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Abstrak

Penelitian ini bertujuan untuk mengidentifikasi spesies ikan julung-julung (Hemirhampus sp.) di perairan Maluku
Utara melalui aplikasi DNA barcoding. Metode yang digunakan dalam penelitian adalah desain primer, ekstraksi dan
isolasi DNA serta amplifikasi DNA dengan PCR. Hasil penelitian menunjukkan bahwa analisis gen Cyt b yang
diamplifikasi diperoleh amplikon sebesar 350 bp, dan analisis penyejajaran menunjukkan bahwa sekuen sampel
amplikon memiliki similaritas dengan sekuen gen Cyt b isolat Hemiramphus balao sebesar 97%. Analisis lanjut me-
nunjukkan bahwa keenam sampel memiliki jarak genetik yang tergolong sangat rendah. Dapat disimpulkan bahwa
sampel isolat ikan julung-julung dalam penelitian ini masih memiliki hubungan kekerabatan yang sangat dekat.

Kata penting : barcoding, cytochrome, julung-julung, molekuler

Abstract

The purpose of this study was to identify the species of garfish in the waters of north Maluku by applying DNA bar-
coding techniques. The method used in the study was the primary design of DNA extraction and isolation, and DNA
amplification through polymerase chain reaction. The results showed that Gen Cyt b analysis amplified + 350 bp
amplicon and for the alignment analysis showed that the amplification sample sequence had similarity with the Cyt b
gene sequence of Hemiramphus balao with value of 97%. Sequence analysis showed that the six specimens had very

low genetic distances. It can be concluded that the isolate samples of garfish have a very close kinship.
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Pendahuluan

Ikan julung-julung (Hemirhampus sp.)
tergolong ikan pelagis kecil yang hidup di lapis-
an atas perairan laut. Daerah persebaran ikan
tersebut berada di permukaan pantai dan lepas
pantai di wilayah Indonesia bagian Timur yaitu
Laut Flores, Selat Makasar, Laut Sulawesi, laut
Maluku, Laut Halmahera dan laut Banda. Ikan
julung-julung memiliki nilai ekonomi tinggi.
Tingginya aktivitas penangkapan ikan julung-
julung berpengaruh besar terhadap populasi ikan
dan berdampak pada turunnya kualitas ke-
seimbangan ekosistem (Carrier et al. 2010).
Karena itu diperlukan suatu upaya untuk men-

jaga kelestarian ikan julung-julung agar tidak

terancam punah. Sebagai langkah awal dari
upaya tersebut, perlu dilakukan identifikasi baik
secara morfologis maupun secara molekuler.
Identifikasi dengan teknik biologi molekuler sa-
ngat efektif, karena membantu keberlanjutan
dan mengetahui sumber daya hayati yang sema-
kin terancam. Identifikasi morfologi selanjutnya
diikuti dengan identifikasi molekuler berdasar-
kan potongan DNA pendek yang disebut DNA
Barcode (Hebert et al. 2003).

DNA barcoding merupakan metode yang
sering digunakan dalam forensik taksonomi ka-
rena efektif dalam mengidentifikasi berbagai
kondisi sampel (Wong 2011). Teknik DNA

barcoding dipakai untuk mendapatkan infor-
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masi genetik dan metode untuk memperoleh
urutan basa nukleotida pada molekul DNA
(Sanger et al. 1977, Wong 2011). Analisis DNA
adalah mengimplifikasi segmen DNA dari
cytochrome b dan menentukan sekuensing.
Menurut Freeland (2005), DNA sekuensing
merupakan satu-satunya metode untuk mengi-
dentifikasi pasangan basa dengan tepat antara
individu yang berbeda dan memungkinkan un-
tuk menyimpulkan hubungan evolusi. Selain itu
teknik ini sangat mudah, cepat, efisien sehingga
banyak digunakan sebagai aplikasi dasar
(Graham & Hill 2001). DNA barcode merupa-
kan suatu teknik identifikasi spesies, aplikasi-
nya mirip dengan teknologi pemindaian bar-
code pada hewan. DNA barcoding dapat meng-
karakteristik spesies dengan menggunakan
arbitrasi pendek sekuensing DNA. Oleh karena
itu DNA barcoding adalah metode favorit da-
lam forensik taksonomi karena efektif dalam
mengidentifikasi sampel uji dan menghasilkan
data yang valid (Wong 2011, Tamura et al.
2011).

Pendekatan yang digunakan untuk anali-
sis DNA adalah mengamplifikasi segmen DNA
dari Cytochrome b (Cyt b) dan menentukan
sekuennya (Mackie et al. 1999). Cytochrome b
adalah bagian dari DNA mitokondria (mtDNA)
yang terlibat dalam transportasi elektron dalam
mitokondria. Adanya variasi urutan pada Cyt b
menyebabkan gen ini banyak digunakan untuk
membandingkan spesies dalam genus atau fa-
mili yang sama, berdasarkan jajaran urutan basa
gen Cyt b, daerah tersebut dapat memberikan
informasi filogenetik pada tingkat intraspesies
sampai pada tingkat antargenus (Faizah 2008).
Perbandingan sekuen gen Cyt b kemudian dapat

digunakan untuk mengidentifikasi dan melihat
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hubungan kekerabatan antar spesies ikan julung-
julung yang ada di wilayah perairan Maluku dan
daerah lain.

Penelitian genetik ikan di perairan Malu-
ku Utara yang dilakukan Akbar et al. (2014)
tentang keragaman genetik ikan tuna sirip ku-
ning di Laut Maluku, Aris et al. (2017) melihat
keragaman genetik ikan tuna sirip kuning di
perairan Maluku Utara, Akbar et al. (2018a)
tentang filogenetik ikan tuna di Indonesia dila-
porkan di perairan Maluku Utara, Akbar & Aris
(2018b) mengenai struktur populasi genetik
tuna sirip kuning (Thunnus albacares), sebagai
basis data konservasi ikan di perairan Maluku
Utara dan Akbar et al. (2018c) tentang genetik
populasi dan filogeografi ikan tuna mata besar
di laut Maluku, Indonesia. Namun informasi
morfologi dan mengimplikasi teknik DNA bar-
coding ikan julung-julung (Hemirhampus sp.) di
perairan Maluku Utara belum tersedia, sehingga
penelitian ini penting dilakukan.

Penelitian bertujuan untuk menganalisis
DNA barcoding ikan julung-julung Hemirham-
pus sp.) di Perairan Laut Maluku Utara. Infor-
rmasi yang diperoleh dijadikan sebagai langkah
awal untuk menjaga kelestarian sumber daya

ikan.

Bahan dan metode
Pengambilan Sampel

Pengambilan sampel dilakukan pada bu-
lan Juli 2018, di tiga lokasi yaitu, Ternate (Ttl
dan Tt2), Tidore (Tt3-Tt4), dan Maba (Tt5-Tt5)
(Gambar 1). Identifikasi DNA dilakukan di
Laboratorium Lingkungan dan Penyakit Ikan,
Jurusan Perikanan, Fakultas Pertanian, Univer-

sitas Gadjah Mada.
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Gambar 1 Peta lokasi penelitian (Bintang hitam = Pulau Tidore, bintang hijau = Pulau Ternate dan
bintang merah = Desa Maba)

Pengukuran morfometrik

Morfometrik merupakan metode yang
umum dalam studi iktiologi untuk identifikasi
dan mendeskripsikan bentuk tubuh ikan (Cah-
yono et al. 2018, Asiah et al. 2019). Pengukuran
morfometrik menggunakan kaliper digital de-
ngan nilai akurasi 0,1 mm. Karakteristik morfo-
logi yang diamati adalah panjang total, panjang
baku, panjang kepala, tinggi kepala, tinggi ba-
dan, lebar badan, tinggi batang ekor, panjang
batang ekor, panjang sirip dorsal, lebar dasar
sirip dorsal, panjang sirip ventral, lebar dasar
sirip ventral, panjang sirip pektoral, lebar dasar
sirip pektoral, panjang sirip anal, lebar dasar
sirip anal, panjang sirip kaudal bagian atas,

panjang sirip kaudal bagian tengah, panjang
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sirip kaudal bagian bawah, lebar dasar sirip
kaudal, panjang moncong, diameter mata, dan

jarak antara dua mata.

Prosedur analisis DNA
Ekstraksi DNA

Proses ekstrasi DNA dalam penelitian ini
menggunakan metode TNES (Sambrook &
Russel 2001). Sampel ditimbang 10-25 mg, di-
potong kecil kemudian disimpan dalam tabung
mikrosentrifuse 1,5 ml, yang telah berisi 180 pl
bufer ATL dan 20 pl proteinase k. Tabung yang
telah berisi dicampur dengan bantuan vortex dan
diinkubasi 56 °C selama 1-2 jam. Selama inku-
basi dilakukan homogenasi menggunakan vortex

setiap 15 menit, 200 pl Buffer ATL kemudian
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spin column 2 ml dan dicampurkan dengan me-
sin sentrifus selama satu menit pada kecepatan
8000 rpm. DNA diekstraksi dengan menambah-
kan 200pl buffer AE pada bagian tengah mem-
bran pada spin column yang baru, kemudian
diinkubasi pada suhu ruang selama satu menit
(15-25°C), kemudian disentrifugasi pada 8000

rpm selama satu menit.

Amplifikasi DNA dengan PCR (Polymerase

Chains Reaction)
Sampel hasil ekstraksi DNA yang digu-

nakan untuk PCR adalah 2uL. Bahan yang digu-
nakan untuk PCR adalah PCR kit komersial
yang didapatkan dari giagen. DNA template 1
pL ditambahkan primer yang telah didesain
yakni 25 pL PCR 0,25 pL forward dan 0,25 puL
primer reverse. Amplifikasi DNA dilakukan
dengan target panjang 750-100 pasang basa.
Proses PCR terdiri atas predenaturasi, denatu-
rasi, pengenalan primer terhadap DNA target
(annealing), pemanjangan primer (extention).
Tahap denaturasi merupakan pemutusan untaian
ganda menjadi untaian tunggal pada suhu 94°C
selama 1 menit. Primer akan membentuk jemba-
tan hidrogen dengan DNA untaian tunggal pada
suhu 50-58°C selama 30 detik, kemudian dapat
ditingkatkan menjadi 27°C selama 60 detik keti-
ka pengenalan primer terhadap DNA target
(annealing) untuk proses polimerasi. Proses
polimerasi dilakukan pada suhu 27 °C selama 7
menit.

Proses polimerasi dilakukan sebanyak 35
siklus untuk mendapatkan banyak salinan DNA.
Setelah proses polimerasi, suhu diturunkan men-
jadi 4 °C, siklus untuk mendapatkan ribuan sa-
linan DNA. Elektroforesis DNA untuk menda-
patkan basa purin dan pirimidin yang memben-

tuk polinukleotida menggunakan Klugs &
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Cumming (1994). Sekuen DNA gen Cyt b dari
beberapa sampel dianalis dengan pohon filogeni
melihat hubungan kekerabatan di dalam level

spesies.

Analisis data

Data sequen yang diperoleh dilakukan
pengeditan, kemudian di Basic Local Alligment
Search Tool (BLAST) untuk memastikan
akurasi  sampel. Hubungan kekerabatan
antarpopulasi ditentukan berdasarkan parameter
jarak genetik (Nei 1972). Selanjutnya analisis
statistik terhadap perbedaan jarak genetik (Nei
1987), identifikasi spesies, dan rekonstruksi
pohon filogenetik pada sampel. Keseluruhan
menggunakan metode Neighbor joining dan
model evolusi Kimura 2-parameter model yang
dilakukan dengan aplikasi MEGAS (Tamura et
al. 2011).

Analisis Penjajaran (alignment analysis)
Analisis penjajaran digunakan untuk
membandingkan dua sekuen atau lebih. Sekuen
yang diperoleh dari hasil penelitian dianalisis
dengan penjajaran data sekuen sampel dengan
data serupa yang telah dipublikasikan sebelum-
nya di genbank. Program yang digunakan untuk
analisis penyejajaran yaitu program BLAST
(Basic Local Allignment Search Tools). Program
ini dapat diakses melalui laman National Center
for Biotechnology Information at The National
Library of Medicine in Washington, DC (http:
Iiwww.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST).

Hasil
Morfologi ikan julung-julung

Ikan julung-julung (Hemiramphus sp.)
yang ditemukan pada lokasi perairan Ternate (2

sampel), Tidore (2 sampel) dan Maba (2 sam-
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pel) memiliki bentuk tubuh yang memanjang
(fusiform) dengan warna putih keabu-abuan, dan
bentuk kepala simetris. Ikan ini memiliki tipe
mulut berbentuk paruh (beak like), di mana
rahang bawah lebih panjang daripada rahang
atas. Pada rahang atas terdapat lubang hidung
dan memiliki lekukan yang menonjol sedangkan
pada rahang bawah bergerigi. Panjang total
23,5-28 cm, letak sirip punggung lebih panjang
dari pada sirip lainnya dengan panjang sirip dor-

sal 2,3-4,7 cm dan sirip anal 1,4-4,7 cm. Letak

awal sirip ventral ikan ini berada di depan sirip

dorsal (Tabel 1).

Amplifikasi gen Cyt b

Hasil amplifikasi gen Cyt b yang dilaku-
kan dengan metode PCR dengan primer Cyt bl
dan Cyt b2 diperoleh amplikon sebesar 350 bp
(Gambar 2). Hal tersebut menunjukkan bahwa
amplikon dapat diuji lebih lanjut sekuennya, un-
tuk mengetahui identitas molekuler dan hubung-

an filogenik.

Tabel 1. Ukuran morfologis ikan julung-julung

No Karakteristik morfologis cm

1 Panjang Total (PT) 25-29
2 Panjang Baku (PB) 21-24
3 Panjang Kepala (PK) 7,5-10,8
4 Tinggi Kepala (TK) 2,9-53
5  Tinggi Badan (TB) 5,7-6,2
6  Lebar Badan (LB) 1,4-3,5
7  Tinggi Batang Ekor (TBE) 1,5-1,8
8  Panjang Batang Ekor (PBE) 0,8-1,6
9  Panjang Sirip Dorsal (PSD) 2,3-4,7
10 Lebar Dasar Sirip Dorsal (LDSD) 0,8-1,6
11 Panjang Sirip Ventral (PSV) 2,7-4,5
12 Lebar Dasar Sirip Ventral (LDSP) 0,8-1,0
13 Panjang Sirip Pektoral (PSP) 2,3-3,6
14 Lebar Dasar Sirip Pektoral (LDSP) 0,5-1,1
15  Panjang Sirip Anal (PSA) 1,4-4,7
16  Lebar Dasar Sirip Anal (LDSA) 0,3-1,0
17  Panjang Sirip Kaudal Bagian Atas (PSKA) 1,4-3,4
18  Panjang Sirip Kaudal Bagian Tengah (PSKT) 0,3-1,4
19  Panjang Sirip Kaudal Bagian Bawah (PSKB) 2,3-5,6
20  Lebar Dasar Sirip Kaudal (LDSK) 0,8-1,3
21  Panjang Moncong (PM) 1,8-2,1
22 Diameter Mata (DM) 0,3-0,5
23  Jarak Antara Dua Mata (JAM) 0,5-1,8

Sumber: Hasil identifikasi sampel ikan julung-julung

Volume 19 Nomor 3, Oktober 2019

467



DNA barkoding ikan julung-julung

Sekuensing
Hasil sekuensing menunjukkan enam
sampel amplikon yang diteliti memiliki panjang

nukleotida sebesar 362 bp (Tabel 2).

Penjajaran DNA

Hasil analisis penjajaran menunjukkan
bahwa sekuen sampel amplikon memiliki simi-
laritas dengan sekuen gen Cyt b isolat Hemi-
ramphus balao sebesar 97% (Accession no.
AF243873.1). Berdasarkan angka similaritas
tersebut dapat disimpulkan bahwa benar sampel
yang digunakan dalam penelitian ini adalah gen
Cyt b dari ikan julung-julung (Hemiramphus
balao), dan terdapat variasi sebesar 3% yang
menunjukkan adanya perbedaan karakter gen
ikan julung-julung dengan gen isolat yang sudah

didepositkan di genbank. Hal ini menunjukkan

ikan julung-julung Maluku Utara memiliki ke-
khasan tersendiri baik secara genetik maupun
secara morfologis yang merupakan kekayaan

plasma nuftah yang potensial.

Pohon filogenik

Untuk mengetahui tingkat kekerabatan
antarsampel ikan julung-julung yang digunakan
dalam penelitian ini maka dilakukan analisis
pohon filogenik. Pohon filogenik dapat
merepresentasikan hipotesis hubungan secara
evolusioner di antara kelompok organisme.
Pohon  filogenik  direkonstruksi ~ dengan
menyejajarkan sekuen sampel penelitian (6
sampel).  Rekonstruksi  pohon  filogenik
menggunakan program MEGA dengan model
UPGMA (Gambar 3).

B

3000 bo

Gambar 2 Visualisasi gel agarose 1% amplifikasi gen Cyt b. Keterangan: M = Marker 100 bp, 1-6
Sampel dengan urutan Ttl, Tt2, Tt3, Td1, Td2, Td3.
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Tabel 2 Panjang nukleotida pada setiap sampel

Sikuen Hasil Sekuensing

Sampel Ttl ~ TTGCCCCTCAGGATGATATTTGTCCTCATGGAAGTACGTAGCCGACAAATG
(Ternate) CTGTCATCATTACTAAGAGTAGGAGAACTACCCCTACGTTTCATGTTTCTT
TGTTAAGGTATGAGCCGTAGTATAATCCTCGCCCGATGTGCATGTAGATAC
AGATGAAGAAGAATGAAGCTCCATTGGCGTGCATGTTTCGGATTAGTCAA
CCGTAGTTAACATCACGGCAAATATGGGCCACGGAGGAGAATGCCATTGA
AATGTCGGCAGTGTAATGTATAGCGAGGAAAAGACCTGTTAGGATTTGGG
CGATTAAGCAGAGTCCTAGGAGGGAGCCGAAATTTCATCATGCTGAGATG
TTGGATGG

Sampel Tt2 ~ TTGCCCCTCAGGATGATATTTGTCCTCATGGAAGTACGTAGCCGACAAATG
(Ternate) CTGTCATCATTACTAAGAGTAGGAGAACTACCCCTACGTTTCATGTTTCTT
TGTTAAGGTATGAGCCGTAGTATAATCCTCGCCCGATGTGCATGTAGATAC
AGATGAAGAAGAATGAAGCTCCATTGGCGTGCATGTTTCGGATTAGTCAA
CCGTAGTTAACATCACGGCAAATATGGGCCACGGAGGAGAATGCCATTGA
AATGTCGGCAGTGTAATGTATAGCGAGGAAAAGACCTGTTAGGATTTGGG
CGATTAAGCAGAGTCCTAGGAGTGAGCCGAAATTTCATCATGCTGAGATG
TTGGATGGA

Sampel Tt3 ~ TTGCCCCTCAGAATGATATTTGTCCTCATGGAAGTACGTAGCCGACAAATG
(Tidore) CTGTCATCATTACTAAGAGTAGGAGAACTACCCCTACGTTTCATGTTTCTT
TGTTAAGGTATGAGCCGTAGTATAATCCTCGCCCGATGTGCATGTAGATAC
AGATGAAGAAGAATGAAGCTCCATTGGCGTGCATGTTTCGGATTAGTCAA
CCGTAGTTAACATCACGGCAAATATGGGCCACGGAGGAGAATGCCATTGA
AATGTCGGCAGTGTAATGTATAGCGAGGAAAAGACCTGTTAGGATTTGGG
CGATTAAGCAGAGTCCCAGGAGTGAGCCGAAATTTCATCATGCTGAGATG
TTGGATGGAG

Sampel Tt4 ~ TTGCCCCTCAGAATGATATTTGTCCTCATGGAAGTACGTAGCCGACAAATG
(Tidore) CTGTCATCATTACTAAGAGTAGGAGAACTACCCCTACGTTTCATGTTTCTT
TGTTAAGGTATGAGCCGTAGTATAATCCTCGCCCGATGTGCATGTAGATAC
AGATGAAGAAGAATGAAGCTCCATTGGCGTGCATGTTTCGGATTAGTCAA
CCGTAGTTAACATCACGGCAAATATGGGCCACGGAGGAGAATGCCATTGA
AATGTCGGCAGTGTAATGTATAGCGAGGAAAAGACCTGTTAGGATTTGGG
CGATTAAGCAGAGTCCTAGGAGTGAGCAGAAATTTCATCATGCTGAGATG
TTGGATGGA

TGCCCCTCATGATGATATTTGTCCTCATGGAAGTACGTAGCCAACAAATGC
Sampel Tt5 TGTCATCATTACTAAGAGTAGGAGAACTACCCCTACGTTTCATGTTTCTTT
(Maba) GTTAAGGTATGAGCCGTAGTATAATCCTCGCCCGATGTGCATGTAGATACA
GATGAAGAAGAATGAAGCTCCATTGGCGTGCATGTTTCGGATTAGTCAAC
CGTAGTTAACATCACGGCAAATATGGGCCACGGAGGAGAATGCCATTGAA
ATGTCGGCAGTGTAATGTATAGCGAGGAAAAGACCTGTTAGGATTTGGGC
GATTAAGCAGAGTCCTAGAAGTGAGCCGAAATTTCATCATGCTGAGATGT
TGGATGGAA

ATTGCCCCTCAGGATGATATTTGTCCTCATGGAAGTACGTAGCCGACAAAT
Sampel Tt6  GCTGTCATCATTACTAAGAGTAGGAGAACTACCCCTACGTTTCATGTTTCTT
(Maba) TGTTAAGGTATGAGCCGTAGTATAATCCTCGCCCGATGTGCATGTAGATAC
AGATGAAGAAGAATGAAGCTCCATTGGCGTGCATGTTTCGGATTAGTCAA
CCGTAGTTAACATCACGGCAAATATGGGCCACGGAGGAGAATGCCATTGA
AATGTCGGCAGTGTAATGTATAGCGAGGAAAAGACCTGTTAGGATTTGGG
CGATTAAGCAGAGTCCTAGGAGTGAGCCGAAATTTCATCATGCTGAGATGT
TTGGATGGAG
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Hemiramphus balao Tidore 1
36

44| Hemiramphus balao Tidore 3

43 Hemiramphus balao Ternate 2

5’1 Hemiramphus balao Ternate 1

Hemiramphus balao Ternate 3

Hemiramphus balao Tidore 2

0.50

AYTT75149.1 Hemiramphus brasiliensis

Gambar 3 Pohon filogenik sampel ikan julung-julung (Hemiramphus balao)

Pada hasil analisis pohon filogenik terli-
hat bahwa sampel Tdl, Td3, dan Tt2 berada
pada klaster yang sama dengan jarak genetik
0,0000; yang menunjukkan ketiga isolat terse-
but memiliki hubungan kekerabatan yang sangat
dekat. Sampel Tt1 memiliki jarak genetik sekitar
0,0005 dengan sampel Td1, Td3 dan Td2. Sam-
pel Tt3 memiliki jarak genetik sekitar 0,0000-
0,0015 dari sampel Tt3 dan sampel Td1,Td3 dan
Tt2. Sampel Td2 memiliki jarak genetik sekitar
0,0005-0,0035 dengan sampel lainnya.

Pembahasan

Karakter morfologis ikan julung-julung di
perairan Maluku Utara memiliki panjang total
yang tidak jauh berbeda dengan yang ada di per-
airan lainnya. Wuaten et al. (2011) mendapat-
kan sebaran panjang ikan julung-julung dengan
rata-rata panjang total 16,7 cm sampai dengan
18 cm di Kepulauan Sangihe pada ekosistem
terumbu karang.

Panjang total maksimum ikan julung-
julung dapat mencapai 45 cm, dan umumnya

mencapai 30 cm (Genisa 1999, Carpenter &
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Niem 1999). Jika dicermati lebih jauh, panjang
total ikan julung-julung yang berada di perairan
Maluku Utara dan lokasi lain masih merupakan
ikan kecil yang sedang mengalami pertumbuhan
dan perkembangan. Penelitian Varghese (2005)
juga melaporkan bahwa hanya 50% sebaran
panjang pada ikan famili Hemiramphidae sudah
mencapai dewasa terletak pada selang panjang
12,5-14,5 cm dan 100% pada sebaran panjang
19,5-22,5 cm. Ikan julung-julung di daerah per-
airan Maluku Utara pada penelitian ini membuk-
tikan bahwa ikan julung-julung yang terdapat di
lokasi merupakan ikan yuwana. Hal ini sejalan
dengan Phil & Heemstra (2004) yang me-
laporkan bahwa ukuran panjang total yuwana
famili ikan Hemiramphidae berkisar antara 9-12
cm.

Nilai jarak genetik tersebut masih tergo-
long sangat rendah sehingga dapat disimpulkan
bahwa sampel isolat ikan julung-julung yang di-
gunakan masih memiliki hubungan kekerabatan
yang sangat dekat. Menurut Tallei et al. (2016),

semakin sedikit nilai jarak genetik antara dua
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sampel Tt1

AF243873.1 Hemiramphus balao isolate N11b voucher UF 89879 cytochrome b (cytb) gene partial cds mitochondrial

AF243872.1 Hemiramphus balao isolate N11a voucher UF 99879 cytochrome b (cytb) gene partial cds mitochondrial

AYB93516.1 Hemiramphus far isclate N76a cytochrome b (Cytb) gene partial cds mitochondrial

KX769144 1 Oxyporhamphus convexus isolate PHI308 cytochrome b (cytb) gene partial cds mitochondrial

-
TE543210

Gambar 4. Pohon filogeni ikan julung-julung di beberapa wilayah negara

organisme, semakin dekat pula hubungan keke-
rabatan keduanya. Akbar & Aris (2018b)
mengatakan bahwa genetik yang terhubung an-
tara lain menunjukkan bahwa semua populasi
berkerabat dekat. Kedekatan hubungan kekera-
batan antarpopulasi mungkin disebabkan oleh
antarpopulasi mempunyai asal usul induk yang
sama dan hubungan kedekatan genetik (Kusuma
et al 2016, Akbar & Aris 2018b). Rekonstruksi
filogenetik antara jenis ikan julung-julung dari
berbagai perairan dilakukan dengan mengguna-
kan sekuen berkode Ttl (Gambar 4).

Sejarah evolusi disimpulkan mengguna-
kan metode UPGMA (Sneath & Sokal 1973).
Pohon optimal dengan jumlah panjang cabang =
25,51236403 ditampilkan. Pohon itu ditarik ke
skala, dengan panjang cabang dalam satuan
yang sama dengan jarak evolusioner yang digu-
nakan untuk menyimpulkan pohon filogenetik.
Jarak evolusioner dihitung menggunakan meto-
de Maximum Composite Likelihood (Tamura et
al. 2011) dan berada dalam satuan jumlah sub-
stitusi dasar per situs.

Hasil analisis pohon filogeni menunjuk-
kan sampel Indonesia berada satu klaster dengan
Hemiramphus balao isolate N1la dan b (Acc
no. AF243872.1 dan AF243873.1), lalu menjadi
sub klaster Hemiramphus far isolat N76a (Acc
no. AY693516.1), dan sub-sub klaster dengan

Oxyporamphus convexsus isolat PHI308 (Acc
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no KX769144.1). Ikan julung-julung sampel
Indonesia menunjukkan keragaman yang ber-
beda dibandingkan dengan daerah lain. Hal itu
merupakan kekayaan plasma nuftah yang poten-

sial.

Simpulan

Berhasilnya gen sitokrom diamplifikasi
dari sampel ikan julung-julung dengan panjang
nukleutida sebesar 362 bp, sekuen sampel am-
plikon memiliki similaritas dengan sekuen gen
Cyt b isolat Hemiramphus balao sebesar 97%
(Acces no. AF243873.1) melalui analisis penja-
jaran (alignment) BLAST dan dekatnya kekera-
batan di antara sampel ikan julung-julung yang
diperoleh di perairan Indonesia ditunjukkan de-
ngan rendahnya nilai jarak genetik pada analisis
pohon filogenik yaitu sebesar 0,000-0,005. Ikan
julung-julung sampel Indonesia memiliki kera-
gaman yang tinggi dibandingkan dengan ikan
julung-julung yang berada di daerah lain (gen-
bank). Hal itu merupakan kekayaan plasma

nuftah yang potensial.
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