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Abstrak

Artikel ini bertujuan untuk menjelaskan dan mengambarkan filogenetik genus Channa di Indonesia
menggunakan gen COI (Chytocrome C Oxydase Sub unit I). Sekuens dari sembilan spesies Channa yang
tersebar di Indonesia dan terdata di NCBI Genbank, yaitu Channa limbata, Channa bankanensis, Channa lucius,
Channa marulioides, Channa melasoma, Channa micropeltes, Channa pleurophthalma, Channa gachua, dan
Channa striata digunakan sebagai metadata untuk dianalisis filogenetik dan jarak genetik antar spesiesnya.
Jarak genetik terdekat yaitu pada Channa pleurophthalma dengan Channa striata yaitu 0.000 yang artinya
tidak ada perbedaan nukleotida diantara keduanya sehinga secara urutan basa nukleotida, kedua spesies
tersebut dapat dikatakan identikal atau memiliki kemiripan. Kedua spesies tersebut juga memiliki
komposisi nukleutida yang sama dengan presentase timin sebanyak 26,98%, sitosin sebanyak 29,80%,
adenin sebanyak 25,16% dan guanin sebanyak 18,04%. Komposisi nukleotida sendiri menjadi indikasi
variasi genetik. Jika komposisi kedua spesies sama artinya tidak terdapat variasi genetik dari kedua spesies
tersebut.

Kata Kunci: filogenetik, DNA Barcoding, Channa, percinoformes

Abstract

This article aims to explain and describe the phylogenetics of the genus Channa in Indonesia using the
COI (Chytocrome C Oxydase Sub unit I) gene. Sequences of nine Channa species spread across Indonesia
and recorded at NCBI Genbank, namely Channa limbata, Channa bankanensis, Channa lucius, Channa
marulioides, Channa melasoma, Channa micropeltes, Channa pleurophthalma, Channa gachua, and
Channa striata were used as metadata for phylogenetic analysis and genetic distance between species.
The closest genetic distance is Channa pleurophthalma and Channa striata, which is 0.000, which means
that there are no nucleotide differences between the two so that in terms of the sequence of nucleotide
bases, the two species can be said to be identical or have similarities. The two species also have the same
nucleotide composition with the percentage of 26.98% thymine, 29.80% cytosine, 25.16% adenine and
18.04% guanine. The nucleotide composition itself is an indication of genetic variation. If the
composition of the two species is the same, it means that there is no genetic variation from the two
species.
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PENDAHULUAN

Channa merupakan genus dalam keluarga
Channidae (Raymond et al, 2018) dengan
wilayah sebaran hampir diseluruh Asia (Kottelat,
2013). Ikan Channa dimanfaatkan untuk
konsumsi, ikan hias maupun untuk alasan
kesehatan seperti pemanfaatan Albumin yang
ada pada Channa wuntuk meningkatkan
kandungan albumin manusia (Pratama et al,
2020).

Pembahasan mengenai filogenetik Channa
di Asia Tenggara secara spesifik belum pernah
dilakukan, untuk itu kami melakukan penelitian
mengenai filogenetik Channa in Southeast Asia
dengan menggunakan data-data yang berasal
dari genbank melalui mekanisme download
sampel berupa urutan nukleotida dari Sitokrom
Oksidasigen I (COI) dalam DNA mitokondria

Berdasarkan data pada Catalog of fishes ada
beberapa spesies Channa yang sudah tervalidasi
dan tersebar di Indonesia diantaranya Channa
limbata (Cuvier, 1831) yang juga sebarannya
cukup luas yaitu Asia Tenggara (Praveenraj et al.,
2018; Kottelat, 2013). Kemudian ada juga spesies
Channa bankanensis (Bleeker, 1853) yang
tersebar di Sumatra dan Borneo hingga Malaysia
(Riber et al., 2019; Kottelat, 2013; Benziger et al.,
2011). Selanjutnya ada pula spesies Channa
lucius (Cuvier, 1831) yang daerah sebarannya
cukup lebar yaitu Asia Tenggara (Kottelat, 2013;
Tan & Ng, 2005). Spesies ke empat ada Channa
cyanospilos (Bleeker, 1853) yang sebarannya dari
Indonesia hingga Malaysia (Riiber et al, 2019;
Kottelat, 2013; Tan & Ng 2005). Selanjutnya
terdapatjuga Channa marulioides (Bleeker, 1851)
yang sebarannya dari Indonesia bagian Barat
hingga Malaysia (Ng et al, 2019; Adamson &
Britz, 2018). Hadir juga Channa
melanoptera (Bleeker, 1855) yang tersebar di
Indonesia (Riiber et al, 2019; Musikasinthorn
2000; Kottelat, 1993). Selanjutnya spesies
Channa melasoma (Bleeker, 1851) yang juga
tersebat di Asia tenggara (Riiber et al, 2019;
Grinang & Lim 2004). Channa
micropeltes (Cuvier, 1831) yang juga sebarannya
luas hingga ke Asia tenggara (Kottelat &
Widjanarti 2005). Terdapat juga Channa
pleurophthalma (Bleeker, 1851) (Riiber et al,
2019; Musikasinthorn & Taki, 2001). Channa
gachua (Hamilton, 1822) dengan distribusi di
Asia Tenggara (Shangningam & Kosygin, 2022 ;
Susasinghe et al, 2020), dan terakhir ada Channa
striata (Bloch, 1793) yang juga sebarannya
sangat luas termasuk Indonesia dan telah di
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Introduksi juga ke berbagai negara (Fu et al,
2021; Perera et al,, 2020).

Tidak hanya teridentifikasi dan tervalidasi
secara morfologi, beberapa spesies dari genus
Channa di Indonesia telah teridentifikasi secara
molekuler dengan metode DNA Barcoding, yang
mana DNA Barcoding tersebut telah disubmit
pada database NCBI Genbank. Keberadaan DNA
Barcoding pada NCBI genbank dapat
dimanfaatkan untuk penelitian lebih lanjut
seperti analisis spesies (Valen et al, 2019a)
filogenetik (Valen et al.,, 2022; Valen et al., 2019b)
pada suatu genus dan keragaman genetik (Valen
et al, 2021). Analisis filogenetik untuk Genus
Channa sendiri di Indonesia belum dilakuakn
sehingga pada penelitian ini kami akan
melakukan analisis filogenetik untuk melihaat
kekerabatan antar spesies pada genus Channa
yang  tersebar  di Indonesia dengan
memanfaatkan DNA Barcoding yang ada pada
Genbank NCBI. Pohon filogenetik ini nantinya
dapat mendefinisikan grafik dua dimensi yang
mewakili hubungan evolusioner antara suatu
organisme dari berbagai organisme lain.

MATERI DAN METODE PENELITIAN

Sekuen Gen Cytochrome C OxydaseSubunit
[ (COI) Channa di download dari NCBI genbank
dengan format penyimpanan FASTA ( Tabel 1)
(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/).
Sebanyak 17 sekuen yang di download dari
genbank yang terdiri dari dua sekuen Channa
Striata (Syaifudin et al, 2020), tiga sekuen
Channa gachua (Hutama et al.,, 2017), tiga sekuen
Channa pleurophthalma (Syaifudin et al., 2020),
satu sekuen Channa limbata (Jayasimhan, 2016),
dua sekuen Channa bankanensis (Serao et al,
2014), satu sekuen Channa lucius (Wibowo,
2014), satu sekuen Channa marulioides (Jamsari
et al, 2009) sekuen Channa micropeltes (April et
al, 2011).

Semua sampel yang terdownload dianalisis
pada Software MEGA X (Kumar et al, 2018)
dengan tahapan pertama yaitu pensejajaran
sekuen dengan menggunakan Clustal W,
kemudian pembuatan pohon filogenetik dengan
menggunakan metode Maximum Likelihood
serta menggunakan model Tamura-Nei model
Neighbor-Joining (Tamura & Nei, 1993). melalui
uji bootstrap dengan 1.000 wulangan, lalu
menghitung jarak evolusi dengan menggunakan
metode 2-parameter Kimura dan terakhir kami
juga menganalisis nukleotida tiap spesies.
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Tabel 1. Sekuen DNA berurutan Spesies Channa dari genbank.

Spesies Lokasi Nomor Akses Author
Channa Striata Sumatera Selatan MN992968.1 Syaifudin et al., 2020
Channa Striata Sumatera Selatan MN992969.1 Syaifudin et al., 2020
Channa Gacua Jawa Tengah MG699785.1 Hutama et al.,, 2017
Channa Gacua Jawa Tengah MG699786.1 Hutama et al,, 2017
Channa Gacua Jawa Tengah MG699787.1 Hutama et al,, 2017

Channa pleurophthalma Sumatera Selatan MN992965.1 Syaifudin et al., 2020
Channa pleurophthalma Sumatera Selatan MN992964.1 Syaifudin et al., 2020
Channa pleurophthalma Sumatera Selatan MN992963.1 Syaifudin et al., 2020
Channa limbata Indonesia KY214141 Jayasimhan, 2016
Channa bankanensis - KJ937395.1 Serrao et al., 2014
Channa bangkanensi KJ937371.1 Serrao et al., 2014
Channa lucius Sumatera Selatan KM213042.1 Wibowo, 2014
Channa marulioides - GQ334377.1 Jamsari et al., 2009
Channa melasoma - KJ937380 Serrao et al, 2014
Channa micropeltes - JN024962 Apriletal, 2011
Channa micropeltes - JN024961 Apriletal, 2011
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MKN992969 1 Channa striata
MN992968.1 Channa striata
MN992963 1 Channa pleurophthalma

93 | JNO24962 1 Channa micropeltes
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JN024961.1 Channa micropeltes
KJ937458 1 Channa micropeltes
100 | KJ937385.1 Channa bankanensis
4' KJ837371.1 Channa bankanensis
KM213042 1 Channa lucius

100 | MN992965.1 Channa pleurophthalma
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Gambar 1. Pohon Filogenetik genus Channa yang ada di Indonesia.

HASIL
Pohon Filogenetik

Rekontruksi pohon filogenetik dari genus
Channa dapat dilihat pada Gambar 1. Diantara

Channa bankanensis berada pada satu cabang
striata dan

yang sama.

GQ334377 1 Channa marulicides

pleurophthalma berada pada satu clade

cabang yang sama dan berada pada satu garis

kesembilan (9) spesies Channa yang tersebar di lurus.
Indonesia, jarak terjauh dengan membentuk .
clade atau cabang tersendiri terjadi pada Channa Jarak Genetik

maruliodes. Spesies Channa gachua dengan
channa limbata juga berada pada satu cabang
yang sama. Kemudian Channa pleurophthalma
dengan Channa melasoma juga berasal pada clade
atau cabang yang sama dengan nenek moyang
yang sama. Selanjutnya Channa lucius dengan
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Sebanyak sembilan (9) spesies dari genus

Channa

Channa yang di download dari genbank (Channa
Striata, Channa gachua, Channa pleurophthalma,
Channa limbata, Channa bankanensis, Channa
lucius, Channa marulioides dan Channa
micropeltes) yang memiliki jarak genetik yang
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beragam. Jarak genetik terendah terjadi pada
genus Channa yang tersebar di Indonesia yaitu
0.000 terjadi pada spesies Channa Striata X
Channa pleurophthalma. Jarak genetik tertinggi
terjadi pada spesies Channa marulioides X Channa

diikuti oleh Channa marulioides X Channa lucius
sebesar 1.005. Kemudian terdapat juga Channa
lucius X Channa bankanensis dengan jarak genetik
0.99. perhitungan jarak genetik selengkapnya
dapat dilihat pada Tabel 2.

striata/Channa pleurophthalma  yaitu 1.038
Tabel 2. Jarak Genetik
1 2 3 4 5 6 7 8 9
1 MN992969.1_Channa striata
2 MG699787.1_Channa gachua 0,215
3 MN992963.1_Channa pleurophthalma 0,000 0,215
4 KY214141.1_Channa limbata 0,232 0,068 0,232
5 KJ937371.1_Channa bankanensis 0,229 0,240 0,229 0,236
6 KM213042.1_Channa lucius 0,238 0,273 0,238 0,267 0,099
7 GQ334377.1_Channa marulioides 1,038 0,984 1,038 0943 0,953 1,005
8 KJ937380.1_Channa melasoma 0,209 0,251 0,209 0,246 0,226 0,252 0,971
9 JN024962.1_Channa micropeltes 0,164 0,259 0,164 0,241 0,206 0,199 1,008 0.20
Komposisi Nukleutida
Presentase komposisi nukleutida sendiri di T (29,67%), C (27,92%), A (24,26%) dan G
kalkulasi dengan menggunakan Software MEGA X (18,12). Channa marulioides —mempunyai
(Kumar et al, 2018). Hasil analisis nukleutida presentase T (26,35%), C (28,53%), A (27,17%)
pada sekuen Channa cukup beragam antar dan G (17,93). Channa melasoma memiliki
spesies nya (Tabel 3) dimana Channa Gachua presentase T (26,84%), C (30,98%), A (23.00%)
memiliki presentase T (30,06%), C (28,68%), A dan G (19,27). Channa micropeltes mempunyai
(23,31%) dan G (18,04). Channa limbata memiliki presentase T (26,13%), C (31,45%), A (24,01%)
presentase T (28,20), C (29,96%), A (23,35%) dan G (18,38). Channa striata dan Channa
dan G (18,26). Channa bankanensis memiliki pleurophthalma memiliki persentase nukleutida
presentase T (27,14%), C (30,42%), A (24,46%) gen COI yaitu T (26,98%), C (29,80%), A
dan G (17,94). Channa lucius memiliki presentase (25,16%) dan G (18,04).
Tabel 3. Komposisi Nukleutida
Sampel T(U) C A G
MN992969.1 Channa striata 26,98 29,80 25,16 18,04
MG699787.1 Channa gachua 30,06 28,68 23,31 17,94
MN992963.1 Channa pleurophthalma 26,98 29,80 25,16 18,04
KY214141.1 Channa limbata 28,20 29,96 23,55 18,26
KJ937371.1 Channa bankanensis 27,14 30,42 24,49 17,94
KM213042.1 Channa lucius 29,67 27,92 24,26 18,12
GQ334377.1 Channa marulioides 26,35 28,53 27,17 17,93
KJ937380.1 Channa melasoma 26,84 30,98 23,00 19,17
JN024962.1 Channa micropeltes 26,13 31,45 24,01 18,38
DISKUSI nya antara Channa striata dan Channa
Pohon Filogenetik pleurophthalma merupakan satu spesies.

Channa striata dan Channa pleurophthalma
berada pada satu clade dan cabang yang sama
dengan satu garis lurus yang artinya tidak ada
perbedaan urutan nukleutida diantara mereka.
Berdasarkan urutan gen COI atau DNA Barcoding-
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Diantara kesembilan (9) spesies Channa yang
tersebar di Indonesia, jarak terjauh dengan
membentuk clade atau cabang tersendiri terjadi
pada Channa maruliodes. Spesies Channa gachua
dengan channa limbata juga berada pada satu
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cabang yang sama namun tidak teridentifikasi
dalam satu spesies hanya saja berasal dari nenek
moyang yang sama karena berdasarkan jarak
genetik dan kemiripan urutan basa DNA antara
kedua spesies tersebut lebih dari 3%, menurut
heber et al, (2003), perbedaan urutan basa
nukleutida melebihi 3 % dapat dikatakan bahwa
kedua spesies bukanlah spesies yang sama atau
tidak identik. Jarak genetik kedua spesies 0.068 .

Kemudian Channa pleurophthalma dengan
Channa melasoma juga berasal pada clade atau
cabang yang sama dengan nenek moyang yang
sama. Selanjutnya Channa lucius dengan Channa
bankanensis berada pada satu cabang yang sama.
Berdasarkan sebarannya, Channa
bankanensis sendiri yang tersebar di Sumatra dan
Borneo hingga Malaysia (Riber et al, 2019;
Kottelat, 2013; Benziger et al, 2011), untuk
Channa lucius daerah sebarannya cukup lebar
yaitu Asia Tenggara (Tan & Ng, 2005; Kottelat,
2013). Terakhir ada Channa Channa marulioides
yang membentuk clade sendiri. Karena
berdasarkan jarak genetik antara Channa
micropeltes dengan spesies lainya memang cukup
jauh, Channa marulioides X Channa
striata/Channa pleurophthalma  yaitu 1.038
diikuti oleh Channa marulioides X Channa lucius
sebesar 1.005. jarak yang jauh ini membuat
Channa marulioides membentuk clade sendiri
pada pohon evolusi/pohon filogenetik.

Jarak Genetik

Jarak evolusi atau jarak genetik antarspesies
dalam genus Channa yang tersebar di Indonesia
dikalkulasikan dengan menggunakan metode 2-
parameter Kimura pada Sotware Mega X (Kumar
et al, 2018). Jarak genetik terdekat terjadi pada
spesies Channa pleurophthalma x Channa striata
yaitu 0.000 yang artinya tidak ada perbedaan
urutan basa DNA antara kedua spesies tersebut.
Menurut Hebert et al,(2003) perbedaan DNA di
atas 3% dinyatakan spesies tersebut berbeda
namun angka perbedaan dibawah 3 persen
maka kemungkinan spesies tersebut sama atau
identik atau dapat dikatakan satu spesies.
Channa pleurophthalma sendiri ditemukan oleh
Bleeker pada tahun 1851 dan Channa striata
ditemukan oleh Bloch pada tahun 1793. Kedua
spesies ini terlihat berbeda secara morfologi
namun secara urutan DNA Barcoding kedua
spesies ini sangat mirip dan identik. Jarak
genetik ini juga mempresentasikan perbedaan
genetik diantasa sekuen. Dimana semakin besar
jarak genetik artinya semakin besar perbedaan
genetik diantara spesies, dan sebaliknya.
Sehingga berdasarkan gen COI, dapat
disimpulkan bahwa Channa pleurophthalma dan
Channa striata tidak memiliki perbedaan genetik
karena jarak genetik diantara kedua spesies
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tersebut adalah 0.000 atau dapat diartikan tidak
ada perbedaan genetik dari kedua spesies.

Selanjutnya jarak genetik yang tinggi terjadi
antara Channa striata x Channa marulioides dan
Channa pleurophthalma x Channa marulioides
yaitu 1.038. diikuti dengan Channa lucius X
Channa marulioides sebesar 1.005. Kemudian
jarak genetik sedang terjadi antara Channa
bankanensis X Channa limbata sebesar 0.299
kemudian ada juga Channa limbata X Channa
pleurophthalma sebesar 0.232.

Menurut Nei, (1972) jarak genetik 0.010-
0.099 termasuk dalam kategori rendah, 0.1-0.99
termasuk kedalam kategori sedang dan jarak
genetic 1.00-2.00 termasuk ke dalam kategori
tinggi. Berdasarkan distribusi geografinya
Channa marulioides sendiri tersebar di Indonesia
bagian Barat hingga Malaysia (Ng et al, 2019;
Adamson & Britz, 2018) sedangkan Channa
striata sebarannya lebih luas yaitu Asia Tenggara:
yaitu Pakistan, India and Sri Lanka,
Yunnan/China, Thailand, Malaysia, Borneo dan
Indonesia bahkan telah di Introduksikan juga ke
berbagai negara (Fu et al, 2021; Perera et al,
2020; Dey et al.,, 2019; Wilkinson & Tan, 2018;
Fricke et al, 2018). Berdasarkan kemampuan
sebarannya, tekanan lingkungan yang terjadi
diantara mereka juga akan berbeda dan
memungkinkan terjadinya perbedaaan genetik
sebagai bentuk adaptasi.

Komposisi Nukleotida

Nukleotida sendiri adalah monomer asam
nukleat yang berfungsi sebagai gudang informasi
genetik. Nukleotida memiliki tiga karakteristik
komponen yaitu basa nitrogen heterosiklik, gula
pentosa dan gugus fosfat. Ada empat basa
nitrogen yang merupakan unit pembentuk DNA
yaitu adenin (A), guanin (G), sitosin (C) dan timin
(T).

Dari ke-tujuh spesies diantaranya Channa
Gachua, Channa limbata, Channa bankanensis,
Channa lucius, Channa marulioides, Channa
melasoma, Channa micropeltes memilikiterlihat
presentase basa nukleutida nya beragam atau
berbeda. Perbedaan komposisi nukleotida pada
spesies-spesies tersebut memperlihatkan adanya
indikasi variasi genetik. ikan-ikan dengan variasi
genetik yang tinggi disebabkan oleh tekanan
lingkungan yang berbeda.

Hal yang berbeda ditunjukan oleh spesies
Channa striata dan Channa pleurophthalma
dimana mereka memiliki persentase nukleutida
gen COI yaitu T (26,98%), C (29,80%), A
(25,16%) dan G (18,04). Kemiripan presentase
nukleutida antara Channa striata dan Channa
pleurophthalma mengindikasikan bahwa kedua
spesies tersebut tidak memiliki variasi genetik.
Artinya berdasarkan gen COI, kedua spesies
memiliki kemiripan urutan Basa Nukleotida dan
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identikal. Adapun kedekatan dari kedua spesies
tersebut secara genetik perlu dikaji lebih
mendalam melalui analisis morfologi dan genetik
dengan menggunakan gen yang lebih komplit
untuk mendapatkan hasil analisis terbaik.

KESIMPULAN

Terdapat sembilan spesies yang memiliki
sekuen gen COI pada NCBI Genbank diantaranya
Channa yang tersebar di Indonesia dan terdata di
NCBI Genbank, yaitu Channa limbata, Channa
bankanensis, Channa lucius, Channa marulioides,
Channa melasoma, Channa micropeltes, Channa
pleurophthalma, Channa gachua, dan Channa

striata. Kemudian dari kesembilan spesies
tersebut dibentuk pohon filogenetik, jarak
genetik dan menganalisis komposisi

nukleutidanya. Berdasarkan hasil rekontruksi
filogenetik, jarak genetik Channa striata dan
Channa pleurophthalma berada pada satu clade
dan cabang yang sama dengan satu garis lurus
yang artinya tidak ada perbedaan wurutan
nuklotida diantara genus Channa dan komposisi
nukleutida diantara merekapun sama.
Berdasarkan hasil analisis tersebut disarankan
untuk peneliti selanjutnya melakukan kajian
mendalam terkait Channa striata dan Channa
pleurophthalma baik secara genetik (DNA
Barcoding) dengan menggunakan gen yang lebih

complit (complete mitochondrial) maupun
analisis morfologi untuk memastikan kevalid-an
spesies sehingga dapat menyempurnakan

penelitian yang kami lakukan saat ini
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