Wahana Matematika dan Sains: Jurnal Matematika, Sains, dan Pembelajarannya,
Volume 17 No 3, Desember 2023
e-ISSN: 2549-6727, p-ISSN: 1858-0629

Identifikasi Ikan Terbang Yang Di Jual Di PPI Kedonganan Menggunakan
Analisis Morfologi, Morfometrik, Dan Molekuler dengan Lokus Control
Region mtDNA

Indra Dwisaputra'®, Ni Putu Dian Pertiwi'2

1. Program Studi Biologi,Jurusan Biologi dan Perikanan Kelautan, Fakultas Matematika dan Ilmu Pengetahuan
Alam, Universitas Pendidikan Ganesha, J1. Udayana No. 11 Singaraja, Buleleng, Bali 81116. Indonesia

2. Yayasan Biodiversitas Indonesia. Jl. Bina Kasuari B8. JI. Cokroaminoto, Denpasar, Bali.

*corresponding author email: indra.dwisaputra@undiksha.ac.id

Abstrak

Komoditas laut tertinggi di Indonesia yang merupakan kelompok ikan pelagis kecil adalah ikan terbang
(Famili Exocoetidae). Famili ini terdiri dari 6 genus, dengan 3 diantaranya ditemukan di Indonesia. Tingginya
permintaan perikanan, membuat eksploitasi ikan terbang semakin meningkat, terutama di Makassar dan Laut
Flores. Pemahaman mendalam tentang ikan terbang menjadi krusial dalam upaya menjaga keberlanjutan sumber
daya perikanan. Untuk itu, penelitian ini bertujuan mengidentifikasi ikan terbang yang diperdagangkan di PPI
Kedonganan melalui pendekatan terpadu yang menggabungkan analisis morfologi, morfometrik, dan genetik.
Sampel ikan yang dikoleksi dari PPl Kedonganan. Analisis morfologi menunjukkan spesies C. Intermedius,
hasil dari morfometrik menunjukkan menunjukan spesies C. Intermedius dan hasil analisis molekuler
menunjukkan spesies C. Intermedius. Hasil penelitian menunjukkan bahwa sampel ikan terbang yang diteliti
teridentifikasi sebagai spesies C. intermedius. Identifikasi ini didasarkan pada sejumlah ciri khas yang
membedakannya dari spesies lain dalam famili Exocoetidae, antara lain: struktur rahang yang hampir sama
panjang, sirip punggung pendek tanpa corak, serta posisi pangkal sirip perut yang terletak di tengah-tengah
antara kepala dan ekor. Data pada penelitian ini juga sangat penting untuk menambah data molekuler dari ikan
terbang yang ditemukan di Indonesia. Penelitian ini diharapkan mampu memperkaya khazanah pengetahuan
tentang jenis-jenis ikan terbang yang diperdagangkan di Indonesia, serta memberikan gambaran mengenai
variasi genetik pada populasi ikan terbang yang tertangkap di perairan Nusantara.

Kata Kunci : Ikan terbang, Identifikasi spesies, C. intermedius

Abstract

The highest marine commodity in Indonesia, which belongs to the small pelagic fish group, is the flying
fish (Family Exocoetidae). This family consists of 6 genera, 3 of which are found in Indonesia. The high
demand in fisheries has led to increased exploitation of flying fish, especially in Makassar and the Flores Sea. A
deep understanding of flying fish is crucial to maintain the sustainability of fishery resources. Therefore, this
study aims to identify flying fish traded at the Kedonganan Fish Auction (PPI Kedonganan) through an
integrated approach combining morphological, morphometric, and genetic analysis. Fish samples were

collected from PPI Kedonganan. Morphological analysis identified the species as C. intermedius, morphometric
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analysis also indicated C. intermedius, and molecular analysis confirmed C. intermedius as well. The results
showed that the flying fish samples examined were identified as C. intermedius. This identification is based on
several distinctive characteristics that differentiate it from other species in the Exocoetidae family, including: a
Jjaw structure that is almost the same length, a short dorsal fin without any pattern, and the position of the base
of the pelvic fin which is located midway between the head and tail. The data in this study are also very
important to add to the molecular data of flying fish found in Indonesia. This research is expected to enrich the
knowledge about the types of flying fish traded in Indonesia, and provide an overview of the genetic variation in
the flying fish population caught in Indonesian waters.

Keywords: Flying fish, Species identification, C. intermedius

1. PENDAHULUAN

Negara Indonesia adalah salah satu negara kepulauan dengan komoditas perikanan laut yang tinggi,
Peraturan Menteri Kelautan dan Perikanan Nomor 19 Tahun 2022 tentang pengelolaan perikanan di Indonesia
menyebutkan bahwa potensi total sumber daya ikan yang dapat dimanfaatkan diperkirakan mencapai 12.011.125
ton setiap tahunnya. Jenis-jenis hasil tangkapan ikan di Indonesia dibedakan menjadi pelagis besar, pelagis
kecil, demersal, ikan karang, ikan hias, udang dan krustasea lainnya, kekerangan (bivalve) moluska dan
teripang, mamalia dan reptilia, rumput laut, dan benih alam komersial (Rombe, et al., 2024). Salah satu
komaoditas ikan yang banyak dijual dipasar dan menjadi komoditas utama ekspor ke luar negeri adalah ikan dari
kelompok pelagis kecil yaitu ikan terbang yang termasuk dalam jenis ikan yang penting bagi ekonomi di
Indonesia (Rehatta, et al., 2021; Indrayani, Findra, Jufri, Hidayat, & Pariakan, 2021).

Ikan terbang (Famili Exocoetidae) dapat ditemukan di perairan tropis dan subtropis (Parin N. , 1970).
Terdapat 6 genus ikan terbang di dunia yaitu Parexocoetus, Exocoetus, Hirundichthys, Prognichthys,
Cypselurus, dan Cheilopogon yang terbagi menjadi 70 spesies (Nur, 2023), 3 genus diantaranya ditemukan di
Indonesia yakni Cheilopogon, Cypselurus dan Hirundichthys. Diketahui spesies ikan terbang di Indonesia yang
ditemukan di perairan Laut Sulawesi, Maluku, Sumatera, dan perairan Jawa Timur dan Bali (Hutomo &
Martosewojo., 1985; Parin N. V., 1999; Froese & Pauly, 2002). Namun, kekayaan spesies ini terancam akibat
eksploitasi perikanan yang berlebihan. Meningkatnya permintaan pasar terhadap daging dan telur ikan terbang
di wilayah seperti Selat Makassar dan Laut Flores telah mendorong terjadinya penangkapan berlebihan.
Akibatnya, produksi ikan terbang di daerah-daerah tersebut mengalami penurunan drastis lebih dari 67% dalam

tiga dekade terakhir (Tuapetel F. , 2021).
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Penelitian mengenai ikan terbang sudah banyak dilakukan di Indonesia dan seluruh dunia dalam bidang
biologi, reproduksi, morfologi, morfometrik, dan molekuler (Lee S. , 2016; Parenrengi, Tenriulo, & Ali, 2016;
Jayakumar, et al., 2019; Indrayani, Findra, Jufri, Hidayat, & Pariakan, 2021; Tuapetel, et al., 2023). Informasi
mengenai keanekaragaman spesies ikan terbang sangat penting, terutama dalam menjaga kelestarian
populasinya. Oleh karena itu, data karakter identifikasi untuk spesies — spesies dari ikan terbang sangat
diperlukan dalam upaya konservasi dan perikanan berkelanjutan. Identifikasi spesies ikan terbang di Indonesia
telah dilakukan dengan menggunakan karakter morfologi (Bawole & Monangkalangi, 2005), morfometrik (Ali,
Nessa, Djawad, & Omar, 2005; Bawole & Monangkalangi, 2005), dan bahkan menggunakan karakter genetik
atau molekular dengan lokos CO1 (Indrayani, Findra, Jufri, Hidayat, & Pariakan, 2021) dan lokus control region
mtDNA (Pertiwi, Bestari, & Sembiring, 2024). Namun, informasi dan data yang diperoleh dari penelitian
tersebut masih terbatas, terutama dalam hal identifikasi menggunakan karakter morfologi. Pada penelitian
menurut Bawole & Monangkalangi (2005) menyatakan bahwa beberapa spesies ikan terbang menunjukkan
kesamaan dalam ciri — ciri morfologi dan morfometrik. Oleh karena itu,identifikasi dengan menggunakan data
molekuler diperlukan untuk mendukung identifikasi spesies pada ikan terbang. Identifikasi jenis ikan terbang,
terutama pada tahap juvenil seringkali menghadapi tantangan tersendiri. Hal ini disebabkan banyak karakter
morfologi yang menjadi penciri khas suatu spesies baru muncul sepenuhnya ketika ikan mencapai tahap dewasa.
Perbedaan morfologi yang signifikan antara ikan juveni/ dan dewasa dapat menyulitkan proses identifikasi jika
hanya mengandalkan pendekatan  morfologi konvensional (Dharmawan, 2014). Identifikasi dengan
menggunakan metode genetik pada ikan dilakukan menggunakan lokus control region mitokondria (mtDNA)
(Pertiwi, Bestari, & Sembiring, 2024). Identifikasi DNA barcoding merupakan metode yang sering digunakan
dalam forensik taksonomi, karena efektif dalam mengidentifikasi spesies dalam berbagai kondisi dan
menghasilkan data yang valid (Wong, 2011).

Mengingat kompleksitas identifikasi spesies ikan terbang, khususnya pada fase juvenil. Penelitian ini
berupaya melakukan identifikasi komprehensif terhadap ikan terbang (famili Exocoetidae) yang diperdagangkan
di PPI Kedonganan. Pendekatan yang digunakan melibatkan analisis morfologi, morfometrik, dan molekuler
dengan memanfaatkan lokus control region pada DNA mitokondria (mtDNA) sebagai marka genetik. Penelitian
ini diharapkan dapat memberikan tambahan informasi tentang spesies ikan terbang yang dijual di Indonesia dan
variasi genetik ikan terbang yang ditangkap di perairan Indonesia. Selain itu, hasil penelitian ini dapat

berkontribusi pada pengelolaan perikanan yang lebih baik dan pelestarian biodiversitas laut.
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2. METODE.

Pada penelitian ini, sampel dikoleksi dari PPI Kedonganan (Gambar 1) dalam bentuk ikan utuh.
Identifikasi morfologi dilakukan berdasarkan buku Fishes A Guide to Their Diversity (Hastings, Walker, &
Galland, 2014) dan Jornal Berdasarkan On The Species Composition Of Flying Fishes (Exocoetidae) In The
West-Central Part Of Tropical Pacific (Parin N. , 1996) serta Identifikasi Jenis Ikan Terbang (Exocoetidae) di

Perairan Manokwari (Bawole & Monangkalangi, 2005).
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Gambar 1 Peta Lokasi Sampling dan Titik Hitam Menunjukan Lokasi Sampling

Identifikasi menggunakan karakteristik morfometrik dilakukan secara langsung dan menggunakan
software ImageJ dengan mengukur 23 karakter sesuai dengan penelitian yang telah dilakukan oleh Myers, et al.,
(2020). Pengukuran morfometrik yang dilakukan meliputi: 1) Panjang Total (PT); 2) Panjang Standar (PS); 3)
Panjang Kepala (PK); 4) Lebar Kepala (LK); 5) Tinggi Kepala (TK); 6) Diameter Mata (DM); 7) Panjang
Moncong (PM); 8) Jarak Antar Mata (JAM); 9) Panjang Sebelum Sirip Anal (PSSA); 10) Tinggi Badan (TB);
11) Lebar Badan (LB); 12) Panjang Dasar Sirip Ventral (PDSV); 13) Tinggi Pangkal Ekor (TPE); 14) Panjang
Pangkal Ekor (PPE); 15) Panjang Dasar Sirip Dorsal (PDSD); 16) Tinggi Sirip Dorsal (TSD); 17) Panjang Dasar
Sirip Pektoral (PDSP); 18) Panjang Sebelum Sirip Ventral (PSSV); 19) Panjang Dasar Sirip Anal (PDSA); 20)
Panjang Sebelum Sirip Dorsal (PSSD); 21) Panjang Sirip Ekor Atas (PSEA); 22) Panjang Sirip Ekor Bagian

Tengah (PSET); 23) Panjang Sirip Ekor Bagian Bawah (PSEB) (Gambar 2). Namun pada pengukuran
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menggunakan software ImangeJ, karakteristik 4) Lebar Kepala (LK); 8) Jarak Antar Mata (JAM); 11) Lebar

Badan (LB) tidak dapat dilakukan karena keterbatasan gambar sampel hasil dokumentasi.

2

1
Gambar 2 Pengukuran morfometrik sampel

Analisis DNA dilakukan dengan menggunakan sampel jaringan sirip pektoral kanan ikan. Jaringan sirip
diambil dengan ukuran sekitar = 2 mm untuk kemudian diekstraksi dan diisolasi DNA (Pertiwi N. P.,2022).
Ekstraksi DNA dilakukan menggunakan metode chelex 10% (Walsh, Metzger, & Higuchi, 1991). DNA yang
telah berhasil diisolasi kemudian digunakan sebagai cetakan (template) dalam proses amplifikasi fragmen
control region pada DNA mitokondria (mtDNA). Proses amplifikasi dilakukan menggunakan teknik PCR
(Polymerase Chain Reaction) dengan menggunakan sepasang primer, yaitu primer forward CRK (5’-agc tca gcg
cca gag cge cgg tet tgt aaa-3°) dan primer reverse CRE (5°- cct gaa gta gga acc aga tg-3") (Lee, Conroy, Howell,
& Kocher, 1995). Tahapan tersebut meliputi pra-denaturasi awal pada suhu 94°C selama 10 detik, diikuti dengan
38 siklus denaturasi (94°C, 15 detik), annealing (50°C, 30 detik), dan elongasi (72°C, 45 detik). Setelah siklus
PCR selesai, dilakukan tahapan post-extension pada suhu 72°C selama 5 menit untuk memastikan proses
amplifikasi fragmen DNA berlangsung sempurna. DNA hasil amplifikasi divisualisasi dengan menggunakan
elektroforesis pada gel agarosa 1%. Produk yang berhasil di amplifikasi kemudian dikirim ke fasilitas DNA
sequencing untuk mendapatkan urutan nukleotida (sekuen). DNA sequencing dilakukan menggunakan metode

big dye chain termination (Pertiwi N. P.,2022).
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Urutan DNA hasil sequencing diedit menggunakan sofiware MEGAX dan disejajarkan (alignment)
dengan CLUSTALW (Kumar, Stecher, Li, Knyaz, & Tamura, 2018). Sekuen kemudian dibandingkan dengan
data pada basis data genbank dengan menggunakan program BLAST (https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/). Hasil
BLAST diamati pada nilai quercover, % identity, dan nilai total. Sekuen genbank dengan accession no.
OP035301.1 (Cheilopogon intermedius), NC_029729.1 (Cheilopogon arcticeps), NC_029728.1 (Cheilopogon
unicolor), OP035088.1 (Cypselurus poecilopterus), NC 036720.1 (Cheilopogon agoo), NC _007403.1
(Cypselurus hiraii), NC_036722.1 (Prognichthys sealei), OP035085.1 (Hirundichthys speculiger), OP035319.1
(Cypselurus angusticeps), NC _029730.1 (Cheilopogon atrisignis),dan NC _083149.1 (Cheilopogon abei)
digunakan sebagai sekuen pembanding. Sekuen OP035129.1 (Euleptorhamphus viridis) ditetapkan sebagai
outgroup dalam konstruksi pohon filogenetik. Pohon filogenetik dibangun menggunakan metode Kimura two-
parameter dengan model p-distance dan 1000 kali replikasi. Jarak genetik antara sekuen sampel dan data
pembanding dihitung menggunakan metode p-distance pada MEGAX (Pertiwi N. P., 2022; Pertiwi, Bestari, &

Sembiring, 2024).

3. HASIL DAN PEMBAHASAN.

Berdasarkan hasil pengamatan sampel memiliki ciri-ciri morfologi yaitu memiliki sirip dada (sirip
pektoral) yang sangat panjang, bentuk tubuh yang panjang melancip pada bagian anterior dan posterior
(Fusifrom), mulut berada di bawah ujung moncong (Subterminalis), dan sirip bagian bawah lebih besar dari
pada sirip bagian atas (Hypoceral). Pada sirip pektoral memiliki warna silver tanpa adanya corak atau motif.
Karakteristik morfologi yang teramati pada sampel merupakan karakteristik yang menunjukkan famili
Exocoetidae (Ikan terbang), berdasarkan referensi buku Fishes A Guide to Their Diversity (Hastings, Walker, &
Galland, 2014) dan artikel yang ditulis oleh Tuapetel & Tupan (2021) dan Parin (1996). Ikan terbang memiliki
sirip dada yang sangat panjang yang digunakan untuk meluncur, terkadang dalam jarak yang sangat jauh, hingga
400 m. Beberapa spesies, yang dikenal sebagai ikan terbang "bersayap empat" seperti Hirundichthys
marginatus, juga memiliki sirip perut yang memanjang untuk memudahkan meluncur (Hastings, Walker, &
Galland, 2014). Berdasarkan hasil pengamatan morfologi terhadap ciri fisik lainnya yang sangat mirip dengan
deskripsi Cheilopogon intermedius, dimana sampel memiliki sirip punggung yang pendek dan tidak memiliki
motif atau polos. Hal ini serupa dengan hasil penelitian yang dilakukan Ray, et al (2020), Mohanty, et al (2021),
dan Nur (2023) yang menyatakan C. intermedius memiliki rahang yang hampir sama panjang, sirip punggung

pendek dan polos, dan pangkal sirip perut berada di tengah antara kepala dan ekor. Pada bagian dorsal tubuh
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berwarna kehitaman dan tanpa pigmentasi gelap. Pada sirip dada tidak ada bintik-bintik, tetapi dengan garis
palang miring yang berwarna pucat dan sedikit sinar bawah berwarna pucat. Sirip di bagian perut berwarna
kehitaman ke arah luar. Sirip punggung berwarna kehitaman, tetapi tidak ada bercak hitam tua. Namun,
karakteristik utama yang membedakan sampel dengan spesies H. Marginatus adalah pada sirip dada yang
memanjang melewati pangkal sirip dorsal posterior, dengan pengecualian jari-jari pertama yang tidak
bercabang. Sirip dorsal relatif rendah, sedangkan sirip anal berawal pada garis vertikal yang sejajar dengan awal
sirip dorsal, atau sedikit posterior terhadapnya. Punggung memiliki warna biru tua atau hijau mengkilap dengan
warna perut putih kekuningan dan sirip dada berwarna biru tua (Parin N. V., 1995), sehingga secara morfologi
sampel yang dikoleksi dinyatakan sebagai spesies C. intermedius.

Hasil pengukuran morfometrik pada sampel ditunjukkan seperti pada Tabel 1. Pengukuran morfometrik
dilakukan dengan menggunakan metode langsung dan ImagelJ. Hal ini dilakukan untuk memastikan pengukuran
secara langsung dilakukan dengan valid, karena pengukuran dengan menggunakan gambar dapat diatur untuk
skala pengukuran. Hasil ini menunjukkan kesamaan data antara pengukuran langsung dan pengukuran
menggunakan software ImageJ. Hal ini sesuai dengan penelitian yang dilakukan oleh Pertiwi et al, 2023
terhadap ikan lemuru (S. lemuru), meskipun terdapat 2 data yang tidak dapat diperoleh dengan menggunakan
pengukuran dengan ImagelJ karena keterbatasan pengambilan foto.

Dilihat dari hasil pengukuran secara manual maupun dengan menggunakan /mageJ, terlihat bahwa
Penggunaan software ImageJ tidak ada perbedaan yang signifikan dengan pengukuran secara manual, sehingga
pengukuran yang dihasilkan mewakili pengukuran yang akurat. Hal ini juga dinyatakan pada penelitian ikan
lemuru yang dilakukan oleh Pertiwi et al (2023). Pengukuran morfometrik terhadap panjang total sampel ikan
menunjukkan nilai 27.023 cm dan panjang standar 22.896 cm. Hasil pengukuran ini menunjukkan kesesuaian
pengukuran yang telah dilakukan oleh Parin (1996), yang melakukan pengukuran sampel C. intermedius

dengan panjang standar (PS) 22 cm.

Tabel 1 Hasil Pengukuran Morfometrik Sampel

No Karakteristik Kode Pengukuran ImageJ Pengukuran Langsung
(cm) (cm)

1. Panjang Total PT 27.823 28

2. Panjang Standar PS 22.896 22

3. Panjang Kepala PK 4.524 3
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4. Lebar Kepala LK 0 3
5. Tinggi Kepala TK 3.268 4
6. Diameter Mata DM 1.492 1.5
7. Panjang Moncong PM 0.670 L5
8. Jarak Antar Mata JAM 0 2.5
9. Panjang Sebelum Sirip Anal PSSA 17.910 12.8
10.  Tinggi Badan TB 4.404 45
11.  Lebar Badan LB 0 35
12.  Panjang Dasar Sirip Ventral PDSV 5.975 6.5
13.  Tinggi Pangkal Ekor TPE 1.582 1.6
14.  Panjang Pangkal Ekor PPE 1.460 1.5
15. Panjang Dasar Sirip Dorsal PDSD 4.177 45
16.  Tinggi Sirip Dorsal TSD 2.366 2
17.  Panjang Dasar Sirip Pektoral PDSP 15.192 14
18. Panjang Sebelum Sirip Ventral PSSV 17.217 12.5
19.  Panjang Dasar Sirip Anal PDSA 2.584 2
20.  Panjang Sebelum Sirip Dorsal PSSD 15.952 16.3
21.  Panjang Sirip Ekor Atas PSEA 4.597 3
22.  Panjang Sirip Ekor Bagian Tengah PSET 0.790 15
23. Panjang Sirip Ekor Bagian Bawah PSEB 6.307 7

Hasil analisis DNA pada lokus control region menunjukkan bahwa sekuen DNA sampel memiliki
panjang 502 base pairs (bp). Hasil analisis molekuler pada identifikasi sampel dengan menggunakan BLAST
terlihat pada Tabel 2. Hasil identifikasi BLAST menunjukkan bahwa sampel merupakan ikan yang berasal dari
genus Cheilopogon. Hal ini dapat dilihat dari nilai presentase kesamaan atau % identity yang menunjukkan
sampel FID.4875944 memiliki nilai kesamaan dengan genus Cheilopogon dengan nilai 99.00% - 95.21% dan
presentase nilai query cover menunjukkan nilai 99%. Berdasarkan hasil BLAST, sampel dengan ID
FID.4875944 menunjukkan nilai % identity tertinggi dan query tertinggi dengan sekuen dari spesies C.
intermedius yaitu dengan nilai % identity 99.00% dan query cover 99%.

Berdasarkan hasil dapat di identifikasi sampel ikan tersebut merupakan Cheilopogon intermedius,
karena memiliki nilai presentase kesamaan atau % identity yang tinggi yaitu 99.00%. Semakin tinggi nilai %
identity dan query cover maka semakin tinggi kemiripan sekuen sampel dengan sekuen pembanding. Persentase

kesamaan mencerminkan proporsi nukleotida pada sekuen sampel yang identik dengan sekuen pembanding.
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Di sisi lain, guery cover menunjukkan seberapa besar cakupan sekuen sampel yang dibandingkan dengan

sekuen pembanding dalam analisis tersebut (Newell, Fricker, Roco, Chandrangsu, & Merkel, 2013).

Tabel 1 Hasil identifikasi spesies dengan BLAST

Persentase

Sampel Hasil Identifikasi Accession No. Query cover kesamaan Total
Genbank (%) Score
(% ident.)

Cheilopogon intermedius OP035301.1 99 99.00 898

Cheilopogon arcticeps NC _029729.1 99 98.60 887

Cheilopogon unicolor NC _029728.1 99 95.21 791

Cypselurus poecilopterus OP035088.1 99 88.49 604

Cheilopogon agoo NC_036720.1 99 88.34 601

Cypselurus hiraii NC_007403.1 99 88.32 599

FID.4875944 Prognichthys sealei NC _036722.1 99 87.87 586

Hirundichthys speculiger OP035085.1 99 87.90 586

Cypselurus angusticeps OP035319.1 99 87.72 584

Cheilopogon atrisignis NC_029730.1 99 86.81 558
Cheilopogon abei NC 083149.1 99 86.76 556
Euleptorhamphus viridis OP035129.1 99 78.27 298

Pada penelitian sebelumnya identifikasi C. intermedius secara komprehensif telah dilakukan terhadap
lokus CO1 dan di beberapa dacrah Hawaii, Atlantik Utara bagian barat, dan Makassar telah dilakukan dengan
analisis genom secara keseluruhan (Bemis, et al., 2022; Indrayani, Findra, Jufri, Hidayat, & Pariakan, 2021).
Namun, informasi terkait data genetik seringkali sangat bervariasi, terutama pada lokus yang memiliki sifat
variasi yang sangat tinggi (hypervariable) seperti control region. Selain itu, informasi data genetik mengenai
ikan terbang, khususnya spesies C. intermedius yang ditemukan di Bali, belum terdata sampai saat ini.
Penelitian ini dilakukan dengan menggunakan lokus Control regions karena karakteristik hypervariable dari
lokus tersebut (Gonzalez-Candelas & Lopez-Labrador, 2013). Selain itu, control region juga memiliki
keunggulan karena adanya variasi genetik yang tinggi (Mitchell & Hellberg, 2016).

Untuk mendukung hasil identifikasi BLAST, identifikasi menggunakan analisis filogenetik juga
dilakukan pada sampel dan membandingkan sekuen sampel dengan beberapa data sekuen pada Genbank
Cheilopogon intermedius (OP035301.1), Cheilopogon arcticeps (NC 029729.1), Cheilopogon unicolor (
NC 029728.1), Cypselurus poecilopterus (OP035088.1), Cheilopogon agoo (NC _036720.1), Cypselurus hiraii
(NC _007403.1), Prognichthys sealei (NC 036722.1), Hirundichthys speculiger (OP035085.1), Cypselurus
angusticeps (NC_029730.1), Cheilopogon atrisignis (NC_029730.1), Cheilopogon abei (NC_083149.1), dan

Euleptorhamphus viridis (OP035129.1). Berdasarkan hasil pohon filogentik terlihat adanya 3 clade dan 1
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outgrup. Clade I menunjukan bahwa sampel 4875944 FID 2023 010 berdekatan dengan C. intermedius, C.
unicolor, dan C. arcticeps. Clade Il terdapat C. atrisignis, C. abei, dan C. agoo serta pada clade 111 terdapat H.
speculiger, P. sealei, C. poecilopterus, C. hiraii, dan C. poecilopterus. Nilai boostrap, yang menunjukkan nilai
yang tinggi antara 99% - 100% untuk setiap percabangan clade, mendukung kelompokkan ini. Nilai boostrap
adalah nilai ukuran kepercayaan terhadap hubungan evolusi yang ditunjukkan dalam pohon filogenetik. Apabila
nilainya rendah, sekuen analisis untuk menghasilkan pohon filogenik menjadi tidak dapat dipercaya
(Dharmayanti, 2011; Russo & Selvatti, 2018). Outgrup yang digunakan adalah OP035129.1 (E. viridis), dalam
pembuatan pohon filogenetik, outgrup sangat penting. Tujuan outgrup adalah untuk mengetahui karakter
primitif (plesiomorf) dan derivat (apomorf) dari kelompok dalam dan menentukan titik awal pembentukan

pohon filogenetik (Muzzazinah, 2017).

@ OP035088.1 Cypselurus poecilopterus
67 NC 007403.1 Cypselurus hiraii
OP035319.1 Cypselurus angusticeps Clade lll

NC 036722.1 Prognichthys sealei

2 ' OP035085.1 Hirundichthys speculiger
NC 036720.1 Cheilopogon agoo

“ ——— NC 083149.1 Cheilopogon abei Cladelll

9 NC 029730.1 Cheilopogon atrisignis

NC 029728.1 Cheilopogon unicolor

5 NC 029729.1 Cheilopogon arcticeps Cladel

20 | OP035301.1 Cheilopogon intermedius

4 L 4875944 FID 2023 010 CRK

0OP035129.1 Euleptorhamphus viridis Out Gl”up

0.050
Gambar 3 Pohon filogenetik dengan analisis metode Neighbor-Joining dan Kimura's two parameter, serta boostrap 1000

pengulangan

Hasil percabangan pada pohon filogenetik menunjukkan kedekatan suatu sampel yang dilihat dari nilai
jarak genetiknya (Pertiwi N. P., Identifikasi Spesies lkan Pelagis yang Dijual di Pasar Kota Denpasar
Menggunakan Marka Control Region Mitokondria (mtDNA), 2022). Suatu algoritma khusus digunakan untuk
menghitung perbedaan nukleotida dan persamaan antara sampel untuk menentukan jarak genetik (Nei M. ,
2013). Berdasarkan hasil analisis dari jarak genetik didapatkan bahwa jarak genetik terdekat antara sampel dan

sekuen pembanding adalah 0,010 (0,01%) yaitu dengan spesies C. intermedius (OP035301.1). Sementara, jarak
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genetik antara sekuen sampel dengan C. articeps sebesar 0.014 (0.14%). Sementara itu, jarak genetik antara C.
intermedius dengan C. articeps menunjukkan nilai 0,008 (0,8%). Semakin rendah nilai p-distance (jarak
genetik) maka semakin dekat kekerabatannya yang menunjukkan kedekatan kekerabatan dari kedua spesies
(Dharmayanti, 2011; Subari, Razak, & Sumarmin, 2021). Selain itu, berdasarkan hasil jarak genetik, dapat
dikatakan bahwa nilai jarak genetik merupakan nilai yang menunjukkan perbedaan spesies (Nei M. , 1987).
Berdasarkan hasil analisis pohon filogenetik, terlihat bahwa sampel merupakan spesies C. articeps karena
berada pada clade | dan mempunyai jarak genetik terdekat dengan sekuen pembanding C intermedius
(OP035301.1.).

Berdasarkan hasil perbandingan data yang diperoleh dari analisis morfologi, morfometri, dan
molekuler (DNA barcoding), maka dapat disimpulkan bahwa sampel yang diteliti merupakan spesies C.
intermedius dan menunjukkan variasi genetik pada lokus control regions dilihat dari perbedaan variasi pada
informasi sekuen yang menunjukkan terdapat beberapa perbedaan basa nukleotida. Hal ini ditunjukkan dari nilai
% identity hasil perbandingan dengan data pada Genbank yang tidak menunjukkan hasil 100% kesamaan. Selain
itu, data jarak genetik juga menunjukkan sedikit perbedaan dengan adanya jarak antara sampel dengan C.
intermedius sebesar 0,010 (0,01%). Namun kedua sekuen tersebut masih termasuk ke dalam clade yang sama
dan mempunyai jarak genetik yang terdekat diantara sekuen pembanding lainnya (Li, Peterson, Fang, &
Stamatoyannopoulos, 2002).

Penelitian ini masih memiliki beberapa keterbatasan, seperti ukuran sampel yang terbatas dan wilayah
pengambilan sampel yang spesifik. Untuk penelitian selanjutnya, perlu dilakukan pengambilan sampel yang
lebih luas mencakup berbagai wilayah distribusi ikan terbang di Indonesia. Selain itu, analisis genetika yang
lebih mendalam, seperti analisis filogeografi, dapat memberikan informasi yang lebih komprehensif mengenai
struktur populasi dan sejarah evolusi spesies ini. Dengan demikian, pemahaman tentang keragaman hayati dan

ekologi ikan terbang di Indonesia akan semakin meningkat.
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Tabel 3 Distance metode Pairweis dan model Kimura's two parameter, serta boostrap 1000 pengulangan.

4875?31‘{5—'(2023 Inter:\:wédius C. Arcticeps C. Unicolor C.hiraii Poecil?)bterus H. Speculiger Angu(s:tliceps C. Agoo P. Sealei C. Abei C. Atrisignis E. Viridis
4875944 fid_
2023_010_crk
C.
Intermedius 0,010
C. Arcticeps 0,014 0,008
C. Unicolor 0,048 0,046 0,046
C. Hiraii 0,122 0,120 0,117 0,144
.C' 0,122 0,120 0,117 0,129 0,033
Poecilopterus
H. Speculiger 0,125 0,118 0,120 0,130 0,081 0,078
C'. 0,129 0,127 0,124 0,132 0,045 0,058 0,072
Angusticeps
C. Agoo 0,129 0,124 0,124 0,134 0,113 0,108 0,094 0,124
P. Sealei 0,137 0,134 0,132 0,155 0,067 0,065 0,086 0,074 0,115
C. Abei 0,150 0,145 0,145 0,161 0,146 0,136 0,137 0,150 0,124 0,148
C. Atrisignis 0,158 0,153 0,153 0,173 0,129 0,131 0,120 0,133 0,122 0,134 0,080
E.viridis 0,307 0,295 0,295 0,324 0,257 0,262 0,270 0,279 0,273 0,271 0,297 0,296
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4. SIMPULAN

Berdasarkan hasil pengamatan dan analisis morfologi, morfometri, dan molekuler sampel yang diteliti
dapat diidentifikasi sebagai spesies C. intermedius. Ciri-ciri morfologi seperti sirip dada panjang, bentuk tubuh
fusiform, dan posisi mulut yang subterminalis, serta hasil pengukuran morfometrik yang sesuai dengan literatur,
mendukung identifikasi ini. Analisis molekuler menggunakan lokus control region menunjukkan kesamaan
sekuen yang tinggi dengan C. intermedius dalam GenBank serta dari analisis pohon filogenetik. Penelitian ini
menunjukkan bahwa lokus control region dapat menjadi penanda molekuler yang efektif untuk identifikasi

spesies ikan terbang.
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