
JURNAL BIOLOGI UDAYANA 25(1): 46-56 P ISSN: 1410-5292      E ISSN: 2599-2856 

 

 

46 

DNA barcoding pada invertebrata laut 
 

DNA barcoding on marine invertebrates 
 

Agus Mohammad Hikam1, Nurul Jadid Mubarakati1, Muhammad Dailami2, Abdul Hamid A. Toha3* 

1Program Studi Biologi, Fakultas Matematika dan Ilmu Pengetahuan Alam, Universitas Islam Malang, Jl. Mayjen Haryono 

No. 193, Malang65144, East Java, Indonesia 
2Departemen Budidaya Perairan, Fakultas Perikanan dan Ilmu Kelautan, Universitas Brawijaya. Jl. Veteran No. 16, Malang 

65145, East Java, Indonesia 
3Jurusan Perikanan, Fakultas Perikanan dan Ilmu Kelautan, Universitas Papua. Jl. Gunung Salju, Manokwari 98314, West 

Papua, Indonesia  

*Email: h.toha@unipa.ac.id 

 

Diterima 24 Pebruari 2021  Disetujui 29 April 2021 

INTISARI  

Banyaknya spesies invertebrata laut yang memiliki kemiripan morfologi menyebabkan kesalahan 

identifikasi sangat mungkin terjadi. Identifikasi spesies secara molekuler sangat diperlukan dalam 

mempelajari taksonomi yang akurat. Penelitian ini bertujuan untuk menentukan identitas invertebrata laut 

dari Perairan Papua dengan teknik DNA barcoding menggunakan marka gen COI (Cytochrome c oxidase 

I). Penelitian mengidentifikasi 29 individu invertebrata laut, yang terdiri dari teripang (6 sampel), lobster 

(6 sampel), gurita (6 sampel), chiton (5 sampel), dan bulu babi (6 sampel). Metode identifikasi molekuler 

terdiri dari isolasi DNA, PCR fragmen gen COI, sekuensing, dan analisis sekuens DNA menggunakan 

software bioinformatika.Hasil penelitian ini menunjukkan bahwa teripang merupakan spesies Bohadschia 

marmorata, lobser merupakan spesies Panulirus versicolor, gurita merupakan spesies Octopus cyanea, 

chiton merupakan spesies Ischnochiton australis, dan bulu babi merupakan spesies Tripneustes gratilla,  

berdasarkan analisis BLAST dan Boldsystem. Dengan tingkat kemiripan sampel dan rujukan dalam kisaran 

84.58 sampai 100.00%. Indeks disparitas, jarak genetik dan pohon filogenetik mendukung hasil ini. 

Kata kunci: COI, DNA barcoding, Invertebrata laut 

ABSTRACT 

A large number of species of marine invertebrates that have similar morphology cause misidentification 

very possible. Molecular species identification is important in taxonomy study accurately. This study aims 

to determine the identity of Aquatic Papua marine invertebrates with DNA barcoding technique using 

markers COI gene (Cytochrome c oxidase I). The study identified 29 individuals of marine invertebrates, 

which came from sea cucumbers (6 samples), lobsters (6 samples), octopus (6 samples), chitons (5 

samples), and sea urchins (6 samples). Molecular identification methods consist of DNA isolation, PCR 

COI gene fragments, sequencing, and DNA sequence analysis using bioinformatics software. The results 

showed that the sea cucumber came from the Bohadschia marmorata species, the lobster came from the 

Panulirus versicolor species, the octopus came from the Octopus cyanea species, the chiton came from the 

Ischnochitonaustralis species, and the sea urchins came from the Tripneustesgratilla species. The similarity 

of samples and references are in the range of 84.58 to 100.00%. The disparity index, genetic distance, and 

phylogenetic tree supported this result. 

Keywords: COI, DNABarcoding, Marine invertebrates 
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PENDAHULUAN  

Invertebrata laut memiliki peran penting untuk 

menjaga ekosistem, sumber pangan ekonomis, 

maupun obat-obatan secara keseluruhan (Dustin, 

2012). Baik fosil maupun terbaru, invertebrata 

laut merupakan sumber biomineral yang 

menakjubkan yang sebagian besar muncul pada 

tahap awal evolusi (Ehrlich, 2019). Invertebrata 

laut juga memiliki potensi fungsi imunologi 

ekologis (Ellis et al., 2011). Meskipun demikian, 

invertebrata laut juga memiliki potensi ancaman 

dari spesies invasif non-native (Hughes et al., 

2020), manusia dan proses alami (Wilkinson, 

2004), Sementara itu banyaknya spesies 

invertebrata laut yang belum teridentifikasi 

(Mangubhai et al., 2012; Nikijuluw, 2017) dan 

memiliki sifat dimorfisme, perubahan morfologi 

selama perkembangan dan penyimpanan 

spesimen (Ward et al., 2009) menyebabkan 

kendala pendekatan morfologi untuk identifikasi 

invertebrata laut. Apalagi bila spesimen 

invertebrata rusak (Schander & Willasen, 2005), 

masalah umur sampel (Webb et al., 2006) dan 

beberapa spesies tampak samar secara morfologi 

sehingga identifikasi makin sulit (Muchlisin et al., 

2013). 

Identifikasi spesies secara molekuler sangat 

diperlukan dalam mengatasi kendala pendekatan 

morfologi dan mempelajari taksonomi 

invertebrata laut secara tepat. Hal ini dapat 

dilakukan melalui DNA Barcoding (Taylor dan 

Harrist, 2012), yang fokus terutama pada daerah 

gen sitokrom oksidase subunit I (COI) (Hebert et 

al., 2003). DNA barcoding memberikan kecepatan 

dan keakuratan dalam identifikasi spesies 

(Muchlisin et al., 2013; Karim et al., 2015). DNA 

Barcode memiliki dua tujuan, yaitu untuk 

identifikasi molekuler yang sudah terdeskripsikan 

maupun spesies yang belum terdeskripsikan 

(Rahayu & Jannah, 2019). Casiraghi et al. (2010) 

menjelaskan bahwa DNA Barcode adalah alat 

molekuler dan bioinformatika untuk identifikasi 

spesies biologi. Kelebihan lain DNA barcoding 

adalah dapat mengidentifikasi spesies yang sulit 

dibedakan secara morfologi (Hebert et al., 2004). 

Identifikasi dengan menggunakan DNA barcode 

telah terbukti secara efektif mampu membedakan 

antar spesies secara akurat (Borges et al., 2016; 

Fuentes-López et al., 2020; Saleky et al., 2016). 

Metode taksonomi molekuler ini banyak 

digunakan untuk melengkapi pendekatan 

morfologi dalam identifikasi spesies dan dalam 

membangun hubungan filogenetik (Galan et al., 

2018). 

Identifikasi dan hubungan genetik spesies 

invertebrata laut sangat penting diantaranya untuk 

sumber dan seleksi gen, menentukan hubungan 

kekerabatan, menentukan proses evolusi dan 

ekologi serta untuk kepentingan konservasi 

(Toha, 2007). Penelitian DNA barcode pada 

invertebrata laut pernah dilakukan pada 

echinodermata (Ward et al., 2008, Chow et al., 

2016), stomatopoda (Barber & Boyce, 2006), 

larva invertebrata (Webb et al., 2006), gastropoda 

(Puillandre et al., 2009). Penelitian DNA Barcode 

invertebrata laut asal Papua diantaranya 

dilakukan oleh Pranata et al. (2020), Aprilia et al., 

(2014), Kurniasari et al., (2014), dan Sahriyani et 

al. (2014). 

Penelitian umumnya dilakukan pada tingkat 

spesies dan genus. Penelitian secara menyeluruh 

pada tingkat invertebrata belum pernah 

dilakukan. Penelitian ini bertujuan untuk 

menentukan identitas spesies invertebrata laut 

yang dikoleksi secara acak dari Perairan Papua. 

Penelitian ini penting untuk taksonomi dan status 

konservasi biota perairan terutama invertebrata 

laut. 

MATERI DAN METODE 

Lokasi Penelitian 

Sampel penelitian dikoleksi dari perairan 

Papua (Gambar 1). Jumlah sampel seluruhnya 29 

individu yang terdiri dari teripang (6 sampel), 

lobster (6 sampel), gurita (6 sampel), chiton (5 

sampel), bulubabi (6 sampel). Setiap individu 

diambil jaringan organ dengan ukuran sekitar 4 

cm3 (~ 5g). Semua sampel yang dikoleksi 

disimpan dalam etanol 96% untuk menjaga 

keawetannya. 
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Gambar 1. Lokasi pengambilan sampel tiap jenis 

invertebrata laut di Perairan Papua. 

Analisis Molekuler 

Isolasi DNA genom dari sampel lobster dan 

gurita dilakukan dengan menggunakan reagen 

Geneaid DNA Isolation Kit (tissue) dengan 

protokol standar seperti yang digunakan oleh 

Toha et al., (2020). Untuk ekstraksi DNA genom 

dari sampel teripang, chiton dan bulu babi 

dilakukan dengan menggunakan metode chelex 

10% (Walsh et al., 2013) sesuai dengan metode 

yang dilakukan oleh Dailami et al., (2018). Isolat 

DNA yang diperoleh disimpan dalam freezer dan 

ekstrak DNA dalam larutan chelex disimpan 

dalam kulkas sampai digunakan untuk PCR. 

Produk PCR yang diperoleh dimurnikan 

menggunakan Shrimp Alkaline Phosphotase 

(Amersham Biosciences Corporation, Arlington 

Heights, Illinois, USA) dan Exonuclease 

(Amersham) (SAP/EXO) seperti yang dilakukan 

oleh Dailami et al. (2018). Sekuensing 2 arah (bi-

directional) dilakukan dengan metode 

dideoksiterminasi sanger dengan menggunakan 

menggunakan Big Dye© terminator chemistry 

(Perkin Elmer) di Cornell University. 

Fragmen gen CO1 diamplifikasi menggunakan 

pasangan primer universal untuk masing-masing 

jenis invertebrata sebagaimana tertera pada Tabel 

1. Amplifikasi DNA dilakukan dengan Teknik 

Polymerase Chain Reaction (PCR) menggunakan 

kit GoTaq Green (Promega) dengan total volume 

50 µL yang terdiri dari 2 µL DNA template, 25 

µL GoTaq Green Mastermix, 1 µL DMSO, 1 µL 

BSA, 2,5 µL  primer forward, 2,5 µL primer 

reverse dan sisanya adalah ddH2O. Proses PCR 

berlangsung parameter suhu 80oC (10 detik), pre-

denaturasi 94oC (3 menit), denaturasi 95oC (30 

detik), annealing 50oC (30 detik), ekstension 72oC 

(45 detik), final-extension 72oC (5 menit). Tahap 

denaturasi, annealing dan extension diulang 

sebanyak 40 siklus. 

 

Tabel 1. Daftar primer yang digunakan dalam proses PCR 

Sampel Sekuen Primer Referensi 
Teripang CO1F: 5’-CCT GCA GGA GGAGGAGAY CC-3’ 

CO1e: 5'-CCAGAGATTAGAGGGAATCAGTG-3' 

 

Palumbi dan Benzie, 1991 

Palumbi et al., 2002 

Lobster LCO-1490:5’-GGTCAACAAATCATAAAGATATTGG-3’ 

HCO-2198:5’-TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA-3’ 

 

Folmer et al., 1994 

Gurita F1: 5’-GATGTGTTGAAATTACGGTCGGT-3´ 

R1:5’-TGATCCGGCTTAGTCGGAACTGC-3´ 

 

Metz et al., 1998 

Chiton LCO-1490:5’-GGTCAACAAATCATAAAGATATTGG-3’ 

HCO-2198:5’-TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA-3’ 

 

Folmer et al., 1994 

Bulu Babi CO1F: 5’-CCTGCAGGAGGAGGAGAYCC-3’ 

CO1TR1: 5’-GGCATTCCAGCTAGTCCTARAA-3’ 
Palumbi dan Benzie, 1991 

 

Hasil PCR divisualisasi dengan elektroforesis 

gel agarosa 1% (b/v) menggunakan SB-buffer 

(sodium boric buffer). Sebanyak 0,5 gram agarosa 

dimasukkan ke dalam 50 mL SB-buffer dan 

dipanaskan dengan menggunakan microwave 

hingga cairan berwarna jernih kemudian dicetak 

dengan cetakan gel dan didiamkan hingga 

mengeras. Sebanyak 4 µL produk PCR dicampur 
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dengan 1 µL loading dye kemudian dimasukkan 

dalam sumur gel. Proses elektroforesis dilakukan 

dengan tegangan100 volt selama 30 menit. 

Pewarnaan DNA menggunakan etidiumbromida 

dengan cara merendam gel dalam larutan EtBr 

selama 10 menit kemudian dibilas dengan 

aquades. Pita DNA dilihat dengan bantuan UV 

transluminator dan didokumentasikan 

menggunakan kamera digital. 

Analisis Data 

Pengeditan hasil sekuensing dan penentuan 

komposisi nukleotida dianalisis dengan MegaX 

(Kumar et al., 2018). Urutan DNA disejajarkan 

dengan ClustalW vers. 1.4 (Thompson et al., 

1994). Pola dan tingkat substitusi diperkirakan di 

bawah model parameter-2 Kimura (1980). 

Identifikasi spesies secara online menggunakan 

data genbank pada NCBI 

(http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi) dengan 

berbagai kode akses dengan metode BLAST 

(Basic Local Alignment Search Tool) (Altschul et 

al., 1990) atau Barcode di Boldsystem (Barcode 

of life data system v4) (Ratnasingham dan Hebert, 

2007). Analisis DNA juga dilanjutkan dengan 

menghitung jarak genetik antar spesies dan juga 

analisis pohon filogenetik invertebrata laut 

menggunakan metode Neighbor-Joining (NJ) 

(Saitou & Nei, 1987)  dengan model Kimura 2-

parameter, nilai bootstrap 1000x  (Kumar et al., 

2018). 

HASIL 

Karakter Molekuler 

Berdasarkan hasil analisis homologi 

menggunakan BLAST menunjukkan bahwa 

teripang merupakan spesies Bohadschia 

marmorata dengan persentase kisaran 98.25% 

sampai 100.00%. Lobster merupakan spesies 

Panulirus versicolor dengan persentase kisaran 

98.79% sampai 100.00%. Gurita merupakan 

spesies Octopus cyanea dengan persentase 

kisaran 99.75% sampai 100.00%. Chiton 

merupakan spesies Ischnochiton australis dengan 

persentase kisaran 85.52% sampai 85.90%. Bulu 

babi merupakan spesies Tripneustes gratilla 

dengan persentase kisaran 99.83% sampai 

100.00%. Hasil identifikasi spesies pada Genbank 

disajikan pada Tabel 2.

 

Tabel 2. Hasil identifikasi spesies pada GenBank 

Kode Sampel 
Jenis Invertebrata 

Laut 
Nama Spesies 

Panjang Sekuens (bp), Kode Akses dan 

Referensi 

T1, T2, T3, T4, T5, T6 Teripang Bohadschia marmorata 656 bp JN543464.1 (Kim et al. 2013) 

 

L1, L2, L3, L4, L5, L6 Lobster Panulirus versicolor 676 bp MW041245.1 (Irwani et al. 2020) 

15767 bp KC107808.1 (Shen et al. 2013) 

630 bp KT001513.1 (Samadi et al. 2015) 

 

G1, G2, G3, G4, G5, G6 Gurita Octopus cyanea 626 bp MN977145.1 (Velasco et al. 2020) 

600 bp GQ900742.1 (Huffard et al. 2010) 

 

C1, C2, C3, C4, C5 Chiton Ischnochiton australis 689 bp EF414417.1 (Palmer et al. 2007) 

 

B1, B2, B3, B4, B5, B6 Bulu Babi Tripneustes gratilla 15720 bp KJ680294.1 (Jung et al. 2014) 

620 bp AY205442.1 (Lessioset al. 2003) 

605 bp JX661100.1, 605 bp JX661098.1, 

605 bp JX661091.1 (Casilaganet al. 2013) 

 
Sementara menurut uji BOLDsystem teripang 

mempunyai tingkat kemiripan antara 86.96% 

sampai 100.00% dengan Bohadschia marmorata, 

lobster mempunyai tingkat kemiripan antara 

84.58% sampai 100.00% dengan Panulirus 

versicolor, gurita mempunyai tingkat kemiripan 

antara 99.49% sampai 100.00% dengan Octopus 

cyanea, bulu babi mempunyai tingkat kemiripan 

antara 87.10% sampai 100.00% dengan 

Tripneustes gratilla. Sedangkan chiton tidak 
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ditemukan. Hal ini dapat terjadi karena belum 

adanya peneliti yang mendepositkan sekuen 

spesies tersebut, atau sampel yang diteliti 

merupakan spesies baru.Untuk lebih jelasnya 

hasil analisis kemiripan spesies invertebrata laut 

berdasarkan uji BLAST dan Boldsystem disajikan 

pada Tabel 3. 

 

Tabel 3. Hasil analisis kemiripan spesies invertebrata laut berdasarkan BLAST dan Boldsystem 

No. 
Kode 

Sampel 
Nama Spesies 

BLAST Boldsystem 

Kode Akses 

NCBI 

Query 

Cover 

(%) 

Nilai-E 

Nilai 

Identitas 

(%) 

Basis Data 
Tinggi 

(%) 

Rendah 

(%) 

Teripang 

1 T1 Bohadschia marmorata JN543464.1 92 2e-109 98.69% Basis Data COI 98.68 88.00 

2 T2 Bohadschia marmorata JN543464.1 91 2e-109 98.69% Basis Data COI 98.68 88.00 

3 T3 Bohadschia marmorata JN543464.1 93 2e-109 98.69% Basis Data COI 98.68 88.00 
4 T4 Bohadschia marmorata JN543464.1 93 2e-109 98.69% Basis Data COI 98.68 88.00 

5 T5 Bohadschia marmorata JN543464.1 93 2e-103 100.00% Basis Data COI 100.00 86.96 

6 T6 Bohadschia marmorata JN543464.1 91 8e-108 98.25% Basis Data COI 98.55 87.65 

Lobster 

7 L1 Panulirus versicolor MW041245.1 98 0.0 99.56 Basis Data COI 99.70 85.03 
8 L2 Panulirus versicolor KC107808.1 99 0.0 99.12 Basis Data COI 100.00 84.95 

9 L3 Panulirus versicolor KC107808.1 99 0.0 99.13 Basis Data COI 100.00 85.02 

10 L4 Panulirus versicolor MW041245.1 99 0.0 98.79 Basis Data COI 100.00 84.69 

11 L5 Panulirus versicolor MW041245.1 98 0.0 99.70 Basis Data COI 99.85 85.03 
12 L6 Panulirus versicolor KT001513.1 99 0.0 100.00 Basis Data COI 100.00 84.58 

Gurita 

13 G1 Octopus cyanea MN977145.1 100 0.0 100.00 Basis Data COI 100.00 99.75 

14 G2 Octopus cyanea MN977145.1 100 0.0 100.00 Basis Data COI 100.00 99.75 
15 G3 Octopus cyanea GQ900742.1 100 0.0 100.00 Basis Data COI 100.00 99.49 

16 G4 Octopus cyanea MN977145.1 100 0.0 100.00 Basis Data COI 100.00 99.75 

17 G5 Octopus cyanea MN977145.1 100 0.0 100.00 Basis Data COI 100.00 99.75 

18 G6 Octopus cyanea MN977145.1 100 0.0 99.75 Basis Data COI 99.75 99.49 

Chiton 

19 C1 Ischnochitonaustralis EF414417.1 99 0.0 85.90 Basis Data COI - - 

20 C2 Ischnochitonaustralis EF414417.1 100 0.0 85.76 Basis Data COI - - 

21 C3 Ischnochitonaustralis EF414417.1 99 2e-171 85.52 Basis Data COI - - 

22 C4 Ischnochitonaustralis EF414417.1 99 0.0 85.90 Basis Data COI - - 

23 C5 Ischnochitonaustralis EF414417.1 99 0.0 85.61 Basis Data COI - - 

Bulu Babi 

24 B1 Tripneustesgratilla KJ680294.1 100 0.0 100.00 Basis Data COI 100.00 87.10 

25 B2 Tripneustesgratilla AY205442.1 99 0.0 99.83 Basis Data COI 100.00 87.10 

26 B3 Tripneustesgratilla JX661100.1 100 0.0 100.00 Basis Data COI 100.00 87.10 
27 B4 Tripneustesgratilla JX661098.1 100 0.0 99.83 Basis Data COI 100.00 87.10 

28 B5 Tripneustesgratilla KJ680294.1 100 0.0 100.00 Basis Data COI 100.00 87.10 

29 B6 Tripneustesgratilla JX661091.1 100 0.0 100.00 Basis Data COI 100.00 87.10 

Indeks Disparitas 

Pada proses identifikasi sekuen invertebrata 

laut juga memakai analisis indeks disparitas, hal 

ini bertujuan untuk melihat seberapa jauh sekuens 

telah berevolusi dengan melihat komposisi dasar 

antar sekuen. Hasil analisis indeks disparitas antar 

individu setiap spesies invertebrata laut disajikan 

pada Tabel 4. 

Semua individu dari masing-masing spesies 

merupakan satu spesies. Semua teripang 

merupakan spesies Bohadschia marmorata, 

lobster dari spesies Panulirus versicolor, gurita 

dari spesies Octopus cyanea, chiton dari 

Ischnochiton australis dan bulu babi berasal dari 

spesies Tripneustes gratilla. Hasil indeks 

disparitas ini mendukung hasil blast dan 

boldsystem. Indeks disparitas digunakan untuk 
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menguji hipotesis nol bahwa sekuens telah 

berevolusi dengan pola substitusi yang sama, 

seperti yang dinilai dari sejauh mana perbedaan 

bias komposisi dasar antar urutan (Kumar & 

Gadagkar, 2001).

 

Tabel 4. Indeks Disparitas 

  1 2 3 4 5 6   1 2 3 4 5 6 

T1  0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 L1  0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 

T2 1,00  0,00 0,00 0,00 0,00 L2 0,39  0,00 0,00 0,00 0,00 

T3 1,00 1,00  0,00 0,00 0,00 L3 0,46 1,00  0,00 0,00 0,00 

T4 1,00 1,00 1,00  0,00 0,00 L4 0,44 1,00 1,00  0,00 0,00 

T5 1,00 1,00 1,00 1,00  0,00 L5 1,00 1,00 1,00 1,00  0,00 

T6 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00   L6 0,43 1,00 1,00 1,00 1,00   

 

  1 2 3 4 5 6   1 2 3 4 5 6 

G1  0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 B1  0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 

G2 1,00  0,00 0,00 0,00 0,00 B2 1,00  0,00 0,00 0,00 0,00 

G3 1,00 1,00  0,00 0,00 0,00 B3 1,00 1,00  0,00 0,00 0,00 

G4 1,00 1,00 1,00  0,00 0,00 B4 1,00 1,00 1,00  0,00 0,00 

G5 1,00 1,00 1,00 1,00  0,00 B5 1,00 1,00 1,00 1,00  0,00 

G6 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00   B6 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00   

 

  1 2 3 4 5 

C1  0,00 0,00 0,00 0,00 

C2 1,00  0,00 0,00 0,00 

C3 1,00 1,00  0,00 0,00 

C4 1,00 1,00 1,00  0,00 

C5 1,00 1,00 1,00 1,00   

 
Catatan: angka dibawah diagonal adalah selisih jumlah alas. Sedangkan angka diatas diagonal adalah perkiraan kesalahan standar 

(standar error), data diperoleh melalui prosedur bootstrap (1000 replikasi). T = Teripang. L = Lobster, G = Gurita, C = Chiton, 

B = Bulu Babi. 

 

Pohon Filogenetik 

Gen COI selain digunakan dalam 

mengidentifkasi, mengukur jarak genetik tetapi 

juga dapat digunakan dalam merekonstruksi 

filogentik suatu spesies termasuk di dalamnya 

proses evolusi (Palumbi, 1994). Hasil analisis 

pohon filogenetik invertebrata laut asal Perairan 

Papua disajikan pada Gambar 1. 

Berdasarkan gambar di atas tampak bahwa 

pohon filogenetik invertebrata memiliki pola 

yang hampir sama. Umumnya setiap spesies 

dengan jumlah sampel 5-6 individu berada dalam 

satu clade yang berarti memiliki hubungan 

genetik yang dekat satu dengan yang lain. Satu 

clade atau kelompok ini menandakan bahwa 

individu antar spesies memiliki sejarah evolusi 

yang sama. Hal ini didukung dengan tingginya 

nilai bootstrap dan rendahnya jarak genetik dari 

masing-masing pohon filogenetik yang 

menggambarkan hubungan antar individu. 

Teripang, chiton, dan gurita dengan nilai kisaran 

bootsrap 98-100% menunjukkan kepercayaan 

pembentukan clade sangat akurat. Hal ini dapat 

dikatakan bahwa pengelompokan tersebut 

memiliki tingkat kesamaan yang tinggi (Rahayu 

et al., 2019). Sementara lobster dan bulu babi 

memiliki dua clade yang menunjukkan adanya 

sejarah evolusi berbeda antar kelompok 

individunya. Lima dari enam individu spesies T. 

gratilla (B1, 2, 3, 5, dan B6) membentuk 

kelompok terpisah dari satu individu lain (B4); 

dan empat dari enam spesies P. versicolor (L1, 2, 

3, dan L5) membentuk kelompok terpisah dari 

dua individu lain (L4 dan L6). 
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Gambar 2. Pohon filogenetik tiap jenis invertebrata laut. pohon filogenetik yang dibangun menggunakan Neighbor-Joining Tree, 

dan bootstrap pengujian dengan 1000 ulangan. (a) teripang, (b) lobster, (c) gurita, (d) chiton, (e) bulu babi. 
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PEMBAHASAN 

E-value 0,0 yang diperoleh pada Tabel 3 

menunjukkan keselarasan yang signifikan, 

artinya pencarian urutan spesimen pada penelitian 

ini identik yaitu dari genus yang sama bahkan 

pada tingkat spesies. (Tindi et al., 2017). Nilai 

query coverseluruh sampel invertebrata laut 

kisaran 91% -100%. Persentase ini menunjukkan 

kesesuaian panjang urutan sampel dengan 

database spesies di GenBank. Semakin tinggi 

nilai persentase query cover, semakin tinggi 

tingkat homologinya (Nugraha et al., 2014). 

Analisis bootstrap digunakan untuk menguji 

validitas data sekuen untuk penyusunan cabang 

pada pohon filogenetik (Dharmayanti, 2011). 

Metode bootstrap memiliki nilai tertentu untuk 

menentukan jumlah pengulangan pada 

penyejajaran sekuen, sehingga dapat diketahui 

kemungkinan kekerabatan spesies pada pohon 

filogeni dengan data yang lebih akurat (Hillis dan 

Bull, 1993). Nilai bootstrappada Gambar 2dapat 

menunjukkan kestabilan cabang pada pohon 

filogenetik yang diperoleh. Nilai bootstrap 

cabang yang semakin tinggi dapat menunjukkan 

percabangan yang semakin kuat pada pohon 

filogenetik spesies (Abdullah et al., 2019).  

Hasil analisis pohon filogenetik mendukung 

analisis blast dan boldsystem yang menganalisis 

spesies berdasarkan kemiripan dan homologi. 

Tampak bahwa individu setiap spesies terpisah 

dengan outgroup baik dalam satu genus maupun 

kelas berbeda. 

Pohon filogenetik menggambarkan garis 

keturunan evolusi dari spesies, organisme atau 

dari satu nenek moyang berbeda. Kekerabatan 

antar spesies dilihat menggunakan topologi 

pohon filogenetik yang merupakan suatu metode 

yang dapat digunakan untuk mengetahui 

hubungan kekerabatan pada suatu taksa atau 

sekuen (Hall, 2013). 

SIMPULAN 

Penelitian ini berhasil menentukan spesies 

kelima jenis invertebrata laut asal perairan Papua, 

masing-masing teripang merupakan spesies 

Bohadschia marmorata, lobster merupakan 

spesies Panulirus versicolor, gurita merupakan 

spesies Octopus cyanea, chiton merupakan 

spesies Ischnochiton australis, bulu babi 

merupakan spesies Tripneustes gratilla.  Hasil ini 

juga didukung dengan pohon filogenetik yang 

menunjukkan pola yang hampir sama antar 

individu setiap spesies. Untuk sekuens chiton 

tidak ditemukan tingkat kemiripan data melalui 

Boldsystem, hal ini diperkirakan karena belum 

adanya peneliti yang mendepositkan sekuens 

spesies tersebut atau sampel yang diteliti 

merupakan spesies baru. 
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