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Abstract: Harapan forest is the remaining lowland tropical forest in 

Sumatra which represents about 20 percent of the biodiversity on the 

island of Sumatra. There are several Rasbora species found in the Sungai 

Kapas Tengah River Refuge in the Harapan Jambi Forest that the 

relationship is not yet known.This research aims to know kinship and 

genetic distance several species of Rasbora from Sungai Kapas Tengah, 

Hutan Harapan Jambi. The method in this research using secondary data 

from the NCBI website ((National Center for Biotechnology Information). 

The data taken, namelynucleotide sequence from the Cytochrome Oxidase 

I (COI) gene in mitochondrial DNA. The Rasbora species analyzed were 

Rasbora from identification results in the Sungai Kapas Tengah River 

Refuge, Harapan Jambi Forest, consisting of, Rasbora bankanensis, R. 

caudimaculata, R. cf. sumatrana, R. dusonensis, R. elegans, R. sumatrana, 

and R. trilineata. Based on phylogenetic analysis, the location of the 

branch length in each Rasbora species, the closest kinship is owned byR. 

sumatrana and R. elegans species. Based on the results of genetic distance 

analysis, the closest genetic distance was the species R. elegans and R. 

sumatrana, with a distance value of 0.023 (2.3%). While the farthest 

genetic distance between R. bankanensis and R. caudimaculata, with a 

distance value of 0.172 (17.2%).Based on research results It can be 

concluded that R. bankanensis has a greater kinship and genetic distance 

value than other Rasbora species, so that this species forms a separate 

group. Meanwhile, 5 other species have kinship and the value of close 

genetic distance so that these species are united in the same group. For 

future researchers, it is hoped that some additional families of fish species 

will be analyzed for phylogenetic analysis in Sungai Kapas, Hutan 

Harapan Jambi, so that they can find out the relationship of several other 

species. 
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Pendahuluan 

 

Hutan Harapan adalah hutan tropis dataran 

rendah yang tersisa di Sumatera yang 

merepresentasikan sekitar 20 persen 

keanekaragaman hayati di pulau Sumatera. 

Kawasan hutan ini merupakan konsesi Restorasi 

Ekosistem pertama di Indonesia. Berlokasi di 

perbatasan Provinsi Jambi dan Sumatera Selatan 

dengan luas 98.555 hektare (Hutan Harapan, 

n.d.). Menurut Sukmono et al. (2013, p. 162) 

terdapat beberapa  sungai, danau serta rawa 

utama di Hutan Harapan yaitu, Sungai Kapas, 

Sungai Lalan, Sungai Kandang, Danau 41, 

Danau Camp, Danau Rohani, Danau Tiung 

Luput, dan Rawa Klompang (mewakili ±40% 

dari badan air yang ada di Hutan Harapan).   

Berdasarkan Penelitian yang dilakukan 

oleh Sukmono et al. (2020) tentang Biodiversitas 

Ikan di Refuge Area Sungai Kapas Tengah Hutan 

Harapan Jambi didapatkan 375 ekor ikan, 

meliputi 50 spesies, 29 genus, dan 14 famili, serta 

6 ordo. Enam Famili dengan jumlah spesies 

terbanyak meliputi, Cyprinidae (29 spesies), 

Siluridae (4 spesies), Bagridae (3 speseis) dan 

Nemachelidae dan Zenatchopteridae masing- 
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masing 2 spesies. Genus dari Famili Cyprinidae 

yang paling banyak ditemukan adalah genus 

Rasbora. 

Rasbora adalah jenis ikan air tawar 

berukuran kecil yang banyak terdapat di sungai-

sungai di daerah asia tenggara, termasuk 

Malasya, Brunei, dan Indonesia (Setiyo, n.d.). 

Berdasarkan hasil idetifikasi yang dilakukan oleh 

(Sukmono et al., (2020) dengan melihat karakter 

morfologi (morfometrik dan meristik) terdapat 

beberapa spesies Rasbora yang ditemukan di 

Refuge Area Sungai Kapas Tengah Hutan 

Harapan Jambi yaitu, Rasbora bankanensis, R. 

caudimaculata, R. cf. sumatrana, R. dusonensis, 

R. elegans, R. sumatrana, dan R. trilineata. 

Beberapa jenis Rasbora ini belum diketahui 

secara pasti hubungan kekerabatannya, karena 

identifikasi yang dilakukan hanya sebatas 

morfologi saja. Sehingga penting untuk 

dilakukan analisis filogenetik dari masing-

masing spesies Rasbora yang telah 

terindentifikasi tersebut. 

Analisis Filogenetik adalah analisis yang 

bertujuan untuk menyusun hubungan filogenetik 

yang pada umumnya digambarkan dalam suatu 

garis yang bercabang-cabang seperti pohon yang 

disebut pohon filogenetik (Irawan, 2013, p. 284). 

Pohon filogeni adalah suatu bentuk gambaran 

dari silsilah makhluk hidup baik hewan maupun 

tumbuhan yang bercabang-cabang menyerupai 

pohon (Lubis, 2014, p. 68). Analisis filogenetik 

dengan menggunakan data molekuler seperti 

DNA atau protein dapat menggambarkan 

hubungan evolusi antar spesies (Dharmayanti, 

2011). Data yang digunakan yaitu sekuens Gen 

Sitokrom Oksidase I (COI) DNA Mitokondria. 

Gen mikotokondria Sitokrom Oksidase I 

terbukti sangat berfungsi dalam identifikasi 

spesies untuk berbagai kelompok hewan 

(Hajibabaei et al., 2006, p. 959). Gen COI 

Mitokondria memiliki evolusi yang lebih cepat 

dibandingkan dengan DNA inti (Tamura et al., 

2011). Ditambahkan oleh Herbert et al. (2003) 

metode untuk validasi spesies dengan 

menggunakan gen COI yang terletak pada 

mitokondria ini mampu menelusuri variasi basa 

nukleotida pada setiap spesies. Selain itu gen 

COI Mitokondria sudah banyak digunakan dalam 

identifikasi ikan pada umunya, diantaranya yaitu 

pada beberapa jenis ikan gabus (Channa spp.) 

(Irmawati et al., 2018), Ikan patin siam 

(Pangasius hypopthalmus) dan ikan riu 

(Pangasius macronema) (Pratama et al., 2017), 

beberapa jenis ikan pari (Dasyatis spp.) dari 

famili Dasyatidae (Setiati et al., 2018), dan 

beberapa jenis ikan introduksi dari famili 

Poeciliidae (Rahayu et al., 2019). Gen COI yang 

dianalisis ini adalah gen dari hasil identifikasi 

dari beberapa spesies Rasbora di Refuge Area 

Sungai Kapas Tengah Hutan Harapan Jambi 

yang didapatkan dari website NCBI (National 

Centre for Biotechnology Information). 

Berdasarkan uraian latar belakang 

masalah, maka perlu dilakukan penelitian 

Analisis filogenetik Ikan Seluang (Rasbora spp.) 

Berdasarkan Gen Sitokrom Oksidase I (COI) 

DNA Mitokondria di Sungai Kapas Tengah 

Hutan Harapan Jambi untuk mengetahui 

kekerabatan serta jarak genetik masing-masing 

spesies dalam genus Rasbora. 

 

Bahan dan Metode 

 

Waktu dan Tempat 

Penelitian ini menggunakan data sekunder 

yang berasal dari website NCBI ((National 

Centre for Biotechnology Information). Data 

sekunder adalah data yang dibuat oleh orang 

yang tidak ikut serta dalam suatu peristiwa atau 

kondisi yang sedang diteliti (Hidayat et al., 2018, 

p. 10). Data yang diambil yaitu sekuens 

nukleotida dari gen Sitokrom Oksidase I (COI) 

pada DNA mitokondria. Spesies Rasbora yang 

akan dianalisis (spesies in group) yaitu Rasbora 

dari hasil identifikasi di Refuge Area Sungai 

Kapas Tengah Hutan Harapan Jambi yang terdiri 

atas, Rasbora bankanensis, R. caudimaculata, R. 

cf. sumatrana, R. dusonensis, R. elegans, R. 

sumatrana, dan R. trilineata. Dalam hal ini R. cf. 

sumatrana tidak dilakukan analisis filogenetik 

karena berdasarkan nama tersebut mengandung 

kata “cf” (confer). Singkatan “cf” dipakai 

identifikasi nama belum pasti (Heriyanto & 

Ristiyanto, 2017). Sedangkan spesies out group 

(spesies pembanding) yang dipilih adalah ikan 

gabus (Channa striata)  

 

Analisis data 

Data sekuens nukleotida gen COI yang 

diperoleh dilakukan pengeditan dengan 

pensejajaran sekuens dengan Clustal-W 

menggunakan software MEGA X. Sekuens yang 
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memiliki banyak kemiripan dipotong pada ujung 

5’, ujung 3’ atau keduanya (Anafarida, 2020). 

Selanjutnya dilakukan analisis filogenetik dan 

jarak genetik menggunakan metode Neighbor 

joining dan model evolusi Kimura 2-parameter 

model dengan bootstrap sebanyak 1000. 

 

Hasil dan Pembahasan 

 

Analisis Filogenetik 

Hasil analisis filogenetik pada ikan 

seluang (Rasbora spp.) terdiri atas 2 kelompok in 

group dan 1 kelompok out group. Kelompok in 

group terbagi menjadi klad besar dan kecil. Klad 

besar yaitu pada klad I sedangkan klad kecil yaitu 

pada klad II. Adapun filogenetik ikan seluang 

(Rasbora spp.) dapat dilihat pada gambar 1.  
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Gambar 1.  Pohon filogenetik original Rasbora dengan 6 spesies in group dan 1 spesies out group berdasarkan 

Gen COI DNA dengan metode Neighbor Joining 

 

Klad I Terdiri atas 5 spesies yaitu Rasbora 

sumatrana, R. elegans, R. caudimaculata, dan R. 

trilineata dan R. dusonensis. Jenis-jenis tersebut 

disatukan oleh banyaknya urutan sekuens yang 

memiliki kemiripan yang sama. Pada klad ini 

terdapat 2 spesies yang memiliki hubungan yang 

dekat yaitu R.sumatrana, dan R. elegans dengan 

nilai bootstrap 92. Dijelaskan oleh Dharmayanti 

(2011, p. 9) nilai bootstrap merupakan nilai yang 

digunakan untuk menguji seberapa baik set data 

model yang kita gunakan, jika nilai bootstrap 

rendah maka sekuen dari analisis untuk 

mendapatkan sebuah pohon filogenetika menjadi 

tidak dapat dipercaya. Ditambahkan oleh 

Muzzazinah (2017, p. 33) pohon filogenetik yang 

tinggi dan baik adalah pohon filogenetik dengan 

nilai bootstrap diatas 70. 

Pada Klad II terdiri atas satu spesies yaitu 

R. bankanensis. Spesies ini terpisah dari spesies 

Rasbora yang lainnya, namun spesies ini 

memiliki hubungan kekerabatan dengan R. 

dusonensis dengan nilai bootsrap 51. Pada out 

group, spesies yang digunakan adalah ikan gabus 

(Channa striata). Dijelaskan oleh Pangestika et 

al. (2015, p. 12) out group sangat dibutuhkan 

dalam pembuatan pohon filogenetik. Out group 

bertujuan untuk mengetahui karakter primitif 

(plesiomorf) dan karakter derivat (apomorf) dari 

kelompok in group serta untuk menentukan titik 

awal pembentukan sebuah pohon filogenetik 

(Muzzazinah, 2017, p. 27) 

Berdasarkan analisis filogenetik, letak 

panjang cabang pada masing-masing spesies 

Rasbora, kekerabatan terdekat dimiliki oleh 

spesies R. sumatrana dan R. elegans karena 

memiliki panjang cabang yang terpendek 

dibandingkan dengan spesies Rasobora yang 

lainnya. Sedangkan kekerabatan yang jauh yaitu 

pada spesies R. bankanensis sehingga spesies ini 

terpisahkan dari spesies Rasbora yang lainnya 
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dan membentuk kelompok tersendiri. 

Ditambahkan oleh Zein & Sulandari (2009, p. 

44) semakin panjang cabang pohon filogenetik 

maka semakin besar perubahan evolusi yang 

terjadi sehingga semakin jauh pula 

kekerabatannya. Analisis filogenetik diperkuat 

dengan nilai perhitungan jarak geneitk (pairwise 

distance). Adapun jarak genetik masing-masing 

ikan seluang (Rasbora spp.) dapat dilihat pada 

tabel 1.  

 

Tabel 1. Jarak genetik ikan seluang (Rasbora spp.) 
 

Spesies 1 2 3 4 5 6 

Rasbora trilineata       

Rasbora sumatrana 0.094      

Rasbora elegans 0.098 0.023     

Rasbora dusonensis 0.128 0.138 0.136    

Rasbora caudimaculata 0.125 0.078 0.065 0.149   

Rasbora bankanensis 0.137 0.147 0.161 0.164 0.172  

Channa striata 0.257 0.256 0.261 0.256 0.269 0.266 

Berdasarkan hasil analisis jarak genetik 

dapat diketahui bahwa jarak genetik terdekat 

adalah pada spesies R. elegans dengan R. 

sumatrana. Nilai jarak genetik kedua spesies 

tersebut yaitu 0,023 (2,3%). Hal ini sesuai 

dengan kekerabatan yang dimilikinya. Kedua 

spesies ini memiliki persamaan kekerabatan yang 

hampir sama satu sama lainnya. Sedangkan jarak 

genetik terjauh pada masing-masing spesies 

Rasbora yaitu spesies R. bankanensis dengan R. 

caudimaculata. Nilai jarak genetik pada 

keduanya yaitu 0,172 (17,2%). Ditambahkan 

oleh Dharmayanti (2011) semakin rendah nilai 

pairwise distance (jarak genetik) maka semakin 

dekat kekerabatannya. 

 

Kesimpulan 

 

Berdasarkan hasil penelitian dapat 

disimpulkan bahwa Rasbora bankanensis 

memiliki hubungan kekerabatan dan nilai jarak 

genetik yang jauh dibandingkan spesies Rasbora 

yang lainnya, sehingga spesies ini membentuk 

kelompok (Klad) tersendiri. Sedangkan 5 spesies 

lainnya yaitu Rasbora sumatrana, R. elegans, R. 

caudimaculata, R. trilineata dan R. dusonensis, 

memiliki hubungan kekerabatan dan nilai jarak 

genetik yang dekat sehingga spesies ini disatukan 

pada kelompok yang sama. 

Bagi peneliti selanjutnya, diharapkan 

menambah beberapa famili dari jenis ikan yang 

akan dianalisis filogenetiknya di Sungai Kapas 

Hutan Harapan Jambi tersebut, sehingga dapat 

mengetahui hubungan kekerabatan beberapa 

jenis spesies lainnya. 
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