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ABSTRAK

Ikan belut sawah (Monopterus albus) merupakan spesies ikan air tawar ekonomis penting yang potensial untuk
dikembangkan secara berkelanjutan. Spesies ini dianggap sebagai spesies bermasalah karena karakternya yang
komplek serta morfologinya yang mirip dengan Monopterus cuchia dan Monopterus javanensis yang sering kali
menghantarkan dilema taksonomi. Kepastian taksonomi merupakan informasi dasar penting dalam pengelolaan
perikanan secara berkelanjutan, studi keragaman morfometrik, dan genetik merupakan metode umum yang
digunakan untuk identifikasi spesies maupun stok. Penelitian ini untuk memvalidasi, identifikasi, serta evaluasi
hubungan kekerabatan spesies belut sawah asal empat populasi (Indramayu, Subang, Tasikmalaya, dan Garut) di
Jawa Barat. Analisis keragaman morfometrik dilakukan berdasarkan pengukuran 19 karakter morfometrik,
sedangkan analisis keragaman genetik dilakukan menggunakan metode PCR-Sekuensing mtDNA gen COI. Hasil
analisis diskriminan stepwise menghasilkan 7 rasio karakter morfometrik yang berpengaruh terhadap penge-
lompokan populasi dan dua fungsi diskriminan pertama menyumbang 84,2% dari total variasi. Keragaman genetik
ditunjukkan melalui penjajaran 14 sekuen gen COI yang menghasilkan 11 haplotipe spesies ingrup dari 109 situs
nukleotida variasi. Hasil analisis klaster dan pohon filogenetik menunjukkan bahwa ikan belut sawah dari empat
populasi penelitian mengelompok ke dalam dua klaster utama. Klaster pertama terdiri atas populasi Indramayu dan
Subang, klaster kedua terdiri atas populasi Tasikmalaya dan Garut. Pengelompokan tersebut membuktikan bahwa
populasi belut sawah di Jawa Barat secara morfometrik dan genetik bervariasi di antara populasi dan
menghantarkan pada dugaan bahwa sedikitnya ada dua spesies kriptik dari M. albus di Jawa Barat.

Kata kunci: Jawa Barat, keragaman genetik, keragaman morfometrik, Monopterus albus
ABSTRACT

Swamp eel (Monopterus albus) is an economically important freshwater fish which has the potential to
sustainable development. This species is considered as one of the taxonomically problematic spesies due to its
complex characters and similar morphology to Monopterus cuchia and Monopterus javanensis that often lead to
taxonomic dilemmas. Taxonomic certainty is an essential basis information in sustainable fisheries management,
studies on morphometric characters, and genetic variability is a method which commonly used for species or stock
identification. This study was aimed to validate the taxonomy certainty and evaluate the kinship of swamp eel from
four populations (Indramayu, Subang, Tasikmalaya, and Garut distrik) in West Java. Morphometric analysis was
conducted by measurement of 19 characters, whereas genetic analysis was conducted using PCR-Sequencing
method of COI gene. The results from stepwise discriminant analysis showed that 7 morphometric characters ratio
were powerful to classified the populations and the first two discriminant functions accounted 84.2% of the total
variability. Genetic diversity indicated by alignment 14 sekuen of COI gene showed there were 11 haplotypes from
109 variable sites. Results of cluster and phylogenetic tree analysis indicated that swamp eel from four research
populations were grouped into two major clusters. The first cluster consists of Indramayu and Subang population,
the second cluster consists of Tasikmalaya and Garut population. This cluster is an evidence that swamp eel from
West Java possesed morphometric and genetic diversity among populations and lead to assumption that at least
there were two cryptic species from M. albus in West Java.
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PENDAHULUAN Jawa yang memasok sekitar 4,4% (rata-rata produksi/

provinsi sebesar 2,94%) produksi perikanan di

Jawa Barat menjadi salah satu provinsi di Pulau Indonesia baik dari perikanan air tawar maupun laut

(BPS 2015). Khusus untuk perikanan air tawar,

provinsi ini terpilih sebagai salah satu sentra budi

Bo daya belut di Indonesia sejalan dengan prestasinya
gor 16680. . - . .
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yang berlebih, serta perubahan fungsi lahan pertanian
menjadi area permukiman, perkantoran, industri, dan
jalan menjadi kendala baru bagi perikanan belut
sawah yang ditandai dengan penurunan laju produksi
belut sawah sebagai akibat dari kelangkaan stok
benih belut baik dari alam maupun budi daya. Kenda-
la tersebut berakibat pada menurunya minat para
pembudidaya untuk membudidayakan ikan belut
sawah dan lebih memilih ikan air tawar lainnya.
Padahal, potensi yang dimiliki ikan belut sawah
sangat besar baik sebagai komoditas ikan ekonomis
penting maupun sebagai alternatif biomedis (lkram &
Ridzwan 2013; Atif et al. 2015), sehingga sangat
disayangkan jika salah satu ikan air tawar dari famili
Sinbrancidae ini tidak dikelola dengan baik atau
bahkan diabaikan.

Ikan belut sawah (Monopterus albus) atau asian
swamp eel (common name) merupakan satu dari 13
spesies pada genus Monopterus yang memiliki dis-
tribusi yang luas meliputi kawasan Asia tropis hingga
sub tropis sebagai habitat aslinya (Allen 2011).
Melalui alat pernafasan sekunder yang dimilikinya dan
ikan ini mampu beradaptasi pada beberapa kondisi
lingkungan bahkan pada lingkungan yang miskin
oksigen sekalipun. Potensi tersebut telah menem-
patkan ikan belut sawah sebagai spesies yang me-
miliki kemampuan plastisitas fenotipik yang tinggi
yang ditandai dengan munculnya pola warna tubuh,
bintik hitam di sepanjang tubuh, dan bentuk ekor yang
beragam (Nichols 1943). Ikan belut sawah juga
memiliki visual yang sangat mirip dengan spesies
Monopterus cuchia maupun Monopterus javanensis.
Berdasarkan deskripsi atribut eksternal yang digam-
barkan oleh Miah et al. (2015); Ho et al. (2016) secara
berturut-turut, yaitu keragaman fenotip dapat dieks-
presikan oleh genotip yang heterogen maupun homo-
gen, sehingga memunculkan fenomena cryptic spe-
cies maupun complex. Validasi spesies sering kali
sulit jika berkaitan dengan fenomena tersebut (cryptic
species & complex). Padahal validasi identifikasi
merupakan informasi dasar yang harus dimiliki dalam
upaya pengelolaan dan pengembangan sumber daya
perikanan salah satunya ikan belut sawah. Wilayah
distribusi yang luas serta kondisi habitat yang terpisah
secara geografis memberikan peluang bagi genus
Monopterus untuk muncul sebagai spesies yang me-
miliki keragaman genetik yang tinggi atau muncul
sebagai spesies dengan varietas baru seperti halnya
pada spesies Cyprinus carpio (Mabuchi et al. 2005).

Pada tahun 2016, spesies baru Monopterus lutico-
lus ditemukan di wilayah Cameroon, Afrika oleh Britz
et al. (2016). Spesies tersebut menjadi spesies ke 14
dari genus Monopterus setelah spesies Monopterus
ichthyophiidae (Britz et al. 2011). Berdasarkan hal
tersebut, maka validasi identifikasi dari spesies belut
sawah merupakan tahapan yang harus dilakukan.
Adapun langkahnya dengan melakukan aktualisasi
identifikasi melalui beberapa pendekatan seperti studi
keragaman morfologi (morfometrik) dan molekuler
pada DNA mitokondria (mtDNA). Studi karakter mor-
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fometrik dikenal sebagai teknik konvensional yang
paling simpel dan efektif dari sisi pembiayaan untuk
identifikasi dan karakterisasi stok ikan (Chaklader et
al. 2015; Siddik et al. 2016), sedangkan, untuk studi
molekuler mtDNA, maka gen Cytochrome Oxidase
subunit | (COI) merupakan bagian dari mtDNA yang
sering digunakan untuk studi identifikasi populasi
maupun spesies (Hubert et al. 2008). Oleh karena itu,
penelitian ini bertujuan untuk memvalidasi, identifikasi,
dan evaluasi hubungan kekerabatan ikan belut sawah
di beberapa populasi di Jawa Barat melalui studi
keragaman morfometrik serta genetik gen COI M.
albus. Identifikasi yang valid selanjutnya dapat di-
gunakan sebagai informasi dasar untuk penelusuran
populasi potensial dan benih unggul maupun pemulia-
an genetik dalam bidang budi daya.

METODE DAN PENELITIAN

Sampel Ikan Uji

Pengambilan sampel belut sawah dilakukan pada
bulan Desember 2015-Februari 2016 dari empat
populasi sawah irigasi di Provinsi Jawa Barat. Empat
populasi tersebut meliputi Kabupaten Indramayu dan
Subang (Jawa Barat bagian utara) serta Kabupaten
Tasikmalaya dan Garut (Jawa Barat bagian selatan)
yang dipilih berdasarkan perwakilan wilayah bagian
dari Provinsi Jawa Barat serta perbedaan posisi ke-
tinggian dataran (altitude) (Gambar 1). Sampel belut
sawah diambil menggunakan alat tangkap sesuai
kebiasaan masyarakat setempat (posong, setrum
listrik, dan pancing) selama satu hari penuh. lkan
belut sawah yang diambil sebagai sampel uji meliputi
ikan semua ukuran yang dapat tertangkap dengan
total tangkapan sebanyak 134 ekor belut sawah yang
dikumpulkan dari 4 lokasi penelitian, yaitu Indramayu
(36 ekor), Subang (48 ekor), Tasikmalaya (20 ekor),
dan Garut (30 ekor). Sedangkan, analisis morfometrik
sebanyak 3 sampel belut sawah dengan kondisi sehat
dari masing-masing lokasi untuk analisis molekuler.

Karakterisasi Morfometrik

Identifikasi secara morfologi dilakukan melalui pe-
ngamatan visual berdasarkan penggambaran anatomi
eksternal dan kunci identifikasi oleh Kottelat et al.
(1993) serta berbagai referensi mendukung dari
peneliti lainnya seperti Nicholas (1943); Liem (1967);
Rosen dan Greenwood (1976), sedangkan identifikasi
berdasarkan keragaman morfometrik dilakukan me-
lalui pengukuran 19 karakter morfometrik belut sawah
yang mengacu pada beberapa peneliti sebelumnya
seperti Rosen dan Greenwood (1976); Bailey dan
Gans (1998); Wijana (1999); Gopi (2002); Arisuryanti
(2016) serta beberapa karakter morfometrik tambahan
yang dihadirkan dalam studi ini selain dari acuan
(Gambar 2). Karakter morfometrik diukur mengguna-
kan penggaris (ketelitan 1 mm) dan kaliper digital
(ketelitian 0,01 mm).
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Gambar 1 Letak geografis pengambilan sampel Monopterus albus.

T
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Keterangan: TL = panjang total, SVL = panjang moncong ke vent, HL = panjang kepala, BL = panjang badan, TiL =

panjang ekor, BD | = tinggi badan bagian I, BD Il = tinggi badan bagian Il, DBV = tinggi bada di vent, GBD=
tinggi badan maksimum, BW | = lebar badan bagian I, BW Il = lebar badan bagian Il, WBV = lebar badan di
vent, GWB = lebar badan maksimum, SPN = Panjang moncong ke posterior nostril, GL = Panjang rahang
atas, AGGA = Panjang sudut bukaan mulut-pangkal bukaan operkulum, MW = Lebar mulut, DAN = Jarak

anterior nostril, DPN = Jarak posterior nostril.

Gambar 2 Karakter morfometrik Monopterus albus (gambar morfologi merupakan modifikasi dari Rosen & Greenwood 1976;

Wijana 1999).

Karakterisasi Genetik

Profil genetik ikan belut sawah dianalisis meng-
gunakan metode Polymerase Chain Reaction (PCR)
sekuensing yang meliputi tiga tahapan, yaitu isolasi
dan ekstraksi DNA, amplifikasi mtDNA menggunakan
teknik PCR, dan sekuensing produk PCR.

Isolasi dan Ekstraksi DNA

Sampel DNA berasal dari darah belut sawah yang
diawetkan dengan EtOH absolut, kemudian pengawe-
tan dihilangkan dengan melakukan pencucian dengan
buffer TE 2-3 kali. Sampel DNA diisolasi dan di-
ekstraksi menggunakan Genomic DNA Mini Kit
(tissue) (Geneaid Biotech Ltd, Taiwan) dengan
prosedur mengikuti manual pabrik dan beberapa
modifikasi pada volume buffer, lama inkubasi di tahap
lysis (GBT buffer 205 ul dan inkubasi 18 menit), serta
tahap DNA binding (EtOH 205 pl).

Amplifikasi DNA mitokondria

DNA total hasil ekstraksi diamplifikasi menggu-
nakan teknik PCR. Amplifikasi mtDNA belut sawah
dilakukan dengan menggunakan sepasang primer
spesifik COl M. albus (Forward: 5-
TCTCAACCAACCACAAA-GACAT TGG-3', Reverse:
5-TATACTTCAGGGTGG-CCGAAGAATCA-3)
dengan reagen PCR mix yang digunakan adalah kit
komersial Q5 Hot Start Tag DNA Polymerase (New
England Biolabs, Inc.). Amplifikasi dilakukan pada
kondisi predenaturasi 95 °C selama 3 menit, dilanjut-
kan dengan 35 siklus yang terdiri atas denaturasi 94
°C selama 45 detik, annealing 60 °C selama 45 detik,
extension 72 °C selama 1 menit, post extension 72 °C
selama 6 menit, serta penyimpanan 4 °C selama 10
menit. Produk PCR divisualisasi di bawah sinar UV
(100 volt) menggunakan mesin elektroforesis pada gel
agarose 1,2% yang diwarnai dengan Ethidium
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Bromide (EtBr) dan larutan buffer 1XTAE (40mM Tris-
asetat dan 1mM EDTA).

Sekuensing

Satu produk PCR terbaik gen COI dari masing-
masing lokasi penelitian dipilih untuk dianalisis lebih
lanjut ke tahap sekuensing melalui 1st BASE DNA
Sequencing Services dan Selangor-Malaysia. Muatan
basa nukleotida akan didapatkan sebagai hasil dari
produk sekuensing.

Analisa Data

Identifikasi keragaman morfometrik suatu spesies
harus terbebas dari bias yang disebabkan oleh ukuran
relatif (Siddik et al. 2016) maupun umur ikan (Qonita
2015), sehingga standarisasi data pengukuran morfo-
metrik ikan diperlukan untuk menghilangkan efek ter-
sebut dengan merasiokan seluruh karakter morfo-
metrik terhadap ukuran relatif (Qonita 2015). Dalam
studi ini, panjang total (TL) digunakan sebagai ukuran
relatif karena sangat berkorelasi dengan karakter
morfometrik lain (Hossain et al. 2010; Solomon et al.
2015). Data pengukuran karakter morfometrik yang
telah dikonversi digunakan untuk mengetahui keraga-
man morfometrik melalui analisis koefisien keragaman
(CV), univariat (ANOVA), diskriminan (DA) stepwise,
dan klaster (CA) dengan menggunakan software
SPSS versi 16.

Hasil sekuensing berupa susunan basa nukleotida
dikoreksi dan disejajarkan pada perangkat lunak
MEGA 6 (Tamura et al. 2013). Sekuen dari setiap
sampel dianalisis kecocokan identifikasinya dengan
sekuen lain di GenBank melalui tahapan BLASTn
pada situs NCBI. Beberapa sekuen M. albus dari
GenBank yang memiliki kedekatan dengan sampel
serta beberapa sekuen yang menjadi perwakilan dari
wilayah lainnya dipilih sebagai data sekunder (spesies
ingroup) yang selanjutnya digunakan bersama-sama
dengan sekuen sampel penelitian untuk analisis
pohon filogenetik, jarak genetik, dan situs nukleotida
variabel. Rekonstruksi pohon filogenetik mengguna-
kan metode Neighbour Joining Tree (NJ Tree) dengan
model Kimura Two Parameter (K2P) dan nilai boots-
trap 1000 ulangan. Accession number sekuen M.
albus gen COI dari GenBank meliputi AP002945,
KU692633-KU692635, KP779622, KP729551-
KP729553, KP729565, dan KP729574 (Miya et al.
2001; Chen et al. 2015; Arisuryanti 2016; Dahruddin
et al. 2016).

HASIL DAN PEMBAHASAN

Karakterisasi Identifikasi

Ikan belut sawah dalam studi ini memiliki bentuk
tubuh silindris memanjang seperti ular, tidak memiliki
sisik, menghasilkan banyak lendir yang menyelimuti
tubuhnya, tidak memiliki sirip kaudal maupun pektoral,
sirip dorsal dan anal tereduksi menjadi lipatan kulit
yang menyatu pada bagian ekor, bukan insang ber-
gabung menjadi satu celah sempit berbentuk-V di
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bawah kepala, rahang atas sedikit lebih tebal menutu-
pi rahang bawah, posisi posterior nares di antara
mata, dan mata berukuran kecil yang tertutupi oleh
lapisan kulit (Liem 1967; Rosen & Greenwood 1976;
Kottelat et al. 1993). Berdasarkan deskripsi atribut
eksternal yang terlihat, maka ikan belut sawah yang
diambil dari empat populasi di Jawa Barat memiliki
visual sangat mirip dengan spesies M. albus, walau-
pun pada beberapa karakter ikan ini memiliki be-
berapa variasi fenotipik seperti warna tubuh, bentuk
ujung ekor, dan keberadaan bintik hitam di sepanjang
tubuh. Validasi identifikasi secara genetik dilakukan
dan hasil BLASTn menunjukkan bahwa sampel ikan
belut sawah yang diambil dari empat lokasi penelitian
di Jawa Barat Indonesia adalah spesies M. albus
dengan persentase identity yang berkisar antara
98-100% (Accession number KU692633, KU692634,
dan KU692635) pada query cover 100%).

Karakterisasi Morfometrik

Hasil analisis univariat (ANOVA) menunjukkan
adanya perbedaan karakter morfometrik secara sig-
nifikan di antara empat populasi penelitian (P<0,01).
Rata-rata nilai koefisien keragaman (CV) 18 rasio
karakter morfometrik ikan belut sawah disajikan pada
Tabel 1. Populasi Indramayu, Subang, Tasikmalaya,
dan Garut memiliki karakter dengan CV tertinggi di-
antara populasi (intra-populasi) sebanyak 4 (BD I/TL,
GBD/TL, DBV/TL, MW/TL), 6 (HL/TL, BWI/TL, GWB/
TL, GL/TL, AGGA/TL, DAN/TL), 4 (SVL/TL, BL/TL,
TiL/TL, SPN/TL, DPN/TL), dan 3 (BDII/TL, BWII/TL,
WBVI/TL) karakter secara berturut-turut. Berdasarkan
data tersebut, populasi Subang memiliki karakter
dengan nilai CV tertinggi intra populasi paling banyak
dibandingkan dengan tiga populasi lainnya. Adapun,
kisaran rata-rata nilai CV yang dihasilkan dari empat
populasi belut sawah tergolong cukup tinggi
(3,01-14,65%) jika dibandingkan dengan kisaran nilai
CV pada jenis ikan air tawar lainnya seperti pada ikan
tengadak (2,24-12,76%), nilem (3,38-10,35%), dan
gurami 10,5% (Setijaningsih et al. 2007; Mulyasari
2009; Kusmini et al. 2016). Nilai CV suatu karakter
mengindikasikan tingkat variabilitas karakter yang
bersangkutan pada suatu populasi (Kusmini et al.
2016). Semakin besar kisaran nilai CV suatu spesies
maka peluang terjadinya pertukaran gen di antara
populasi juga semakin tinggi (Iskandariah et al. 2015).

Analisis diskriminan kanonikal dengan menggu-
nakan metode stepwise berhasil membedakan ke-
ragaman morfometrik ikan belut sawah yang diambil
dari empat populasi. Hasil penelitian menunjukkan
bahwal8 rasio karakter morfometrik secara signifikan
berbeda nyata (P<0,01) dan tujuh diantaranya (HL/TL,
BDI/TL, BWI/TL, DPN/TL, SPN/TL, GL/TL, dan MW/
TL) berperan efektif dalam pengelompokan empat
populasi belut sawah (Tabel 2). Terdapat satu
karakter berkontribusi secara dominan pada setiap
fungsi diskriminan seperti karakter GL/TL, MW/TL,
dan HL/TL pada DF1, DF2, dan DF3 secara berturut-
turut (Tabel 2). Tiga rasio karakter (GL, MW, dan HL)
tersebut menunjukkan bahwa bagian kepala belut
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Tabel 1 Rata-rata nilai koefisien keragaman karakter morfometrik Monpterus albus (Indramayu, Subang, Tasikmalaya, dan
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Garut)
. Koefisien keragaman (%)

Rasu()nl:rar\]r)akter Indramayu Subang Tasikmalaya Garut Rata-rata Sig
(n=36;2mdpl) (n=48; 16 mdpl) (n=20;278 mdpl) (n=30; 691 mdpl) )

SVL/TL 2,75 2,14 3,90 3,25 3,01 ,002
HL/TL 7,43 7,83 5,87 7,37 7,13 ,000
BL/TL 2,59 2,22 4,22 2,96 3,00 ,001
TiL/TL 6,61 5,17 8,98 7,25 7,00 ,002
BD I/TL 10,13 8,73 8,87 8,84 9,14 ,000
BD II/TL 8,32 7,77 7,43 9,31 8,21 ,000
GBD/TL 10,05 8,66 8,51 8,11 8,83 ,000
DBV/TL 9,64 8,71 6,77 8,15 8,32 ,000
BW I/TL 10,51 11,54 8,14 10,13 10,08 ,000
BW II/TL 8,15 10,25 7,83 10,96 9,30 ,000
GWB/TL 9,24 10,82 7,62 10,09 9,44 ,000
WBV/TL 10,18 10,07 9,74 11,51 10,38 ,000
SPN/TL 8,39 11,42 12,97 10,78 10,89 ,000
GL/TL 8,41 8,71 8,06 6,46 7,91 ,000
AGGA/TL 7,86 12,36 8,21 10,55 9,75 ,000
MW/TL 15,76 14,81 7,87 12,58 12,76 ,000
DAN/TL 15,58 20,55 12,08 10,38 14,65 ,000
DPN/TL 9,72 15,19 19,21 11,62 13,93 ,000

Tabel 2 Kumpulan korelasi dalam grup antara variabel

diskriminan dan fungsi diskriminan

lompokan populasi

dan Garut.

Karakterisasi Genetik
Total empat mtDNA gen COI belut sawah dari

pang tindih spesimen di antara populasi. Di sisi lain,
persentase nilai sharing component intra populasi
keseluruhan populasi tergolong cukup tinggi (79,9%).
Analisis klaster dilakukan untuk memperjelas penge-
yang dihasilkan dari
diskriminan. Hasil analisis klaster menggunakan jarak
euclidean menunjukkan bahwa belut sawah yang di-
ambil dari empat populasi di Jawa Barat mengelom-
pok ke dalam dua klaster utama. Klaster pertama
terdiri atas populasi Indramayu dan Subang, sedang-
kan klaster kedua terdiri atas populasi Tasikmalaya

analisis

Karakter DF1 DF2 DF3
GL/TL ,653" ,370 222
MW/TL -,138 , 789" -,123
BWI/TL -,108 747" ,443
GWB/TL2 -,083 , 704" ,375
GBD/TLa ,358 ,635" -,024
BDI/TL 375 ,633" -,035
SPN/TL , 151 ,682* ,048
BDII/TLa ,091 579" , 149
DPN/TL ,326 ,576" ,258
BWII/TL2 ,031 ,5625" ,245
AGGA/TL2 -,073 487" ,080
DAN/TL2 ,197 467" ,212
DBV/TL2 ,101 427" ,205
WBV/TL2 -,006 ,3157 ,205
SVL/TLa ,181 ,255*% ,100
TiL/TL2 -,181 -,255* -,100
BL/TLa 141 ,223* -,062
HL/TL ,185 ,193 491"

* Largest absolute correlation between each variable and
any discriminant function
a: This variable not used in the analysis

sawah merupakan bagian yang paling penting dalam
karakterisasi populasi lainnya. Hasil serupa juga di-
temukan pada ikan belut sawah di beberapa wilayah
lainnya di Indonesia dan ikan lele dumbo yang diambil
dari enam aliran sungai di Turki (Turan et al. 2005;
Arisuryanti 2016). Menurut Solomon et al. (2015),
pada umumnya ikan menunjukkan variasi lebih besar
pada ciri-ciri morfologi baik dalam spesies yang sama,
spesies yang berbeda maupun pada beberapa hewan
vertebrata lainnya di antara populasi yang berbeda.
Scatter plot dari dua fungsi diskriminan kanonikal
pertama meyumbang 84,2% dari total variasi dan
berhasil memberikan gambaran mengenai sebaran
spesimen di antara populasi. Meskipun sebaran yang
terbentuk memperlihatkan pemisahan populasi yang
tidak sempurna karena masih terlihat adanya tum-

empat populasi penelitian berhasil teramplifikasi pada
panjang sekuen nukleotida 740 bp (Gambar 3).
Setelah dilakukan pemotongan primer dan peng-
gabungan 4 sampel sekuen penelitian dengan 10
sekuen M. albus gen COI dari GenBank melalui
proses alignment (pensejajaran) pada program
CrustalW, maka hanya 538 bp sekuen yang dapat
digunakan untuk analisis lebih lanjut. Pensejajaran 14
sekuen belut sawah (4 sekuen dari penelitian dan 10
sekuen dari GenBank), menghasilkan 109 situs
nukleotida yang bervariasi (20,3% dari 538 bp) yang
terdiri atas 104 situs parsimoni (19,4% dari 538 bp),
dan 5 situs singleton (0,9% dari 538 bp) di antara
populasi spesies ingroup (Gambar 4).

Keragaman sekuen nukleotida di antara populasi
cukup tinggi, hal tersebut ditunjukkan dengan di-
temukannya 11 haplotipe berbeda di antara spesies
ingroup M. albus. Hasil konstruksi pohon filogenetik
berdasarkan NJ tree dengan model K2P meng-
gambarkan bahwa 11 haplotipe M. albus gen COI
dapat dikelompokan ke dalam 3 klaster utama ber-
dasarkan tingginya persentase nilai bootstrap (100%)
serta perbedaan jarak genetik yang cukup jauh di
antara klaster (6,9-18,9%) (Gambar 5). Klaster per-
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tama (A) terdiri atas populasi M. albus yang berasal
Provinsi Jawa Barat bagian utara (Indramayu dan
Subang), Jawa Tengah (Pekalongan dan Karang
Anyar), dan Jawa Timur (Ngawi) dengan jarak genetik
intra populasi spesies ingroup dalam Klaster A
berkisar antara 0,2-2,0%. Klaster kedua (B) terdiri

Gambar 3 Elektroforesis produk PCR mtDNA gen COI
Monopterus albus (Keterangan: M marker
ukuran 1 kb; 1 = M. albus Indramayu; 2 = M.
albus Subang; 3 = M. albus Tasikmalaya; dan 4
= M. albus Garut).
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atas populasi M. albus yang berasal Provinsi Jawa
Barat bagian selatan dan tengah (Tasikmalaya, Garut,
Sukabumi, Depok, dan Bogor), Yogyakarta (Sleman),
dan Jawa Timur (Ambarawa) dengan jarak genetik
intra populasi spesies ingroup dalam klaster B ber-
kisar antara 0,0-0,7%. Klaster ketiga (C) terdiri atas
populasi M. albus yang berasal dari Negara Cina
Guizhou dan Jepang dengan jarak genetik intra
populasi spesies ingroup sebesar 0,4%. Osawa et al.
(2004) menyatakan, bahwa nilai bootstrap digunakan
untuk mengevaluasi kestabilan cabang dan
terkategori stabil jika persentase nilainya lebih dari
95%, sedangkan untuk jarak genetik, Nei (1972)
mendefinisikan sebagai derajat perbedaan gen
(perbedaan genomik) antara spesies atau populasi
yang diukur dengan beberapa metode numerik.

Hubungan Kekerabatan lkan Belut Sawah Jawa
Barat Berdasarkan Keragaman Morfometrik dan
Genetik

Informasi mengenai validasi identifikasi dengan
BLASTnN serta keragaman fenotipik (deskripsi atribut
eksternal) yang dimiliki oleh ikan belut sawah asal
Jawa Barat menggambarkan bahwa M. albus di-
kategorikan sebagai spesies komplek seperti yang
diungkapan oleh beberapa peneliti sebelumnya
(Rosen & Greenwood 1976; Dahanukar 2010). Akan

JGOLAAN344 B4ATTARO0D OLLL222040 BARATINARG %%0011322]

TA90402570 3693407925 A0D2BATIAD BLTNOISALD J95RLAGIN2 SB4704MmN)

ATTITOTT CACTTCTACA TMICCCALCE YOTTTIOCALY cY

TCAOTA AMTATAG

Gambar 4 Polimorfisme nukleotida mtDNA gen COI pada 11 haplotipe spesies M. albus. [Keterangan: Hanya situs variabel
yang ditampikan; ( ) = sama dengan sekuen AP002945 (CG) yang diambil dari GenBank (Miya et al. 2001);
Angka di atas menunjukkan posisi base pair nukleotida].
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Gambar 5 Pohon filogenetik spesies M. albus menggunakan metode Neighbour Joining dengan model Kimura 2-parameter,
nilai bootstrap 1000 ulangan. [Keterangan: Angka pada cabang pohon filogenetik menunjukkan nilai bootstrap
[sisi kiri] dan persentase jarak genetik p-distance [sisi kanan] p-distance [sisi kanan].
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tetapi, beberapa penelitian terbaru menunjukkan per-
bedaan pendapat mengenai masalah tersebut, di
mana spesies M. albus komplek dikategorikan se-
bagai spesies kriptik (cryptic species) (Collins et al.
2002; Matsumoto et al. 2010; Kottelat 2013).

Berbeda dengan hasil sebelumnya (validasi identi-
fikasi BLASTn serta variasi fenotipik berdasarkan
atribut eksternal), maka analisis keragaman morfo-
metrik dan genetik gen COI ikan belut sawah me-
nunjukkan hasil yang sama dengan hasil penelitian
yang ditemukan oleh Collins et al. (2002); Matsumoto
et al. (2010), bahwa M. albus terdiri atas beberapa
spesies kriptik. Hal tersebut jelas terlihat dari hasil
pengelompokan ikan belut sawah asal Jawa Barat ke
dalam dua klaster utama berdasarkan analisis klaster
karakter morfometrik dan pohon filogenetik gen COI.
Bahkan setelah penambahan beberapa spesies in-
group asal Jawa Barat dari GenBank, pengelompokan
yang ditampilkan dari pohon filogenetik masih menun-
jukkan hasil sama, yaitu ikan belut sawah Jawa Barat
mengelompok ke dalam dua klaster utama.

Pada analisis keragaman morfometrik, persentase
nilai sharing component yang dihasilkan dari keseluru-
han populasi tergolong cukup tinggi, yaitu 79,9%
(75-85%). Setijaningsih et al. (2007) mengungkap-
kan, bahwa tinggi rendahnya nilai sharing component
sangat dipengaruhi oleh sumber genetik induk atau
pembentuknya. Kemudian dilihat dari analisis keraga-
man genetik dan persentase jarak genetik yang di-
hasilkan antara populasi Indramayu dan Subang
(Klaster A) dengan populasi Tasikmalaya dan Garut
(Klaster B) tergolong tinggi, vyaitu 7,3-8,1%.
Ratnasingham dan Hubert (2013) mengatakan,
bahwa suatu spesies yang memiliki keragaman ge-
netik >4% maka besar kemungkinan spesies tersebut
mengalami isolasi reproduksi dan jika perbedaannya
<2% maka dapat dikatakan sebagai satu spesies
yang sama. Persentase Nilai sharing component serta
perbedaan jarak genetik menjadi informasi yang dapat
menguatkan pernyataan sebelumnya bahwa setidak-
nya spesies M. albus di Jawa Barat terdiri atas dua
spesies kriptik dan setelah ditambahkan dengan
beberapa spesies Ingroup di beberapa wilayah dan
negara lainnya (dari GenBank) maka dalam studi ini
sedikitnya ada tiga spesies kriptik yang ditemukan
dari spesies M. albus yang komplek.

Matsumoto et al. (2010) mengungkapkan, bahwa
penggunaan analisis genetik mtDNA gen 16S rRNA
memberikan gambaran mengenai spesies kriptik M.
albus dan hasil penelitiannya mengungkapkan sedikit-
nya ada tiga spesies yang berbeda secara geografi
dari spesies M. albus kompleks. Pada cakupan skala
geografi yang lebih luas (khususnya di Indonesia)
dengan penggunaan dua marka gen mtDNA. Menurut
Arisuryanti (2016), secara keseluruhan ada 5 spesies
kriptik dari spesies M. albus (gen 16S rRNA) dan
khusus untuk spesies M. albus yang ditemukan di
Indonesia setidaknya ada dua spesies kriptik (gen
COIl dan 16S rRNA) yang salah satunya muncul
sebagai spesies baru dengan ciri morfologi yang
serupa dengan M. javanensis. Munculnya spesies
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baru secara genetik dapat terjadi melalui beberapa
proses seperti isolasi reproduksi yang berakhir pada
spesiasi maupun pembiakan buatan (artificial pro-
pagation) (Palumbi 1994; Hedrick 2001). Frankham et
al. (2002) mengatakan, bahwa fragmentasi menjadi
salah satu faktor yang menghantarkan terjadinya
isolasi populasi secara sempurna yang ditandai
dengan berhentinya aliran gen (gene flow) di antara
populasi. Menurut Seehausen dan Wagner (2014),
bahwa habitat ikan air tawar memiliki tingkat frag-
mentasi serta isolasi yang tinggi dan keragaman ikan
air tawar dapat menjadi bukti yang kuat untuk keuta-
maan spesiasi allopatric. Spesies M. albus tergolong
sebagai ikan air tawar yang memiliki sebaran distri-
busi luas serta laju fragmentasi habitat yang tinggi
seiring dengan meningkatnya aktivitas pengalihan
fungsi lahan (sawah irigasi) untuk peruntukan lain
(seperti pembangunan jalan raya, perumahan, dan
lain-lain). Berdasarkan hal tersebut maka sangat
mungkin bagi spesies M. albus memiliki beberapa
spesies kriptik seiring dengan meningkatnya laju
fragmentasi serta luasnya sebaran distribusi.

Selain kepastian identifikasi, studi keragaman
morfometrik dan genetik juga dapat digunakan untuk
evaluasi hubungan kekerabatan suatu spesies di
antara populasi. Hasil pengelompokan pohon filo-
genetik menunjukkan bahwa populasi Indramayu dan
Subang memiliki kekerabatan lebih dekat (jarak
genetik 0,2%) dibandingkan dengan Tasikmalaya dan
Garut. Sebaliknya, populasi Tasikmalaya dan Garut
(jarak genetik 0,6%) memiliki kekerabatan lebih dekat
dibandingkan dengan populasi Indramayu dan
Subang. Kesamaan hasil pengelompokan ikan belut
sawah Jawa Barat pada analisis klaster dan pohon
filogenetik menunjukkan bahwa keragaman morfo-
metrik dipengaruhi oleh perbedaan genetic antara
Gambar 5 dan Gambar 6. Walaupun ada studi yang
mengungkapkan bahwa sebagian besar variasi
fenotip antar populasi cenderung disebabkan oleh
faktor lingkungan, sedangkan untuk faktor genetik
memiliki pengaruh yang sedikit (Soewardi 2007). Di
sisi lain hubungan kekerabatan juga memberikan
gambaran terhadap kemungkinan adanya percampu-
ran genetik di antara populasi. Percampuran genetik
antara populasi disebabkan oleh beberapa faktor
seperti aliran genetik (gene flow) (Laudien et al.

2003), maupun aktivitas introduksi oleh manusia
0 5 10 15 20 25
POPULAS] 4+=vevene- T berernennn dreemmenen T 4
ndramayu
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Garut ]

Gambar 6 Dendrogram  hubungan kekerabatan empat
populasi belut sawah berdasarkan keragaman
morfometrik menggunakan metode klaster
Hirarkis-jarak Euclidean.


https://www.google.co.id/search?biw=751&bih=610&q=species+cryptic&spell=1&sa=X&ved=0ahUKEwiQzrrc0Y_XAhVDvo8KHTPmDuoQvwUIJygA
https://www.google.co.id/search?q=sharing+component&spell=1&sa=X&ved=0ahUKEwiQzaziv4_XAhWIsI8KHVOtDVsQvwUIJygA
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(Collins et al. 2002). Proses gene flow sering kali
dikaitkan dengan jarak geografis suatu populasi.
Kenchington dan Heino (2002) mengungkapkan,
bahwa kemungkinan terjadinya gene flow dari satu
populasi ke populasi lainnya tergantung pada tingkat
pemisahan geografi diantara populasi. Semakin jauh
jarak geografi maka perbedaan genetik antar populasi
semakin besar (Kenchington & Heino 2002; Hellberg
et al. 2002). Menurut Hellberg et al. (2002), beberapa
spesies laut (pemakan larva planktonik) menunjukkan
kesamaan genetik yang tinggi melebihi luasnya skala
geografi dan hal tersebut nampaknya disebabkan oleh
gene flow yang berkelanjutan.

Selain gene flow, aktivitas introduksi juga menjadi
salah satu faktor yang banyak berperan dalam hubu-
ngan kekerabatan suatu spesies di beberapa wilayah.
Collins et al. (2002) mengungkapkan, bahwa M. albus
yang ditemukan di Amerika Serikat memiliki komposisi
genetik (berdasarkan analisis pohon filogenetik) yang
sama dengan M. albus yang ditemukan di wilayah
Asia Tenggara sebagai akibat dari aktivitas introduksi.
Arisuryanti (2016) juga mengungkapkan, bahwa me-
ngelompoknya spesies M. albus dari Papua ke dalam
satu klaster yang sama dengan M. albus dari pulau
Jawa, Bali, dan Lombok, kemungkinan besar disebab-
kan oleh aktivitas translokasi spesies oleh manusia.
Berdasarkan jarak geografi di antara populasi serta
meningkatnya aktivitas introduksi ikan belut sawah
(sebagai ikan ekonomis penting), maka kemiripan
genetik yang dimiliki populasi Indramayu dengan
Subang serta populasi Tasikmalaya dengan Garut
mungkin disebabkan oleh percampuran genetik
melalui gene flow atau aktivitas introduksi. Walaupun
sumber pasti yang penyebabnya masih belum dapat
dipastikan karena ketiadaan informasi mengenai
aktivitas intoduksi maupun proses gene flow di antara
populasi.

Selain faktor genetik, keragaman morfometrik juga
bisa disebabkan oleh beberapa faktor, seperti per-
bedaan kondisi lingkungan, posisi geografi, serta
habitat yang berbeda (Hossain et al. 2010; Mohaddasi
et al. 2013; Solomon et al. 2015; Siddik et al. 2016;
Abdurahman et al. 2016). Posisi geografi yang ber-
beda, biasanya memiliki ketinggian tempat (altitude)
yang berbeda pula. Empat populasi belut sawah
penelitian dipilih sebagai perwakilan dari wilayah utara
dan selatan Jawa Barat dan empat populasi tersebut
memiliki altitude yang berbeda-beda. Populasi
Indramayu dan Subang (klaster pertama) termasuk ke
dalam populasi dataran rendah (>200 mdpl), sedang-
kan populasi Tasikmalaya dan Garut (klaster kedua)
termasuk ke dalam populasi dataran sedang
(200-600 mdpl) dan tinggi (> 600 mdpl) secara
berturut-turut (Gambar 1). Perbedaan tipe ketinggian
(altitude) populasi penelitian nampaknya tidak ber-
pengaruh secara sepesifik terhadap variasi morfo-
metrik belut sawah. Hal tersebut terlihat dari jumlah
pengelompokan yang dihasilkan dari analisis klaster
empat populasi belut sawah tidak sama dengan
jumlah tipe ketinggian empat populasi penelitian
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(Gambar 1 & 3). Hasil serupa juga ditemukan pada
belut sawah yang dilakukan oleh Arisuryanti (2016),
bahwa dalam satu klaster utama terdiri atas beberapa
populasi dengan ketinggian berbeda.

Kendati demikian, bahwa altitude memengaruhi
kondisi lingkungan sekitar termasuk lingkungan per-
airan telah banyak dibuktikan. Affandi et al. (2003)
mengungkapkan, bahwa ketinggian tempat (altitude)
akan memengaruhi parameter fisik air, kimia air,
tekstur substrat, serta biologi perikanan, dan pada
akhirnya beberapa parameter tersebut akan berpe-
ngaruh terhadap distribusi kelimpahan, komposisi
makanan, persentase jenis kelamin betina, TKG, serta
fekunditas ikan belut sawah. Oleh sebab itu, dugaan
tersebut masih memerlukan pembuktian dan
pengkajian lebih lanjut mengenai kondisi lingkungan
perairan dari empat populasi penelitian khususnya
pada populasi Tasikmalaya dan Garut, sehingga dari
pengkajian tersebut dapat diketahui, apakah dua
populasi tersebut (berbeda tipe ketinggian) memiliki
kondisi lingkungan perairan yang sangat berbeda atau
tidak jauh Dberbeda. Karena kondisi lingkungan
dengan perbedaan yang sangat extrem bisa menjadi
salah satu faktor yang menyebabkan variasi
morfometrik pada ikan. Siddik et al. (2016) mengung-
kapkan, bahwa perbedaan kondisi lingkungan seperti
salinitas perairan yang extrem di tiga sungai
Bangladesh, diduga menjadi salah satu faktor yang
memengaruhi variasi morfometrik pada spesies
Sillaginopsis panijus. Selain salinitas, parameter per-
airan lainnya seperti suhu, kekeruhan, arus, dan
kedalaman air serta biologi perairan seperti keter-
sediaan makanan yang menyebabkan perbedaan
habitat juga mungkin dapat dihubungkan dengan
perbedaan morfologi suatu spesies diantara populasi
(Allendorf 1988; Swain et al. 1991; Wimberger 1992).

KESIMPULAN

Analisis karakter morfologi dan genetik dengan
menggunakan marka gen COIl membuktikan bahwa
belut sawah yang diambil dari empat populasi di Jawa
Barat (Indramayu, Subang, Tasikmalaya, dan Garut)
mengelompok ke dalam dua klaster berbeda. Klaster
pertama terdiri atas populasi Indramayu dan Subang,
klaster kedua terdiri atas populasi Tasikmalaya dan
Garut. Pengelompokan tersebut menghantarkan pada
dugaan bahwa sedikitnya ada dua spesies kriptik dari
M.albus di Jawa Barat.
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