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Abstrak

Ikan gabus (Channa striata Bloch,1793) merupakan salah satu ikan air tawar yang memiliki prospek untuk
dibudidayakan karena memiliki nilai gizi yang tinggi terutama mengandung omega-3 untuk nutrisi anak-anak
dalam masa tumbuh kembang. Akan tetapi penelitian tentang komposisi nukleotida sekuen gen mitokondria
16S dan COl yang merupakan bagian dari kajian karakterisasi genetik ikan gabus dari Indonesia masih sangat
minim dilakukan. Padahal penelitian karakterisasi genetik ikan gabus penting dilakukan untuk memperoleh
informasi data yang dapat diaplikasikan dalam program pemuliaan maupun konservasi. Oleh karena itu,
penelitian ini bertujuan untuk mengetahui komposisi nukleotida sekuen gen mitokondria 76S dan COl ikan
gabus sebagai bagian dari kajian karakterisasi genetik ikan gabus (Channa striata Bloch, 1793) yang diambil
dari Danau Sentani, Jayapura, Papua. Pada penelitian ini digunakan satu sampel ikan gabus (GBS-01) dari
lokasi penelitian dan dibandingkan dengan database ikan gabus dari GenBank. Metode yang digunakan pada
penelitian ini adalah metode PCR dan primer yang digunakan adalah 16Sar dan 16Sbr untuk gen mitokondria
16S, sedangkan primer FishF2 dan FishR2 untuk gen mitokondria COI. Hasil penelitian menunjukkan bahwa
komposisi nukleotida gen mitokondria 716S ikan gabus yang diteliti (GBS-01) dari panjang fragmen partial
sebesar 616 bp yaitu T=21,92%; C=25,49%; A=30,19%, dan G=22,40%; sedangkan komposisi nukleotida
A+T=52,11% dan G+C=47,89%. Adapun komposisi gen mitokondria CO/ ikan gabus yang diteliti dari panjang
fragmen partial sebesar 705 bp adalah T=29,93%; C=28,65%; A=24,26%; dan G=17,16%; sedangkan komposisi
nukleotida A+T=54,48% dan G+C=45,52%. Data komposisi nukleotida dari dua gen mitokondria (76S dan COl)
ikan gabus tersebut diharapkan dapat melengkapi data informasi genetik yang penting bagi program
pemuliaan ikan gabus di masa yang akan datang.

Kata kunci: Gen 16S; gen COI; ikan gabus; karakterisasi genetik; komposisi nukleotida

Abstract

Stripped snakehead (Channa striata Bloch,1793) has potency to be developed in Indonesia due to high nutritional
value including omega 3 which is useful for children growth. However, study on composition of mitochondrial
DNA nucleotide as a part of study on genetic characterization of stripped snakehead fish in Indonesia is poorly
understood. Genetic characterization of stripped snakehead is important to obtain data information that can
be applied for breeding and conservation program. Therefore, the objective of this study was to determine the
16S and COI mitochondrial DNA nucleotide of stripped snakehead collected from Lake Sentani, Jayapura,
Papua. Method used in this research is PCR method using primer 16Sar and 16Sbr for 76S mitochondrial
gene, and FishF2 and FishR2 for COI mitochondrial gene. The results showed that composition of 76S mtDNA
nucleotide from 616 bp was T=21.92%, C=25.49%, A=30.19%, dan G=22.40%, whereas composition of
A+T=52.11% and G+C=47.89%. In addition, composition of CO/ mtDNA nucleotide from 705 bp was T=29.93%,
C=28.65%, A=24.26%, and G=17.16% while composition of A+T=54.48% and G+C=45.52%. Data of 16S and
COlI mitochondrial DNA nucleotide composition of the stripped snakehead collected from Lake Sentani gained
in this study are to be expected to complete genetic information of the fish species which is useful to improve
breeding program of this fish species in the future.

Key words: 16S mtDNA; COl/ mtDNA; stripped snakehead; genetic characterization; nucleotide
composition

diversitas baik mikrobia, tumbuhan dan hewan

Pengantar

Ind g . K keoul ki yang ada di Indonesia, termasuk diversitas ikan air
ndonesia merupakan negara kepulauan yang memtiii tawar (Lohman et al., 2011; Hubert et al., 2015).
dua hotspots yaitu Sundaland dan Wallacea. Salah satu ikan air tawar yang banyak
Keberadaan dua hotspots tersebut menggambarkan dikonsumsi oleh masyarakat Indonesia adalah
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lkan gabus (Channa striata Bloch,1793). lkan
gabus termasuk dalam ordo Perciformes,
subordo Channoidei dan famili Channidae
(Kottelat, 2013; Eschmeyer et al., 2018). lkan
gabus memiliki distribusi yang cukup luas di
Asia, terutama di Asia Barat (Pakistan,
Bangladesh, dan India), Asia Timur (Cina
Selatan dan Korea Selatan) dan Asia Tenggara
(Indonesia, Kamboja, Myanmar, Filipina, Vietnam,
Thailand dan Malaysia). Adapun di Indonesia ikan
gabus banyak ditemukan di Sumatera, Kalimantan
dan Jawa. lkan gabus juga diintroduksi ke
beberapa wilayah Indonesia antara lain ke Danau
Sentani, Papua. Menurut Laksmana, 2010, Danau
Sentani merupakan danau terbesar di Papua
dengan luas 9.300 hektar dan terdapat 21 pulau
kecil yang terdapat di danau ini. Danau Sentani
terbentang antara Kota Jayapura dan kabupaten
Jayapura. Di sisi utara danau terdapat pegunungan
cagar alam Cyclops yang memiliki banyak sumber
mata air sehingga aliran air dari sungai-sungai inilah
yang mengisi Danau Sentani yang hingga kini tidak
pernah menyusut. Hal ini memungkinkan banyaknya
nutrisi dari pegunungan yang ikut terbawa oleh aliran
air sungai, sehingga banyak organisme yang dapat
beradaptasi dengan baik termasuk spesies ikan
introduksi seperti ikan gabus.

Ikan gabus dikenal dengan ciri memiliki bentuk tubuh
silindris dengan kepala yang agak pipih dan kedua
mata terletak dorsolateral di bagian anterior kepala
dan juga terdapat hidung dibagian anterior berbentuk
tubular (Courtenay & Williams, 2004) dilengkapi sirip
dorsal yang memanjang dan sirip anal yang dilengkapi
dengan duri (spina). Warna tubuh ikan gabus yaitu
coklat tua keabu-abuan gelap atau berwarna coklat
zaitun pada bagian dorsal, sedangkan bagian ventral
berwarna keputihan dan terdapat serangkaian bentuk
seperti garis V (chevron-shaped) yang memanjang
hingga mid-lateral (Bhat et al., 2014; Tran et al., 2013).

Ikan gabus merupakan ikan bento-pelagik (Phen et
al., 2005) yang dapat bertahan di daerah dengan
kelembaban tinggi tanpa air dalam waktu yang
panjang sebelum kemudian menemukan perairan
baru untuk bermigrasi (Amilhat & Lorenzen, 2005).
Oleh karena itu, ikan gabus termasuk dalam salah
satu air-breathing fis . Selain itu juvenil ikan gabus
dapat beradaptasi dan toleran terhadap air dengan
kandungan oksigen rendah (Purnamawati et al.,
2017). lkan gabus dapat hidup pada perairan asam
dan alkali dengan rentang pH 4.25-9.45, sedangkan
suhu optimal perairan bagi ikan gabus sekitar 20-
35 °C tetapi juga dapat bertahan pada suhu lebih
rendah dari 15 °C dan suhu maksimum mencapai 40
°C (Abol-Munafi et al., 2004). Ikan gabus biasanya
memijah pertengahan bulan April hingga Juli dengan
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pemijahan tertinggi berlangsung pada bulan Juni.
Fekunditas individu betina ikan gabus cukup tinggi
yaitu dapat mencapai >20.000 jika nutrisi dan kondisi
lingkungan optimal (Ferdausi et al., 2015). Ikan gabus
merupakan karnivora yang memangsa insekta,
molusca, dan zooplankton (Kakkaeo et al., 2004).

Saat ini penggunaan DNA mitokondria untuk
karakterisasi genetik pada ikan telah banyak
dilakukan antara lain pada ikan belut (Monopterus
albus) (Arisuryanti, 2016; Arisuryanti et al., 2016);
ikan arowana (Scleropages formosus) (Ngili et
al., 2015) dan ikan sidat (Anguila sp.) (Muchlisin
et al., 2017). Penelitian karakterisasi genetik ikan
gabus menggunakan gen mitokondria 16S yang
dilakukan oleh Lakra et al. (2010) dan menggunakan
gen mitokondria CO/ yang dilakukan oleh Aquino
et al. (2011), Benziger et al. (2011), Serrao et al.
(2014), Sood et al. (2015), Dhar & Ghosh (2015),
dan Dahruddin et al. (2016) membuka kesempatan
lebih jauh untuk melakukan kajian gen mitokondria
yaitu dengan mengamati komposisi nukleotidanya
terutama bagi ikan gabus yang ditemukan di Danau
Sentani, Jayapura, Papua yang belum pernah
diteliti sebelumnya. Penelitian ini diharapkan dapat
melengkapi data karakterisasi genetik ikan gabus
yang ada di Indonesia yang berguna bagi program
pemuliaan ikan gabus di Indonesia pada masa yang
akan datang.

Bahan dan Metode

Pengambilan sampel dan penyimpanan sampel ikan
gabus

Pada penelitian ini sampel ikan gabus disampling
dari Danau Sentani, Jayapura, Papua pada posisi
geografis 2°36'36.7"S 140°31'11.6"E (Gambar 1)
dengan menggunakan jaring/net. lkan gabus yang
ditangkap kemudian didokumentasi (Gambar 2) dan
sekitar 50 g fi et ikan gabus dimasukkan ke dalam
tube 1,5 ml yang kemudian dipreservasi dengan
menggunakan etanol absolut 99%. Spesimen ikan
gabus tersebut selanjutnya diawetkan menggunakan
formaldehyde untuk dijadikan voucher specimen.
Filet dari sampel ikan gabus tersebut selanjutnya
dibawa ke Laboratorium Genetika dan Pemuliaan,
Fakultas Biologi UGM dan disimpan pada suhu 4°C
hingga digunakan. Penelitian ini dilakukan pada bulan
November 2017 sampai dengan Maret 2018.
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Gambar 1. Lokasi pengambilan sampel ikan gabus
(1) di Danau Sentani, Jayapura, Papua.

Gambar 2. Ikan gabus yang dikoleksi dari Danau
Sentani, Jayapura, Papua.

Isolasi DNA dan amplifikasi DN ikan gabus

Isolasi DNA, amplifikasi DNA dan elektroforesis
ikan gabus dilakukan di Laboratorium Genetika
dan Pemuliaan, Fakultas Biologi UGM. Isolasi DNA
filet ikan gabus yang dikoleksi dari Danau Sentani,
Jayapura, Papua menggunakan Qiagen DNeasy
blood and tissue kit (QIAGEN, Valencia, CA, USA).
Selanjutnya hasil isolasi DNA dari tiap sampel ikan
gabus diamplifikasi dengan menggunakan primer
16Sar (5'-CGCCTGTTTATCAAAAACAT-3') dan
16Sbr (5'-CCGGTCTGAACTCAGATCACGT-3") untuk
sekuensing gen mitokondria 16S serta primer FishF2
(5'-TCGACTAATCATAAAGATATCGGCAC-3') dan
FishR2 (5'-ACTTCAGGGTGACCGAAGAATCAGAA-3")
untuk sekuensing gen mitokondria CO/ (Ward et al.,
2005). Selanjutnya untuk amplifikasi DNA pada
penelitian ini digunakan MyTag HS Red Mix PCR
Kit (Bioline). Pada penelitian ini amplifikasi PCR
menggunakan 50puL reaksi yang terdiri dari 10-100

Copyright © 2018. Jurnal Perikanan Universitas Gadjah Mada
DOI: 10.22146/jfs.35551

Terakreditasi Ristekdikti Nomor: 30/E/KPT/2018

ng DNA genom yang ditambahkan 25 yL MyTaq HS
Red Mix PCR Kit; 2 mM MgCI2; 0,6 pyM untuk tiap
primer dan 11 yL ddH20. Sampel-sampel tersebut
selanjutnya dimasukkan ke dalam alat thermal cycler
(Biorad) dengan pengaturan siklus sebagai berikut :
satu siklus pre-denaturasi pada suhu 95 °C selama
5 menit yang diikuti dengan 35 siklus yang terdiri
dari tahap denaturasi pada suhu 95 °C selama 35
detik, annealing pada suhu 50 °C selama 30 detik,
dan extension pada suhu 72 °C selama 30 detik dan
bagian akhir dilakukan satu siklus dengan suhu 72 °C
selama 7 menit yang diikuti dengan hold pada suhu
4 °C selama 4 menit. Selanjutnya hasil produk PCR
sebanyak 2 pL dielektroforesis pada gel agarose 1%
yang ditambahkan dengan Gel Red untuk staining.
Adapun DNA /adder (Bioline) digunakan sebagai
marker untuk mendeteksi panjang fragmen PCR
produk Selanjutnya elektroforesis dilakukan pada
tegangan 100 V dengan arus 400 mA selama 12
menit. Visualisasi fragmen DNA dilakukan dengan
menggunakan UV lamp transilluminator (Daihan,
Korea) dan pita-pita yang terlihat didokumentasi
dengan GelDoc camera. Sampel selanjutnya dikirim
ke First Base Sdn Bhd. (Malaysia) melalui PT.
Genetika Science untuk dipurifikasi dan disekuensing.

Analisis Data

Hasil sekuen gen mitokondria 76S dan COl ikan gabus
diamati dengan menggunakan program SeqMan dan
EditSeq yang terdapat pada software DNASTAR
(DNASTAR Inc., Madison, USA). Pada penelitian
ini lajur forward dan reverse diamati secara cermat
untuk memastikan tidak ditemukan ketidaksesuaian
pada consensus sequence. Khusus untuk sekuen gen
mitokondria COI harus dipastikan tidak ditemukan
stop codon maupun gap pada consensus sequence
yang ditranslasi ke asam amino. Setelah hasil
consensus sequence dapat ditranslasi ke asam
amino tanpa stop codon maupun gap selanjutnya data
sekuen masing-masing sampel dihitung komposisi
nukleotidanya melalui program EditSeq pada menu
DNA Statistics. Adapun komposisi C+G divalidasi
menggunakan program DnaSP v.5.10.01 (Librado &
Rozas, 2009). Selanjutnya untuk verifikas spesies
digunakan program online BLAST nucleotide pada
The National Center for Biotechnology Information
(https://blast.ncbi.nim.nih.gov/Blast.cgi).

Hasil dan Pembahasan

Hasil penelitian menunjukkan bahwa hasil amplifikas
gen mitokondria 16S ikan gabus menghasilkan
panjang fragmen 616 bp dan panjang fragmen gen
mitokondria COl adalah 705 bp yang ditranslasi ke
235 asam amino. Berdasarkan analisis menggunakan
online BLAST nucleotide, sampel ikan gabus yang
diteliti memiliki similaritas 98-100% dengan Channa
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striata yang ada di database GenBank. Oleh
karena itu, sampel ikan gabus yang diteliti termasuk
spesies C. striata. Selanjutnya hasil amplifika i gen
mitokondria 76S dan CO/ dapat dilihat pada Gambar
3. Dari panjang fragmen 616 bp tersebut, komposisi
nukleotida gen mitokondria 76S ikan gabus yang
diteliti (GBS-01) adalah T=21,92%; C=25,49%;
A=30,19%, dan G=22,40%; sedangkan komposisi
nukleotida A+T=52,11% dan G+C=47,89%. Adapun
dari panjang fragmen 705 bp, komposisi nukleotida
gen mitokondria COl ikan gabus yang diteliti (GBS-
01) adalah T=29,93%; C=28,65%; A=24,26%;
dan G=17,16%; sedangkan komposisi nukleotida
A+T=54,48% dan G+C=45,52%.

2000 bp 2000 bp

1000 bp

1000 bp

500 bp
250 bp
100 bp

500 bp

250 bp
100 bp

Gambar 3. Hasil amplifikasi PCR ikan gabus yang
diteliti (GBS-01). (A) Hasil amplifikasi gen
mitokondria 16S dan (B) Hasil amplifik si
gen mitokondria COI.

Apabila data sekuen gen mitokondria 76S dan CO/
ikan gabus yang diteliti (GBS-01) dan data sekuen
ikan gabus (C. striata) dari database GenBank
disejajarkan (alignment), maka panjang fragmen
untuk gen mitokondria 76S adalah 519 bp dan
panjang fragmen gen mitokondria CO/ adalah 558
bp. Adapun komposisi nukleotida dari masing-masing
sekuen gen mitokondria dapat dilihat pada Tabel 1
dan Tabel 2.

Pada Tabel 1 terlihat bahwa perbedaan komposisi
nukleotida T dan C pada sekuen gen mitokondria
16S antara ikan gabus yang diteliti (GBS-01) dengan
ikan gabus (C. striata) dari database GenBank adalah
sama yaitu 0-0,39%. Adapun perbedaan komposisi
nukleotida A berkisar 0,13-0,39% dan nukleotida G
adalah 0,19-0,38%. Adapun perbedaan komposisi
A+T adalah 0-0,38%, sedangkan perbedaan
komposisi G+C berkisar 0-0,39%. Selain itu pada
Tabel 1 terlihat bahwa komposisi nukleotida G pada
ikan gabus (GBS-01) paling tinggi (23,12%) dibanding
ikan gabus dari database GenBank namun komposisi
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nukleotida A (30,25%) paling rendah dibandingkan
dengan ikan gabus lainnya dari database GenBank.

Tabel 1. Persentase komposisi nukleotida gen
mitokondria 16S ikan gabus yang diteliti
(GBS-01) dibandingkan dengan C. striata
dari database GenBank dengan panjang
fragmen 519 bp.

Sampel T(U) Cc A G A+T C+G
GBS-01 21,20 25,43 30,25 23,12 51,45 48,56
KU986899* 20,97 25,77 30,38 22,88 51,35 48,65
KX177965* 21,20 25,43 30,44 22,93 51,64 48,36
KT358478* 21,20 25,43 30,63 22,74 51,83 48,17
KT358477* 21,01 25,63 30,44 22,93 51,45 48,55
HM117233* 21,24 25,48 30,50 22,78 51,74 48,26
HM117222* 21,20 25,43 30,44 22,93 51,64 48,36
KC200559* 21,01 25,63 30,44 22,93 51,45 48,56
KC200558* 20,81 25,82 30,44 22,93 51,25 48,75
Keterangan

* sampel ikan gabus (C. striata) dari database Genbank.

Tabel 2. Persentase komposisi nukleotida gen
mitokondria COIl ikan gabus yang diteliti
(GBS-01) dibandingkan dengan C. striata
dari database GenBank dengan panjang
fragmen 558 bp.

Sampel T(U) Cc A G A+T C+G
GBS-01 30,11 29,21 24,37 16,31 54,48 45,52
KP842444* 30,29 29,03 24,55 16,13 54,84 45,16
KP842432* 30,29 29,03 24,55 16,13 54,84 45,16
KP842426* 30,29 29,03 24,73 15,95 55,02 44,98
KP842457* 30,11 29,21 2437 16,31 54,48 45,52
KP842455* 30,29 29,03 24,37 16,31 54,66 45,34
KF511507* 30,12 29,21 24,37 16,31 54,48 45,52
HM117202* 30,11 29,21 24,37 16,31 54,48 4552
KJ847132* 30,29 29,03 24,37 16,31 54,66 45,34
KP226701* 30,29 29,03 24,37 16,31 54,66 45,34
LN890329* 30,47 28,32 2527 15,95 55,74 44,27
KP842447* 30,65 28,32 24,73 16,31 55,38 44,62
EU342203* 30,65 28,32 24,73 16,31 55,38 44,62
HQ682672* 29,75 28,85 24,55 16,85 54,30 45,70
KU692420* 29,93 29,39 24,55 16,13 54,48 45,52
KU692414* 30,29 29,03 24,38 16,31 54,66 45,34
KJ937425* 29,93 29,39 24,37 16,31 54,30 45,70
KJ937376* 29,57 29,39 24,38 16,67 53,94 46,06
KC789522* 29,75 28,85 24,55 16,85 54,30 45,70
JQ661368* 29,75 28,85 24,55 16,85 54,30 45,70
Keterangan:
* sampel ikan gabus (C. striata) dari database Genbank.

Pada Tabel 2 tampak bahwa perbedaan komposisi
nukleotida sekuen gen mitokondria CO/ antara ikan
gabus yang diteliti (GBS-01) dengan komposisi
nukleotida ikan gabus dari database GenBank
berturut-turut sebagai berikut : T=0-0,54%; C=0-
0,89%; A=0-0,9%, dan G=0-0,54%, sedangkan
perbedaan komposisi A+T dan C+G hampir sama
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yaitu 0-1,26%.

Apabila dikaji lebih lanjut tampak bahwa perbedaan
komposisi nukleotida pada sekuen gen mitokondria
COl ikan gabus lebih tinggi dibandingkan pada
komposisi nukleotida sekuen gen mitokondria 16S.
Hal ini disebabkan karena gen mitokondria COl lebih
variabel dan laju evolusinya lebih cepat dibandingkan
gen mitokondria 716S yang lebih bersifat conserve
atau laju evolusi berjalan lebih lambat (Chauhan &
Raijiv, 2010; Arif et al., 2011). Perbedaan komposisi
nukleotida gen mitokondria 76S dan COl tersebut
mengindikasikan adanya variasi genetik pada
ikan gabus. Data komposisi nukleotida sekuen
gen mitokondria 76S dan COl ikan gabus tersebut
diharapkan dapat melengkapi data karakterisasi
genetik ikan gabus yang penting bagi program
pemuliaan ikan gabus dimasa yang akan datang
maupun untuk upaya konservasi ikan gabus yang
ada di Danau Sentani, Jayapura, Papua.

Kesimpulan

Komposisi nukleotida gen mitokondria 76S ikan
gabus yang diteliti (GBS-01) dari panjang fragmen
partial sebesar 616 bp yaitu T=21,92%; C=25,49%;
A=30,19%, dan G=22,40%; sedangkan komposisi
nukleotida A+T=52,11% dan G+C=47,89%. Adapun
komposisi gen mitokondria COIl ikan gabus yang
diteliti dari panjang fragmen partial sebesar 705
bp adalah T=29,93%; C=28,65%; A=24,26%;
dan G=17,16%; sedangkan komposisi nukleotida
A+T=54,48% dan G+C=45,52%. Selain itu terdapat
perbedaan komposisi nukleotida sekuen gen
mitokondria 16S dan COI antara ikan gabus yang
disampling dari Danau Sentani, Jayapura, Papua
dengan komposisi nukleotida ikan gabus yang ada di
database GenBank. Perbedaan komposisi nukleotida
ini menunjukkan adanya variasi genetik ikan gabus.
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