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DNA barcoding merupakan suatu teknik identifikasi spesies berbasis
molekuler dengan menggunakan gen Cytochrome C Oxydase Subunit
1 (CO1). DNA barcoding terhadap familia Bovidae berguna dalam
rangka identifikasi spesies, monitoring perdagangan daging ternak,
penegakkan hukum, serta klarifikasi spesies dalam suatu produk pangan
yang berasal dari hewan ternak. Penelitian ini bertujuan untuk
mengetahui efektivitas gen CO1 sebagai DNA barcode dengan melihat
jarak genetik antar-spesies dan inter-spesies Bovidae dengan spesies
outgrup serta kekerabatan spesies dalam konstruksi filogenetik.
Analisis sekuen CO1 dilakukan terhadap tujuh spesies Bovidae dan dua
spesies out grup. Data sekuen CO1 diperoleh dari NCBI
(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/) lalu dilakukan analisis jarak genetik
dan filogenetik menggunakan metode neighbor-joining (NJ) pada
software moleculer evolutionary genetics analysis (MEGA) versi 6.
Hasil penelitian menunjukkan jarak genetik intra-spesies Bovidae
berkisar antara 0,044-0,69% dengan jarak terendah terlihat pada spesies

Bos taurus (0,044%) dan tertinggi pada spesies Bos javanicus (4,69%).
Sedangkan jarak genetik inter-spesies berkisar antara 2,2-24,6% dengan
jarak tertinggi ditunjukkan oleh B. javanicus dan spesies outgroup yakni
sebesar 24,6% (rata-rata £2,2-0,05%). Sekuen gen CO1 pada spesies
familia Bovidae menunjukkan adanya variasi yang tinggi antar-spesies
namun rendah dalam spesies (intra-spesies). Oleh karena itu, gen CO1
efektif digunakan sebagai DNA barcode pada familia Bovidae.
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1. Pendahuluan

Bovidae merupakan familia mamalia besar yang tersebar luas di wilayah Indonesia.
Sejauh ini, telah terdapat 9 genus pada familia Bovidae di Indonesia di antaranya Bubalus,
Ovis, Capricornis, Bos, dan Capra. Spesies Bovidae tersebut terdiri dari kerbau (Bubalus
bubalis), anoa (Bubalus quarlesi, Bubalus depressicornis), domba (Ovis aries), kambing
Sumatra (Capricornis sumatraensis), banteng (Bos javanicus), sapi (Bos taurus), dan
kambing (Capra hircus) [1]. Beberapa anggota Bovidae diketahui merupakan spesies
endemik dan dipelihara di kawasan konservasi, seperti anoa (B. depressicornis, B. quarlesi)
dan banteng (B. javanicus). Sedangkan anggota Bovidae lainnya seperti sapi (B. taurus),
kambing (C. hircus), domba (O. aries), dan kerbau (B. bubalis) telah banyak dimanfaatkan
oleh masyarakat sebagai hewan ternak penyedia sumber protein berupa daging dan susu [2].

Pemanfaatan spesies Bovidae dalam produk makanan berbahan daging seringkali
menimbulkan keresahan di kalangan masyarakat. Di Indonesia, tak jarang ditemukan kasus
pemalsuan daging maupun produk olahan hewan, seperti bakso, dendeng, dan celeng dengan
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identitas hewan yang tidak jelas. Bahkan di beberapa tempat, sering dijumpai penggunaan
daging dari hewan liar [2]. Oleh karena itu, diperlukan metode identifikasi spesies yang
akurat menggunakan DNA barcode. Selain dapat memonitoring perdagangan daging, DNA
barcode juga dapat digunakan untuk memantau konservasi keanekaragaman hayati dan
eksploitasi ilegal spesies langka yang terancam punah [3].

DNA barcode merupakan sekuen DNA penanda yang digunakan untuk
mengidentifikasi suatu spesies secara molekuler. Teknik identifikasi menggunakan DNA
barcode disebut DNA barcoding [4]. Pada hewan, gen cytochrome C oxydase subunit 1
(CO1) dengan jumlah fragmen lebih dari 200 bp dipilih sebagai DNA barcode yang efektif
untuk melacak spesies dalam suatu produk [5]. Efektivitas tersebut dipengaruhi oleh karakter
gen CO1 yang memiliki kesamaan DNA yang besar di dalam spesies (intra-spesies) dan
perbedaan yang nyata diantara spesies (inter-spesies). Beberapa kelebihan gen CO1
dibandingkan dengan gen lainnya yaitu memiliki jumlah pasang basa yang relatif sedikit
(sekitar 648 bp), relatif stabil, mudah diamplifikasi, serta memiliki variabilitas yang rendah
(1-2%), bahkan untuk spesies yang berkerabat dekat hanya mempunyai perbedaan beberapa
persen saja [6]. Oleh karena itu, teknik DNA barcoding menjadi metode yang sangat akurat
dan efektif untuk melacak identitas suatu spesies [7].

Penelitian ini dilakukan untuk mengetahui efektivitas gen CO1 sebagai DNA
Barcode, ksususnya pada familia Bovidae yang ditunjukkan melalui jarak genetik antar-
spesies dan inter-spesies Bovidae dengan spesies outgrup serta konstruksi filogenetik. Jarak
genetik dan konstruksi pohon filogenetik merepresentasikan kedekatan spesies dalam tiap
taksa yang berguna dalam proses identifikasi.

2. Metode Penelitian

2.1 Koleksi Sekuen CO1

Penelitian ini menggunakan data sekuen CO1 yang berasal dari 7 spesies anggota
Bovidae diantaranya Bubalus depressicornis, Bubalus quarlesi, Bubalus bubalis, Bos
javanicus, Bos taurus, Capricornis sumateraensis, Capra hircus, dan Ovis aries serta 2
spesies out group (Sus sp. dan Daubentonia sp.). Terdapat 51 sekuen gen CO1 yang
diperoleh dari server NCBI (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/) dalam format FASTA.

2.2 Analisis Jarak Genetik dan Konstruksi Filogenetik

Analisis filogenetik untuk mengetahui klaster antar spesies/ taksa dilakukan dengan
metode neighbor-joining (NJ) [8-9], dimana kalkulasi matriks jarak genetik dihitung dengan
model Kimura-2 parameter yang diimplementasikan melalui pairwise distance calculation
pada software moleculer evolutionary genetics analysis (MEGA) versi 6 [10]. Derajat
kepercayaan statistik dievaluasi menggunakan tes bootstrap sebanyak 1000 ulangan [2].

3. Hasil dan Pembahasan
3.1 Hasil Penelitian

3.1.a Sekuen Gen CO1

Sekuen CO1 yang dianalisis pada 51 spesies memiliki jumlah pasang basa (bp) yang
bervariasi, dimana sekuen terpendek berjumlah 537 bp dan terpanjang 1543 bp. Total sekuen
dianalisis lebih lanjut untuk mengetahui klaster antar spesies/ taksa.

3.1.b Analisis Jarak Genetik

Jarak genetik mempresentasikan tingkat perbedaan genomik (gen) dari suatu spesies
atau populasi yang dinyatakan dalam kuantitas numerik [11]. Jarak genetik intra-spesies
anggota familia bovidae dapat dilihat pada tabel 1.
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Tabel 1. Jarak genetik intra-spesies Bovidae

Spesies Jarak genetik/ d S.E Persentase (%0)
Bos javanicus 0.04697 0.00739 4.697
Bos taurus 0.00044 0.00043 0.044
Bubalus bubalis 0.01705 0.00420 1.705
Bubalus depressicornis 0.01364 0.00384 1.364
Bubalus quarlesi 0.00721 0.00250 0.721
Capra hircus 0.00066 0.00061 0.066
Capricornis sumatrarensis 0.00198 0.00136 0.198
Ovis aries 0.00227 0.00107 0.227
Out grup 0.13603 0.01325 13.60

Tabel 2. Jarak genetik inter-spesies

Bos_javanicus 0.010 0.016 0.017 0.017 0.020 0.019 0.022 0.020
Bos_taurus 0.068 0.017 0.019 0.019 0.021 0.020 0.020 0.019
Bubalus_bubalis 0.137 0.136 0.005 0.005 0.021 0.019 0.021 0.019
Bubalus_depressicornis 0.145 0.152 0.028 0.005 0.022 0.019 0.022 0.019
Bubalus_quarlesi 0.142 0.149 0.025 0.022 0.022 0.019 0.022 0.019
Capra_hircus 0.181 0.186 0.182 0.190 0.183 0.017 0.017 0.019
Capricornis_sumatrarensis 0.176 0.158 0.165 0.174 0.165 0.130 0.018 0.018
Ovis_aries 0.196 0.174 0.186 0.194 0.192 0.111 0.146 0.019
Out_group 0.246 0.236 0.227 0.228 0.220 0.223 0.210 0.229

3.2 Pembahasan

Pada tabel 1, hasil analisis diversitas genetik intra-spesies Bovidae menunjukkan
kisaran antara 0,044-0,69% dengan jarak terendah terlihat pada spesies Bos taurus (0,044%)
dan tertinggi pada spesies Bos javanicus (4,69%). Perbedaan jarak genetik yang relatif besar
pada spesies Bos javanicus dapat disebabkan oleh letak geografis yang memisahkan habitat
antar-spesies. Berdasarkan penelitian Michel [12], diversitas genetik dalam spesies pada
Bovidae, Crocodylidae, Alligatoridae, dan Cercopithecidae berkisar antara 0 - 1,92% dengan
rata-rata 0,24%. Hal tersebut selaras dengan hasil dalam studi ini kecuali pada spesies Bos
javanicus. Jarak genetik pada Bos javanicus (>2%) dapat disebabkan oleh perbedaan
geografis antar individunya. Dalam penelitian Jin et. al [13] bahwa faktor ekologi dapat
memengaruhi keragaman genetik pada spesies (Lepidopteran) berdasarkan analisis barcode
DNA (CO1). Adapun jarak genetik inter-spesies ditunjukkan pada tabel 2.

Kisaran jarak genetik inter-spesies familia Bovidae dengan spesies out group yaitu
antara 2,2-19,6%. Jarak genetik inter-spesies Bovidae yang terendah ditunjukkan oleh
spesies Bubalus quarlesi dan Bubalus depressicornis dengan persentase 2,2%, sedangkan
yang tertinggi ditunjukkan pada spesies Bos javanicus dan Ovis aries dengan persentase
19,6%. Spesies out grup diketahui memiliki jarak genetik yang relatif tinggi terhadap spesies
familia bovidae, dengan kisaran 21-24,6%. Secara keseluruhan, perbandingan jarak genetik
antar spesies Bovidae dengan spesies out grup yang paling tinggi ditunjukkan oleh Bos
javanicus dan spesies outgrup yakni sebesar 24,6% dengan rata-rata +2,2-0,05%.

Penelitian Zein dan Sulistiana (2012) memperlihatkan bahwa jarak genetik antar-
spesies ordo Cetartiodactyla (termasuk familia Bovidae) berkisar antara 2-28%. Hasil
analisis gen CO1 dalam studi ini menunjukkan bahwa jarak genetik inter-spesies jauh lebih
tinggi dibandingkan dengan jarak genetik intra-spesies. Hal ini menunjukkan bahwa gen
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COL1 efektif digunakan sebagai DNA barcode untuk mengidentifikasi organisme sebab
memiliki variasi yang jauh lebih rendah di dalam spesies dan tinggi antar-spesiesnya [2].
Filogenetik (filogeni) merupakan studi yang mempelajari tentang kekerabatan antar
organisme berdasarkan hubungan evolusi. Analisis filogenetik dilakukan untuk
memprediksi adanya hubungan evolusioner antar spesies yang divisualisasikan dalam
diagram berbentuk pohon bercabang atau pohon filogeni. Pohon filogeni merepresentasikan
kekerabatan spesies dengan nenek moyangnya yang paling dekat [14]. Hasil konstruksi
filogeni pada familia Bovidae dengan spesies out group dapat dilihat pada gambar 1.
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Gambar 1. Konstruksi pohon filogeni familia bovidae dan out group menggunakan metode Neighbor-joining

Hasil konstruksi filogenetik memperlihatkan enam klaster besar. Klaster tersebut
terdiri dari empat genus Bovidae di antaranya Bubalus, Bos, Capra, Ovis dan dua klaster
dari genus pembanding yaitu Sus dan Daubentonia. Nilai bootstrap yang terbentuk antara
genus Bovidae dengan genus pembanding adalah 85 yang menunjukkan tingkat perbedaan
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sekuen gen COL. Oleh karena itu, genus Sus dan Daubentonia membentuk klaster baru di
luar Kklaster genus Bovidae.

Konstruksi filogenetik familia Bovidae memperlihatkan kedekatan antar taksa
berdasarkan tingkat kemiripan sekuen CO1. Persentase jarak genetik antar-spesies akan
memengaruhi konstruksi clade dimana kedekatannya dalam pohon filogeni dapat terlihat
jelas. Penelitian Zein menunjukkan bahwa analisis filogenetik dengan Neighborjoining
membentuk unit yang kohesif antar-spesies dimana tingkat perbedaan sekuen CO1 antar
taksa menunjukkan keserasian yang jelas [15]. Hasil konstruksi filogenetik menunjukkan
efektivitas CO1 untuk membedakan kelompok spesies.

4. Kesimpulan

Panjang sekuen CO1 yang dianalisis pada 51 individu dari 7 spesies Bovidae
bervariasi dengan ukuran sekuen terpendek yaitu 537 bp. dan terpanjang1543 bp. Hasil
analisis diversitas genetik intra-spesies Bovidae menunjukkan kisaran antara 0,044-0,69%
dengan jarak terendah terlihat pada spesies Bos taurus (0,044%) dan tertinggi pada spesies
Bos javanicus (4,69%). Secara keseluruhan, perbandingan jarak genetik antar spesies
bovidae dengan spesies out grup yang paling tinggi ditunjukkan oleh Bos javanicus dan
spesies outgrup yakni sebesar 24,6% dengan rata-rata £2,2-0,05%. Sekuen gen CO1 pada
spesies familia Bovidae menunjukkan adanya variasi yang tinggi antar-spesies namun
rendah dalam spesies (intra-spesies). Oleh karena itu, gen COL1 efektif digunakan sebagai
DNA barcode untuk memantau perdagangan spesies pada familia Bovidae.
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