen terjadi pada kisaran
250.000 tahun yang lalu (Voris 2000). Masa
Pleistosen menemui beberapa skenario glasi-
asi dan deglasiasi yang menyebabkan naik
turunnya permukaan laut sehingga secara
berkala mengubah massa daratan yang ter-
papar (Song et al. 2013; Irwanto 2019).

Selain adanya paparan dataran dan aliran
sungai di masa LGM yang menyatukan pulau
Kalimantan dan Jawa, kapasitas migrasi
spesies, konektivitas perairan, dan kemung-
kinan faktor antropogenik juga bisa menjadi
komponen untuk mempelajari struktur gene-
tik suatu spesies (Song et al. 2013). Meskipun
C. striata memiliki perilaku low migratory,
beberapa penelitian sebelumnya melaporkan
bahwa spesies ini memiliki kapasitas migrasi
jarak jauh (>500 km) (Adamson et al. 2010;
Tan et al. 2012).

Seluruh gen cyt b sampel C. striata asal
Indonesia disejajarkan dengan gen cyt b C.
striata  hasil  Blast n (kode akses:
MNO057164.1) (Riiber et al. 2020) dan C.
striata asal Hainan, China (kode akses:

MN205549.1) (Zhou et al  2019).
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Berdasarkan hasil perhitungan jarak genetik
dan rekontruksi pohon filogeni, spesies C.
striata dari Genebank (asal Kalimantan-
Indonesia) memiliki kedekatan 100% dengan
sampel C. striata di Klaster 1 karena jarak
genetiknya adalah 0%. Anomali terjadi pada
C. striata asal Hainan (kode akses:
MN205549.1), yaitu menunjukkan jarak
genetik yang cukup jauh dari C. striata asal
Indonesia (rata-rata jarak genetik 9,2%
dengan 91 SNP). Hal ini menyebabkan C.
striata asal Hainan keluar dari dua klaster
besar dan menjadikannya outgroup. Jika dili-
hat secara geografis, Hainan merupakan se-
buah pulau yang terpisah sehingga hal ini
diduga menyebabkan spesies C. striata di
Hainan telah mengalami kolonisasi dan ber-
mutasi secara spasial.

Perbedaan jarak genetik yang cukup jauh
mengindikasikan bahwa C. striata asal
Hainan merupakan subspesies atau bahkan
spesies yang berbeda dengan C. striata asal
Indonesia. Berdasarkan penelitian sebelum-
nya, variasi genetik dalam satu spesies yang
sama pada gen cyt b adalah kurang dari 3
persen (<3%) (Su et al. 1999; Bradley &
Baker 2001; Hsieh et al. 2001). Berdasarkan
hasil yang diperoleh dari penelitian ini, gen
cyt b utuh berhasil digunakan untuk mempe-
lajari variasi intra dan interpopulasi pada
spesies C. striata di wilayah Indonesia. Ada-
nya 2 Haplotipe pada kedua populasi C.
striata yang menunjukkan sekuen gen cyt b
utuh membuktikan kemampuannya untuk
mengelompokkan populasi C. striata Indo-

nesia.
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Simpulan

1. Hasil analisis gen cytochrome b utuh pada
ikan gabus (Channa striata) dari dua
sebaran geografik berbeda di Indonesia
menunjukkan keragaman inter dan intra-
populasi dengan 2 Haplotipe (H1 dan H2)
serta menunjukkan adanya nukleotida spe-
sifik lokasi. Nilai keragaman genetik yang
rendah dari kedua populasi (0,3%), me-
nimbulkan keraguan akan keaslian sampel
asal Bekasi dan dugaan adanya introduksi
dari Kalimantan akibat perdagangan.

2. Sampel C. striata asal Indonesia dan C.
striata (MNO057164.1) memiliki nilai jarak
genetik 0% sehingga mengkonfirmasi ke-
sesuaian sekuens gen cyt b C. striata asal
Kalimantan.

3. Rata-rata jarak genetik yang cukup jauh
antara C. striata asal Indonesia dengan C.
striata asal Hainan, Cina (9,2%) meng-
indikasikan bahwa keduanya merupakan
spesies yang berbeda.

4. Penelitian lanjutan dan pengambilan sam-
pel dari lokasi berbeda dibutuhkan untuk
melengkapi informasi genetik (gen cyt b
utuh) C. striata Indonesia yang ada di

Jawa, Kalimantan dan Sumatera.
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