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ABSTRAK

Agus Mohammad Hikam (NPM. 21701061050) Karakteristik Genetik
Invertebrata Laut Filum Arthropoda, Mollusca, dan Echinodermata di
Perairan Papua.

Dosen Pembimbing | : Dr. Nurul Jadid Mubarakati, M.Si.

Dosen Pembimbing Il : Dr. Abdul Hamid A. Toha, S.Pi., M.Si.

e ——————————————————————
Karakter genetik adalah karakter yang disimpan sebagai informasi genetik pada gen
yang secara molekuler tersusun dari asam nukleat DNA. Penelitian mengenai
identitas, keanekaragaman dan hubungan genetik spesies invertebrata laut penting
dilakukan karena memiliki manfaat sebagai sumber dan seleksi gen, penentu
kekerabatan, proses evolusi dan ekologi serta untuk tujuan konservasi. Sebanyak
29 sampel invertebrata laut terdiri dari teripang, lobster, gurita, chiton, dan bulu
babi dari perairan papua dianalisis. DNA sampel diekstraksi untuk mendapatkan
seluruh genom yang kemudian diamplifikasi dan diurutkan untuk mengidentifikasi
nukleotida dari fragmen gen COI dari DNA mitokondria. Teridentifikasi teripang
dari spesies Bohadschia marmorata, lobster dari spesies Panulirus versicolor,
gurita dari spesies Octopus cyanea, chiton dari spesies Ischnochiton australis, dan
bulu babi dari spesies Tripneustes gratilla. terdapat 15 mutasi transisi tunggal dan
16 haplotipe, Secara keseluruhan keragaman haplotipe (Hd= 0.9360) dan
keragaman nukleotida (Rata-rata=512,4). Perbedaan terdeteksi pada komposisi
nukleotida, jumlah dan susunan sekuens COI yang diperoleh. Analisis filogenetik,
jarak genetik, jaringan haplotipe, dan AMOVA membuktikan bahwa semua
individu mencerminkan sejarah evolusi yang serupa.

Kata Kunci : Genetik, Invertebrata, Karakter
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ABSTRACT

Agus Mohammad Hikam (NPM. 21701061050) Genetic Characteristics of
Marine Invertebrates Phylum Arthropoda, Mollusca, and Echinodermata in
Papua Waters.

(1): Dr. Nurul Jadid Mubarakati, M.Si. (2): Dr. Abdul Hamid A. Toha, S.Pi., M.Si.

Genetic characters are characters stored as genetic information in genes
that are molecularly composed of DNA nucleic acids. Research on the identity,
diversity, and genetic relationships of marine invertebrate species is important
because it has benefits as a source and selection of genes, determinants of kinship,
evolutionary and ecological processes as well as for conservation purposes. A total
of 29 samples of marine invertebrates consisting of sea cucumbers, lobsters,
octopuses, chitons, and sea urchins from Papua waters were analyzed. The sample
DNA is extracted to obtain the entire genome which is then amplified and sequenced
to identify the nucleotides of the COIl gene fragments from mitochondrial DNA.
Identified sea cucumbers from Bohadschia marmorata species, lobster from
Panulirus versicolor species, octopus from Octopus cyanea species, chiton from
species Ischnochiton australis, and sea urchins from Tripneustes gratilla species.
There were 15 single transition mutations and 16 haplotypes. Overall, the
haplotype diversity (Hd = 0.9360) and nucleotide diversity (Mean = 512.4).
Differences were detected in the nucleotide composition, amount, and arrangement
of the COI sequences obtained. Phylogenetic analyzes, genetic distances, haplotype
networks, and AMOVA prove that all individuals reflect a similar evolutionary
history.

Keywords: Genetics, Invertebrates, Character



BAB I
PENDAHULUAN
1.1 Latar Belakang

Invertebrata adalah sekelompok hewan yang tidak memiliki tulang
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punggung, dan hidup di hampir setiap sudut bumi, mulai dari air mendidih yang
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dilepaskan oleh lubang sembur hidrotermal di laut dalam hingga tanah
Antartika yang membeku dan berbatu. Invertebrata mampu beradaptasi dengan
berbagai macam lingkungan, sehingga menciptakan keragaman bentuk yang
luar biasa, dari spesies yang hanya terdiri dari sel lapisan ganda yang pipih
hingga spesies-spesies lain dengan kelenjar pemintal sutra, duri-duri yang
berputar, lusinan kaki yang berbuku, atau tantakel yang ditutupi dengan
mangkok penghisap (Rahmadina, 2019). Meskipun secara morfologi, anatomi,
sistem pencernaan, sistem pernafasan, dan peredaran darah lebih sederhana
dibandingkan dengan kelompok hewan bertulang punggung belakang
(Djarubito, 1989). Invertebrata laut memiliki banyak manfaat bagi kehidupan
manusia salah, salah satunya sebagai boga bahari (Suwigyo, 2005). Pada masa
sekarang kondisi kehidupan invertebrata laut sangat terancam, dikarenakan
eksploitasi dan penangkapan secara berlebihan, padahal sejatinya, invertebrata
laut memiliki peran pentng untuk menjaga ekosistem, sumber pangan
ekonomis, maupun obat-obatan (Dustin, 2012).

Untuk menjaga resiko kepunahan dan mempertahankan keanekaragaman
invertebrata laut, maka perlu dilakukan identifikasi mengenai spesies laut
sebagai langkah dalam mengembangkan deskripsi dan pendataan biodiversitas
laut, pada masa sekarang identifikasi secara morfologi cukup sulit dilakukan

karena banyak spesies yang hanya dapat diidentifikasi pada tahapan hidup saja
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(Gossner & Hausmann, 2009), Seiring dengan pesatnya kemajuan biologi
molekuler, maka identifikasi organisme yang semula hanya berdasarkan
karakter morfologi kini telah berkembang menjadi taksonomi molekuler,
dimana pengelompokan didasarkan pada kesamaan gen yang dimiliki
organisme. Gen COI pada genom mitokondria menjadi starting point dalam
penelitian taksonomi dan filogenetika molekuler, juga sebagai marka spesifik-
spesies untuk identifikasi secara molekuler khususnya pada hewan (Rahayu dan
Miftahul, 2019).

Karakter genetik yang tinggi dapat dicirikan dengan heterozigositas yang
tinggi dalam suatu populasi. Suatu populasi dengan heterozigositas yang lebih
tinggi, semakin tinggi variasi genetiknya. Populasi dengan variasi genetik tinggi
memiliki peluang lebih besar untuk bertahan hidup beradaptasi dengan
perubahan lingkungan, serta meningkatkan kualitas genetik populasi dengan
memanfaatkan gen yang menguntungkan (Toha, 2001). Keragaman genetik
sangat penting demi keberlanjutan hidup suatu populasi. Hilangnya variasi
didalam gen juga menghapus keberagaman dalam pola, proses, dan sifat. Dalam
jangka pendek, bisa mengakibatkan perkawinan sedarah, yang dapat
meninggikan presentase kemusnahan populasi dan menurunkan kebugaran
populasi. Dalam jangka panjang, mengakibatkan turunnya kemampuan
populasi untuk bisa beradaptasi menghadapi berubahnya kondisi lingkungan
dan merespon tekanan seleksi alam. Begitu materi genetik unik suatu spesies
hilang, ia tidak dapat dikembalikan melalui mutasi (Sumitro et al., 2015).

Studi terkait keanekaragaman genetik sangat penting karena dapat

menyajikan informasi awal untuk bisa dikembangkan dalam studi selanjutnya.
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Keragaman genetik digunakan sebagai bahan pemilihan genotipe yang
diinginkan. Tingkat keragaman genetik dapat dianalisis berdasarkan DNA
mitokondria, DNA mitokondria banyak digunakan dalam pembelajaran
genetika populasi, identifikasi spesies dan penyakit, filogeni veteriner, dan
sebagainya (Wibowo et al., 2013). mtDNA juga dapat ditularkan antar turunan
tanpa terjadi penggabungan ulang, sehingga semua molekul dapat disebut
sebagai satu kesatuan genetik yang mempunyai banyak alel (Sudoyo 1995,
dalam Prasetyo dan Jito, 2007).

Penamaan yang benar dan penentuan spesies penting dilakukan untuk
melaksanakan studi biogeografi, filogeni, dan studi lainnya. Dengan
berkembangnya ilmu biologi molekuler, terobosan baru untuk mengidentifikasi
spesies berbasis DNA yang dikenal sebagai DNA Barcoding telah ditemukan.
Identifikasi taksonomi, penentuan spesies dan pengelompokan dapat dilakukan
melalui DNA Barcode (Taylor dan Harrist, 2012). Barcode DNA memberikan
identifikasi spesies yang cepat dan akurat dengan berfokus pada analisis segmen
kecil mtDNA (Muchlisin et al., 2013; Karim et al., 2015).

Gen dalam DNA mitokondria yang dipakai sebagai bahan identifikasi
adalah gen Cytochrome c oxidase | (COIl). Sitokrom adalah protein yang
didalamnya terdapat struktur lapisan yang tidak sama dengan hemoprotein yang
mengikat oksigen semacam hemoglobin dan lainnya. lon besi dalam sitokrom
saling silih berganti antara teroksidasi (Fe3+) dan tereduksi (Fe2+) dalam rantai
transpor elektron yang termasuk proses fosforilasi oksidatif di dalam
mitokondria. Berdasarkan struktur lapisan ikatannya, sitokrom dibedakan

menjadi sitokrom a, b, dan ¢ (Kadri, 2012).



Penelitian mengenai identitas spesies dan kekerabatan genetik pada spesies
invertebrata laut sangat penting karena keanekaragaman ini penting antara lain
untuk sumber dan seleksi gen, penentuan kekerabatan, penentuan proses evolusi

dan ekologi serta untuk tujuan konservasi (Toha, 2007). Penelitian aspek ini
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diantaranya dilakukan olen (Pranata, 2020) mengetahui tingkat
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keanekaragaman dan hubungan genetik lobster Panulirus versicolor di perairan
Teluk Cenderawasih. (Aprilia, 2014) Amplifikasi Gen COI dan 16s rRNA dari
Invertebrata Laut Plakobranchus ocellatus. (Kurniasari, 2014) ldentifikasi
Synaptula (Echinodermata: Holothuroidea) Raja Ampat Berdasarkan Gen COlI.
Penelitian sejenis belum pernah dilakukan secara in silico. Penelti bertujuan
menentukan hal diatas menggunakan data primer sekuen nukleotida gen
cytochrome ¢ oxidase 1 (CO1) yang berasal dari invertebrata laut perairan
papua. Kajian in silico ini juga menggunakan data sekunder yang berasal dari

genbank untuk mencapai tujuan penelitian.

1.2 Rumusan Masalah
Berdasarkan latar belakang yang telah dijelaskan, maka rumusan masalah
yang dapat diambil adalah:
1. Bagaimana menentukan identitas spesies invertebrata berdasarkan DNA
Barcode ?
2. Bagaimana menentukan keragaman spesies berdasarkan pendekatan
genetika ?
3. Bagaimana menentukan hubungan (genetik) antar individu, spesies, dan

antar spesies ?

<
=
N
=
=)
=
s
©
wid
o
o
=
©
T
©




REPOSITORY

University of Islam Malang

<
=
N
=
=)
=
s
©
wid
o
o
=
©
T
©

1.3 Tujuan Penelitian
Secara umum, penelitian ini bertujuan menentukan karakter genetik
invertebrata laut. Secara khusus tujuan penelitian ini adalah:
1. Menentukan identitas spesies invertebrata secara genetik.
2. Menentukan keragaman genetik setiap spesies.

3. Menentukan hubungan (genetik) antar individu, spesies, dan antar spesies.

1.4 Batasan Masalah
Batasan masalah pada penelitian ini meliputi :
1. Karakter genetik diukur pada fragmen gen COI invertebrata laut asal
perairan papua.
2. Invertebrata laut yang dianalisis meliputi filum mollusca (chiton dan gurita),

arthropoda (lobster), dan echinodermata (teripang dan bulu babir).

1.5 Manfaat Penelitian

Manfaat penelitian ini adalah membantu mahasiswa dalam meningkatkan
pengetahuan dan keterampilan dalam bidang binformatika genetik. Penelitian juga
penting dalam mendukung sumber informasi dan ilmu pengetahuan program studi
dalam menentukan kebijakan sumber dan seleksi gen, hubungan kekerabatan,

menentukan proses evolusi dan bioekologi serta untuk tujuan konservasi.
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BAB V
PENUTUP
5.1 Kesimpulan

Berdasarkan hasil analisis homologi menggunakan BLAST dan kemiripan
menggunakan Boldsystem menunjukkan bahwa teripang berasal dari spesies
Bohadschia marmorata, lobster berasal dari spesies Panulirus versicolor, gurita
berasal dari spesies Octopus cyanea, chiton berasal dari spesies Ischnochiton
australis, bulu babi berasal dari spesies Tripneustes gratilla. Untuk sekuens chiton
tidak ditemukan tingkat kemiripan data melalui Boldsystem, hal ini diperkirakan
karena belum adanya peneliti yang mendepositkan sekuens spesies tersebut, bisa
juga sampel yang diteliti merupakan spesies baru.

Keragaman genetik invertebrata laut ditentukan melalui keragaman
haplotipe, komposisi dan keragaman nukleotida, mutasi genetik, sisi polimorfik,
dan indeks disparitas. Dari kelima jenis invertebrata laut yang diteliti, keragaman
genetik paling tinggi diperoleh bulu babi, sedangkan keragaman genetik paling
rendah ada pada teripang. Hal ini sesuai dengan berbagai analisis data yang telah
didapatkan.

Hubungan genetik antar individu, spesies, dan antar spesies dibuktikan
dengan pohon filogenetik, jarak genetik, jaringan haplotipe, dan AMOVA. Hasil
dari analisis hubungan genetik invertebrata laut menunjukkan bahwa semua
individu mencerminkan sejarah evolusi yang serupa, meskipun ada sedikit

perbedaan hasil data yang perlu dijelaskan lebih lanjut.
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5.2 Saran
1. Penelitian lebih lanjut sebaiknya memakai sampel yang lebih beragam dari
populasi yang lebih banyak, dengan harapan data yang didapatkan lebih baik
untuk dianalisis.
2. Penelitian lebih lanjut perlu dilakukan dengan menambahkan jumlah primer,
yang nantinya dapat dilakukan polimorfisme DNA haplotipe sehingga

memungkinkan diperolehnya informasi yang lebih baik.
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