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ABSTRAK

Ikan sili (famili Mastacembelidae) adalah ikan yang tersebar secara alami dan
terdistribusi luas di Pulau Jawa, khususnya di Sungai Brantas di Jawa Timur. lkan ini
memiliki nilai ekonomi yang tinggi sebagai sumber protein masyarakat lokal serta akhir-
akhir ini menjadi populer sebagai ikan hias di kalangan penghobi. Pemenuhan kebutuhan
pasar saat ini masih dipasok dari hasil tangkapan di alam yang menyebabkan populasinya
menurun drastis. Informasi ilmiah dasar mengenai identifikasi spesies dan penentuan
posisi filogenetik suatu spesies termasuk ikan sili sangat penting untuk dilakukan guna
mendukung upaya budidaya, domestikasi serta menjaga kelestariannya di alam. Pada
penelitian ini, spesimen ikan sili ditangkap dari daerah aliran Sungai Brantas, Jawa Timur
pada dua lokasi di Malang dan Kediri. DNA mitokondria daerah cytochrome ¢ oxidase
sub unit I (COI) kemudian di sekuensing pada beberapa individu yang dipilih secara acak.
Hasil analisis morfologi dan genetik menggunakan BLASTn menunjukkan bahwa
spesimen yang diteliti dapat terkonfirmasi sebagai Macrognathus aculeatus. Analisis
filogenetik dengan menggunakan metode Bayesian Inference menunjukkan bahwa
spesies M. aculeatus memiliki kerabat terdekat dengan M. arai dari Bangladesh.
Rekonstruksi filogenetik menunjukkan bahwa individu M. aculeatus dari Malang dan
Kediri terkelompok menjadi satu clade dengan indvidu dari Mojokerto serta memiliki
divergensi molekuler yang sangat kecil yang mengindikasikan bahwa mereka berasal dari
populasi yang sama. Hasil penelitian ini dapat dijadikan informasi awal untuk merancang
manajemen domestikasi, budidaya, serta konservasi yang efektif.

Kata kunci: analisis morfologi; Bayesian Inference; divergensi molekuler; domestikasi;
konservasi;

ABSTRACT

The spiny eels (family Mastacembelidae) is a fish that naturally and widely
distributed on Java Island, especially in the Brantas River of East Java. This fish has high
economic value, as a source of protein for local people and has recently popular as an
ornamental fish among hobbyists. To fulfill market needs, fishermen must catch the fish
from nature, leading to a severe population decline. Basic scientific information regarding
species identification and determining the phylogenetic position fish species including the
spiny eels is very important in order to support aquaculture, domestication and maintain
its sustainability in nature. Specimens of the spiny eels were collected from Brantas River
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basin, East Java, at two localities in Malang and Kediri. Mitochondrial DNA from the
cytochrome ¢ oxidase subunit | was then sequenced on several randomly selected
specimens. Results of morphological and genetic analysis using BLASTn showed that the
specimens under study could be confirmed as Macrognathus aculeatus. Phylogenetic
analysis using the Bayesian Inference method showed that M. aculeatus in this study has
the closest relative to M. arai from Bangladesh. The phylogenetic reconstruction showed
that individuals of M. aculeatus from Malang and Kediri were clustered together with
individuals from Mojokerto with very shallow molecular divergence, indicating that they
possibly originated from the same population. The results of this study can be used as
basic information to design effective management of domestication, aquaculture, and

conservation in the future.

Keywords:
molecular divergence;

PENDAHULUAN

Indonesia merupakan salah satu
negara dengan tingkat keanekaragaman
iktiofauna terbesar di dunia, menjadi
rumah lebih dari 4800 spesies ikan yang
terdistribusi secara alami. Dari jumlah
tersebut, lebih dari 1200 spesies
merupakan ikan air tawar dan hampir 150
spesies diantaranya adalah endemik
(Direktorat Jenderal Konservasi Sumber
Daya Alam dan Ekosistem, 2019; Froese
& Pauli, 2022). Dengan tingginya
keanekaragaman hayati tersebut,
Indonesia termasuk ke dalam salah satu
negara mega-biodiversitas (megadiverse
countries) dan titik pusat biodiversitas
(biodiversity hotspot) (Mittermeier et al.,
1997; Myers et al., 2000). Sayangnya,
biodiversitas iktiofauna di Indonesia
berada dalam tekanan yang mengarah ke
kepunahan (Wibowo et al., 2019;
Gustiano, Kurniawan, & Haryono, 2021).
Tingginya laju kehilangan biodiversitas
iktiofauna di Indonesia sering
diasosiasikan dengan beberapa faktor
terkait kegiatan ekonomi dan
pertumbuhan jumlah penduduk. Faktor-
faktor tersebut mengarah pada aktivitas
antropogenik misalnya kerusakan habitat,
pencemaran lingkungan, penangkapan
berlebih serta introdukasi spesies alien
dan invasif (Cleary & deVantier, 2011;
von Rintelen, Arida, & Hauser, 2017)

Ikan sili merupakan sebutan umum
untuk kelompok ikan dalam famili
Mastacembelidae. Di beberapa daerah
yang berbeda, ikan sili disebut juga ikan

Bayesian Inference; conservation; domestication; morphological analysis;

mirik, ikan berod dan ikan tilan. Famili
Mastacembelidae terdiri dari tiga genera
yaitu Macrognathus, Mastacembelus dan
Sinobdella (Nelson, Grande, & Wilson,
2016; Fricke, Eschmeyer, & Van der
Laan, 2023). Sementara Sinobdella
adalah genus monotipik (monotypic
genus) yang hanya memiliki satu anggota
spesies S. sinensis, Macrognathus dan
Mastacembelus memiliki banyak spesies
dengan jumlah masing-masing 24 dan 64
spesies (Froese & Pauli, 2022; Fricke et
al., 2023). Di Indonesia, khususnya di
wilayah bagian barat, sampai saat ini
terdistribusi sembilan spesies dari famili
Mastacembelidae. Dari jumlah tersebut,
lima spesies termasuk genus
Macrognathus dan empat spesies dari
genus Mastacembelus (Froese & Pauli,
2022). Di Pulau Jawa, tercatat empat
spesies Mastacembelidae yang
terdistribusi  secara  alami  yaitu
Machrognathus aculeatus, M. maculatus,
Mastacembelus erythrotaenia dan M.
unicolor (Kottelat et al., 1993).

Ikan sili merupakan salah satu
komoditas dengan nilai ekonomi yang
tinggi (Meijaard et al., 2006). lkan ini
merupakan sumber protein masyarakat
lokal dan bahkan pada daerah tertentu,
menjadi makanan khas yang populer dan
digemari, misalnya di Lamongan, Jawa
Timur (Rahma, 2021). Selain itu, ikan sili
akhir-akhir ini menjadi populer sebagai
ikan hias di kalangan para penghobi.
Namun sayangnya, beberapa laporan
penelitian, hasil wawancara dengan
nelayan maupun pengamatan di lapang
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menunjukkan bahwa populasi ikan sili di
alam telah menurun (Hadiaty, 2011;
Andani, Herawati & Zahidah, 2017;
pengamatan pribadi). Kecenderungan
penurunan populasi ikan sili juga terjadi
di daerah aliran Sungai Brantas. Sungai
Brantas yang merupakan  sungai
terpanjang ke dua di Pulau Jawa telah
mengalami kemunduran kualitas mutu air
akibat dari pencemaran serta kerusakan
lingkungan  (Yetti, Soedharma, &
Haryadi, 2011; Lusiana & Rahadi, 2018).
Selain itu, keberadaan spesies ikan alien
invasif juga mengancam keberadaan
spesies indigenous termasuk ikan sili
(Syafei & Sudinno, 2018).

Upaya domestikasi dan budidaya
ikan sili telah dilakukan meskipun belum
berhasil pada tingkatan komersial
(misalnya pada penelitian Mukti et al.,
2009), sehingga pemenuhan kebutuhan
pasar masih mengandalkan hasil tangkap
di alam. Upaya domestikasi ikan sili
sangat penting untuk dilakukan baik
sebagai upaya konservasi maupun
pemenuhan kebutuhan penyediaan benih
pada  kegiatan  budidaya. = Untuk
melakukan kegiatan domestikasi dengan
efektif dan tepat, informasi dasar
misalnya mengenai identifikasi spesies
yang akurat serta posisi filogenetik
diantara spesies lain pada pada famili
Mastacembelidae adalah sangat penting.

Identifikasi spesies yang akurat
menjadi fundamental dan dasar untuk
melakukan  domestikasi, monitoring
ekologi, mengevaluasi strategi konservasi
dan mengestimasi dinamika populasi
suatu spesies di alam. Kesalahan dalam
identifikasi spesies dapat menyebabkan
dampak negatif yang parah, misalnya
perancangan strategi konservasi yang
tidak tepat, mengabaikan spesies yang
terancam  punah  dan  sebaliknya
memberikan perhatian kepada spesies
yang tidak dilindungi, sampai dengan
abai terhadap populasi ikan yang
mengalami penurunan populasi
(Teletchea, 2009; Austen et al., 2016).
Sementara itu, rekonstruksi filogenetik
untuk menentukan posisi filogenetik
suatu spesies menjadi penting untuk
mengetahui  hubungan  kekerabatan,
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sejarah evolusi, adaptasi serta dapat pula
memprediksi perubahannya di masa
depan (Ryder, 1986; Wiley, 2010;
Strecker et al., 2011).

DNA mitokondrial daerah
cytochrome oxidase ¢ subunit | (COIl)
merupakan marka molekuler yang biasa
disebut sebagai barcode region pada
aplikasi DNA barcoding. Fragmen
sekuen COIl sepanjang ~ 650 bp,
digunakan sebagai marker standar untuk
melakukan identifikasi spesies yang
cepat dan akurat serta sering pula
digunakan pada analisis filogenetik
(Hebert et al.,, 2003a; Hebert,
Rathasingham, & DeWaard, 2003b;
Dahruddin et al., 2017; Fadli et al., 2020;
Pandey et al., 2020). Dalam penelitian
ini, kami melakukan koleksi spesimen
ikan sili di daerah aliran Sungai Brantas
untuk melakukan identifikasi spesies
secara akurat dengan menggunakan
analisis morfologi dan genetik serta
menentukan posisi filogenetiknya
diantara spesies lainnya dalam genus
Macrognathus.

METODE PENELITIAN
Koleksi spesimen di Sungai Brantas

Sampling di daerah aliran Sungai
Brantas, Jawa Timur, dilakukan selama
tujuh bulan, dimulai dari bulan Oktober
2021 sampai dengan bulan April 2022.
Individu ikan sili dapat ditangkap dari
Bendungan Waru Turi Desa
Gampengrejo, Kecamatan Gampengrejo,
Kabupaten Kediri dan Bendungan
Dempok, Desa Gampingan, Kecamatan
Pagak, Kabupaten Malang, Jawa Timur
(Gambar 1, Tabel 1). Spesimen ikan sili
ditangkap dengan menggunakan alat
tangkap pancing. Individu ikan sili yang
ditangkap di lapang kemudian dimatikan
dalam kondisi segar dengan cara
direndam di dalam air es. Identifikasi
awal di lapang menunjukkan bahwa
spesimen yang ditangkap merupakan
spesies dari genus Macrognathus.
Sebagian kecil dari sirip pektoral bagian
kanan tubuh kemudian dipotong dan
disimpan dalam larutan TNESU-8 buffer
untuk analisis molekuler (Asahida et al.,
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1996). Spesimen ikan sili diawetkan dan
difiksasi dengan larutan formalin 10%
untuk penyimpanan suhu ruang dalam
jangka waktu yang lama. Setiap spesimen
kemudian disimpan di  Depositori
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Ichthyologicum  Brawijaya, Fakultas
Perikanan dan llmu Kelautan, Universitas
Brawijaya dan masing-masing individu
telah diberi nomor voucher (Tabel 1).

12°30% 11307

oS

112°30% H30%

Gambar 1. Peta lokasi sampling ikan sili di Kediri dan Malang, Jawa Timur. Garis
berwarna kuning menunjukkan aliran Sungai Brantas yang mengalir ke arah

Laut Jawa.

Tabel 1. Lokasi Sampling Ikan Sili di Daerah Aliran Sungai Brantas, Jawa Timur

Lokasi Titik Koordinat Jumlah Nomor Spesimen yang
S E Sampel Voucher disekuensing
Bendungan Waru Turi Desa -8.18768  112.507497 10 UB.1.321.1- UB.1.321.2,
Gampengrejo, Kecamatan UB.1.321.10 UB.1.321.6,
Gampengrejo, Kabupaten UB.1.321.9
Kediri
Bendungan Dempok, Desa -7.7633013  112.022479 10 UB.1.322.1- UB.1.322.3,
Gampingan, Kecamatan UB.1.322.10 UB.1.321.6,
Pagak, Kabupaten Malang UB.1.321.8
Identifikasi morfologi Karakter ~meristik dihitung dengan
Identifikasi  secara  morfologi mengamati misalnya: jumlah duri lunak

dilakukan dengan mengacu pada Roberts
(1985) dan Kottelat et al., (1993).
Analisis morfologi dilakukan dengan
mengukur karakter morfometri
menggunakan digital callipers dengan
tingkat akurasi 0.1 mm, misalnya panjang
standar, panjang kepala, lebar badan,
panjang snout, dan diameter mata.

164

sirip punggung, jumlah duri lunak sirip
ekor, jumlah duri lunak sirip anal. Selain
itu pengamatan pola warna tubuh juga
dilakukan pada spesimen yang ditangkap
baik dalam kondisi segar maupun saat
sudah diawetkan. ldentifikasi morfologi
awal di laboratorium menunjukkan
bahwa spesimen yang berhasil ditangkap
termasuk dalam genus Macrognathus.
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Ekstraksi DNA, Polymerase Chain
Reaction dan Sekuensing

Sebanyak total enam individu (dari
tiga individu pada masing-masing lokasi)
diambil secara acak untuk analisis
genetik.  Ekstraksi DNA dilakukan
dengan menggunakan metode phenol
chloroform dengan prosedur yang
dijelaskan oleh Asahida et al., (1996).
Prosedur singkatnya adalah sebagai
berikut: proses denaturasi protein dimulai
dengan menambahkan 20 pl Proteinase K
(20 mg/ml) di tube 1,5 ml yang berisi
sampel jaringan sirip pektoral sebelah
kanan di dalam larutan TNESU8 buffer.
Larutan ini kemudian diinkubasi pada
suhu 37°C selama 15-20 jam. Selanjut-
nya, ditambahkan larutan  phenol:
chloroform (perbandingan 1:1). Proses
selanjutnya adalah  alkohol  dingin
ditambahkan untuk proses presipitasi
DNA. DNA yang sudah terpresipitasi
kemudian dilarutkan dengan mengguna-
kan TE-buffer. Sampel DNA kemudian
disimpan pada suhu sekitar -20°C untuk
proses Polymerase Chain Reaction
(PCR).

Gen COI pada DNA mitokondria
sepanjang ~ 680 bp diamplifikasi
menggunakan PCR dengan primer umum
untuk ikan (Ward et al 2005). Urutan
primer forward adalah Fish F1 5’
TCAACCAACCACAAAGACATTGGC
AC 3’ sedangkan urutan untuk primer
reverse adalah Fish R1 5’
TAGACTTCTGGGTGGCCAAAGAAT
CA 3’. Proses PCR dilakukan pada 10 pl
larutan reaksi dengan enzim DNA
polymerase dengan menggunakan . PCR
dilakukan dengan 30 siklus yang terdiri
dari 98°C selama 5 detik, 55°C selama 15
detik dan 72°C selama 20 detik. Untuk
proses  sekuensing, produk PCR
kemudian dikirim ke Apical Scientific
Sdn  Bhd, Malaysia.  Sekuensing
dilakukan dengan menggunakan metode
Sanger. Sekuen DNA vyang didapat
kemudian diedit dan disusun mengguna-
kan perangkat Chromas (Technelysium,
DNA Sequencing Software). Sekuen
kemudian disejajarkan dan diinspeksi
secara manual dengan menggunakan
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perangkat Mesquite v3.11 (Maddison &
Maddison, 2017).

Analisis BLASTn dan Filogenetik

Sekuen DNA mitokondrial COI
ikan sili pada penelitian ini dianalisis
dengan menggunakan metode Basic
Local Alignment Search Tool nucleotide
(BLASTn) untuk mengetahui tingkat
kemiripan sekuennya dengan sekuen
spesies lain yang disimpan di GenBank.
Identifikasi  spesies secara  genetik
dilakukan berdasarkan tingkat kemiripan
10 sekuen teratas dari hasil analisis
BLASTN.

Berdasarkan hasil pengamatan
morfologi di laboratorium serta hasil
analisis BLASTN, individu yang didapat
saat sampling dapat diidentifikasi sebagai
spesies di dalam genus Macrognathus.
Dengan  demikian, pada  analisis
filogenetik, sekuen DNA mitokondrial
region COI pada enam individu ikan sili
selanjutnya digabungkan dengan sekuen
species Macrognathus yang disimpan
dalam GenBank. Dari 24 species valid
pada genus Macrognathus, hanya 13
spesies yang memiliki sekuen COI yang
tersimpan di GenBank. Dari jumlah
tersebut, hanya 10 spesies yang sekuen
COl nya terpublikasi di jurnal
internasional. Berdasarkan alasan ini,
dataset sekuen COIl untuk analisis
filogenetik terdiri dari 18 spesies yang
terdiri dari enam sekuen pada penelitian
ini, 10 sekuen spesies Macrognathus dari
GenBank serta dua spesies ourgroup
(Mastacembelus  ellipsifer dan M.
taiaensis).

Analisis  filogenetik  dilakukan
dengan menggunakan metode Bayesian
Inference pada perangkat lunak MrBayes
v3.12 (Ronquist & Huelsenbeck, 2003).
Karena keterbatasan model substitusi
yang tersedia dalam perangkat lunak ini,
kami menetapkan model evolusi paling
kompleks yaitu GTR+I+G dengan 4
kategori gamma untuk semua partisi.
Analisis dimulai dari pohon yang
dihasilkan secara acak, proses Markov
chain Monte Carlo (MCMC) awalnya
ditetapkan pada 2.000.000 generasi dan
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berlanjut hingga nilai Average Standard
Deviation of Split Frequency menjadi
kurang dari 0,01. Secara standar, analisis
dilakukan melalui dua proses independen
dengan empat rantai MCMC simultan
pada suhu 0,20. Sebanyak 25% generasi
pertama adalah dibuang sebagai "burnin”
setelah skor kemungkinan mencapai
stasioneritas. Pohon diambil sampelnya
setiap 100 generasi dan pohon konsensus
mayoritas 50% dengan  Bayesian
Posterior Probabilities (BPP) pada node
dibangun  berdasarkan  pohon  dari
generasi yang tersisa.

HASIL DAN PEMBAHASAN

Hasil Sampling dan Catatan Habitat
Ikan Sili

Sampling lapangan untuk
mendapatkan individu ikan sili dilakukan
di lima lokasi di sepanjang daerah aliran
Sungai Brantas. Namun demikian,
spesimen hanya berhasil ditangkap dari
dua lokasi yaitu dari Kediri dan Malang
dengan jumlah masing-masing lokasi
sebanyak 10 individu. Meskipun koleksi
sampel dilakukan lebih dari satu kali
pada masing-masing lokasi, namun di
tiga lokasi lain tetap tidak berhasil
didapatkan individu ikan sili.

Pengamatan di lokasi sampling
menunjukkan bahwa ikan sili di Kediri
dan Malang cenderung mendiami daerah
sungai yang memiliki banyak vegetasi

p-1SSN 2550-1232
e-ISSN 2550-0929

tanaman di bagian pinggirannya, dengan
dasar substrat yang berlumpur atau
berpasir. Beberapa catatan dari penelitian
sebelumnya menunjukkan bahwa ikan
sili cenderung menyukai habitat berlum-
pur atau berpasir karena ikan ini biasa
menenggelamkan diri di substrat tersebut.
Selain itu, ikan ini banyak juga
ditemukan di serasah dedaunan di sungai
serta di tanaman air di sepanjang sungai
(Kottelat & Widjanarti, 2005; Mukti et
al., 2009; Froese & Pauli, 2022). Gambar
lokasi sampling ikan sili dan contoh foto
spesimen yang ditangkap dapat dilihat
pada Gambar 2.

Identifikasi spesies secara morfologi
dan genetik

Spesies pada famili
Mastacembelidae relatif sulit untuk
dibedakan antara satu dengan lainnya.
Klasifikasi serta identifikasi spesies yang
akurat menjadi tantangan tersendiri pada
spesies dari famili ini. Hal ini disebabkan
karena beberapa karakter morfologi
kunci untuk mengidentifikasi antar
spesies dapat bervariasi seiring dengan
tahapan pertumbuhan ikan atau yang
biasa disebut sebagai variasi ontogeny.
Selain itu, karakter morfologi kunci

tersebut seringkali tumpang tindih di
beberapa spesies (Britz 1996; Tran et al.,
2013; Duong et al., 2020).

Individu ikan sili yng ditangkap dari Kediri (A) d'n Malang (B) dengan

Gambar 2.
panjang standar: 17,2 cm dan 19,4 cm serta kode voucher UB.1.321.8 dan
UB.1.322.9. Foto lokasi sampling ikan sili di Kediri (C) dan Malang (D).
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Spesies dalam genus
Macrognathus dapat dibedakan dengan
genus  Mastacembelus  berdasarkan
karakter kunci sebagai berikut: pinggiran
lubang hidung depan memiliki 6 vs. 2
tonjolan halus seperti jari kecil; 14-31 vs.
33-40 duri keras sirip dorsal; 48-70 vs.
68-85 duri lunak sirip dorsal dan sirip
anal (Kottelat et al., 1993). Berdasarkan
pengamatan morfologi secara lebih teliti,
spesimen yang ditangkap dari Kediri dan
Malang dapat dikategorikan sebagai
spesies pada genus Macrognathus sesuai
ciri-ciri di atas. Sementara di tingkat
spesies, spesimen dari kedua lokasi
tersebut dapat diidentifikasi sebagai
Macrognathus aculeatus karena memiliki
6 tonjolan halus seperti jari Kkecil,
tubuhnya terdiri dari 14-17 pita berwarna
gelap berbentuk lonjong melintang di
badan serta absennya bercak warna pada
sirip ekor. Ciri-ciri ini sesuai dengan
karakter kunci M. aculeatus seperti yang
dijelaskan oleh Kottelat et al., (1993) dan
Froese & Pauli (2022). Selain itu, spesies
dengan ciri morfologi paling mirip
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dengan M. aculeatus adalah M.
siamensis.  Namun  demikian M.
siamensis tidak terdistribusi di Indonesia
(Kottelat & Widjanarti, 2005). Beberapa
karakter yang dapat digunakan untuk
mengidentifikasi M. aculeatus dapat
dilihat pada Tabel 2.

Enam individu yang disekuensing
menghasilkan panjang DNA mitokondria
COIl sebesar 655 bp. Sekuen masing-
masing individu tersebut selanjutnya
dianalisis dengan menggunakan metode
BLASTnN. Analisis BLASTnN
menunjukkan bahwa, individu dari Kediri
dan Malang memiliki tingkat kemiripan
sekuen DNA mitokondria COl > 99%
dari M. aculeatus yang terdapat di
GenBank yang memiliki lokasi sampling
di Mojokerto, Jawa Timur (Tabel 3).
Hasil ini  mengindikasikan  bahwa
spesimen yang ditangkap dari Kediri dan
Malang adalah M. aculeatus. Dengan
kata lain, hasil analisis genetik melauli
metode BLASTn konsisten dengan hasil
analisis morfologi.

Tabel 2. Karakter kunci yang digunakan untuk mengidentifikasi spesies M. aculeatus

M. siamensis M. aculeatus M. aculeatus M. aculeatus
. (Kottelat & Widjanarti  (Kottelat et al. ' - '
Karakter Kunci . . ) Kediri Malang
2005; Froese & Pauli  1993; Froese & (n = 10) (n = 10)
2022) Pauli 2022) - -
Duri keras sirip dorsal 13-19 14-20 15-21 18-19
Tonjolan halus seperti jari 6 6 6 6
kecil di lubang hidung depan
Pita berwarna gelap 14-17 14-17 14-16 14-16
berbentuk lonjong melintang
di badan
Bercak warna pada sirip ekor 3-6 tidak ada tidak ada tidak ada
Tabel 3. Sepuluh sekuen termirip hasil analisis BLASTn
. Query Percent  Accession Nomor .
No Nama llmiah Mg)é'(;?:m ;gé?é Coverage ldentity Length Akses Lokasi* It‘l:trif
(%) (%) (bp) GenBank
1 M. aculeatus 1199 1199 100 99,69 658 KU692605 1 a
2 M. aculeatus 1199 1199 100 99,54 658 KU692603 1 a
3 M. tapirus 1182 1182 99 99,39 652 KT944620 - -
4 M. tapirus 1166 1166 99 98,93 652 KT944619 - -
5 M. aculeatus 1140 1140 95 99,68 623 KU692602 2 a
6 M. aculeatus 1138 1138 94 99,68 622 KU692604 2 a
7 M. tapirus 904 904 99 91,71 652 KT944618 - -
8 M. tapirus 904 904 99 91,71 652 KT944617
9 M. dorsiocellatus 859 859 99 90,48 652 KT944636 - -
10 M. dorsiocellatus 856 856 100 90,23 657 MN605505 3 b
11 M. aculeatus 1199 1199 100 99,69 658 KU692605 1 a
* 1: Mojokerto, Jawa Timur; 2. Lumajang, Jawa Timur; 3. Myanmar
** a: Dahruddin et al. 2017, b: Bolotov et al. 2020
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Hasil analisis BLASTn sebenarnya
juga menunjukkan tingkat kemiripan >
99% dengan spesies M. tapirus, namun
kami menganggap M. tapirus dari
GenBank kemungkinan besar adalah
salah identifikasi. Perbandingan sekuen
dengan besar kemiripan genetik (genetic
similarity) > 98% merupakan ambang
batas conspecific atau spesies yang sama
(Leray et al., 2019; Dinh et al., 2019).

Posisi filogenetik ikan sili dari Sungai
Brantas

Data  genetik sekuen  DNA
mitokondria COIl vyang disimpan di
GenBank sangat terbatas untuk famili
Mastacembelidae. Hal ini menunjukkan
belum banyak penelitian genetik pada
ikan sili, khususnya dari genus
Macrognathus dan spesies M. aculeatus.
Sebagian besar sekuen DNA
mitokondrial DNA  adalah  hasil
penelitian yang belum dipublikasikan.
Meskipun sekuen DNA yang ada pada
GenBank dapat dipercaya akurasinya
(Leray et al., 2019), namun
penggunaannya tetap harus dilakukan
dengan  hati-hati  karena  adanya
kemungkinan  kesalahan identifikasi
spesies yang dilakukan oleh peneliti
(Meiklejohn et al., 2019; Locatelli et al.,
2020). Dengan alasan ini, kami hanya
menggunakan sekuen dari GenBank yang
sudah terpublikasi di jurnal internasional
bereputasi untuk analisis filogenetik.

Rekonstruksi  pohon filogenetik
dilakukan dengan menggunakan
sekuensing DNA  mitokondria COI
sepanjang 655 bp. Hasil rekonstruksi
pohon filogenetik dengan menggunakan
Bayesian Inference menunjukkan bahwa
individu dari Kediri dan Malang
terkelompok menjadi satu dalam satu
clade (grup) dengan spesies M. aculeatus
yang ditangkap dari  Kabupaten
Mojokerto, Jawa Timur (kode akses
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GenBank: KU692605) (Gambar 3)
dengan nilai BPP yang sangat tinggi
(dengan nilai 1 (satu)). Hal ini konsisten
dengan temuan analisis morfologi dan
BLASTn vyang menunjukkan bahwa
individu dari Kediri dan Malang dapat
diidentifikasi sebagai M. aculeatus.
Selain itu, M. aculeatus memiliki kerabat
terdekat dengan M. arai. Kedekatan
posisi filogenetik ini kemungkinan besar
dapat berubah jika analisis filogenetik
melibatkan lebih banyak spesies pada
genus Macrognathus.

Individu M. aculeatus dari Kediri,
Malang dan  Mojokerto  memiliki
perbedaan genetik yang sangat rendah.
Hal ini dapat dilihat pada pohon
filogenetik (Gambar 3) yang
menunjukkan bahwa bahwa masing-
masing individu terkelompok menjadi
satu clade dengan divergensi genetik
yang sangat dangkal. Kecilnya divergensi
genetik ini dapat diartikan bahwa
individu yang ditangkap dari ketiga
lokasi tersebut kemungkinan berasal dari
populasi yang sama. Ketiga lokasi ini
masih berasal dari satu aliran yang sama
di daerah aliran Sungai Brantas. Individu
pada masing-masing lokasi dapat secara
bebas bertukar gen karena mereka secara
mudah berpindah tempat. Macrognathus
aculeatus memang dikenal mudah
bermigrasi ke lokasi lain (Froese & Pauli,
2022). Tingginya kemiripan genetik di
antara populasi yang berbeda
menunjukkan bahwa tidak terdapat
hambatan geografis yang menghalangi
pertukaran  gen, sehingga  aliran
genetiknya (gene flow) sangat tinggi
diantara lokasi geografi yang berbeda
tersebut (Sundqvist et al., 2016; Cheng,
Kao & Dong, 2020). Aliran gen yang
tinggi ini menyebabkan tidak adanya
diferensiasi populasi (Wright, 1978; Hartl
& Clark, 1997).
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Malang_003
Malang_005
Malang_008
Kediri_002
Kediri_009
Kediri_006

M_aculeatus_INA_KU692605

M_aral_BANGLA_MK572316

M_do _MYAN_ 05
M_si is_VIET_MT508551
M. _IND_K
_AFRK_FN813113
. VIET_MT508543
M_ _INA_KUB92614

M. _MYAN_LC190203

M_semi _VIET_MT508547

lus_ellipsifer_FN813054

0.1

_FN813106

Gambar 3. Pohon Filogenetik Bayesisan Inference menunjukkan bahwa individu dari
Kediri dan Malang memiliki kekerabatan paling dekat dengan M. arai yang
ditangkap dari Bangladesh. Tanda asterik (*) pada titik percabangan
menunjukan nilai BPP sebesar 1 (satu). Setiap singkatan pada nama spesies
adalah sebagai berikut: INA: Indonesia; BANGLA: Bangladesh; MYAN:
Myanmar; VIET: Vietnam; IND: India; yang menunjukkan lokasi spesimen.
Individu pada penelitian ini diberi tanda warna merah.

Hasil analisis filogenetik
menunjukkan bahwa ikan sili dari Kediri,
Malang dan  Mojokerto  memiliki
divergensi genetik yang sangat kecil yang
dapat diartikan kemungkinan besar
berasal dari populasi yang sama. Hal
memberikan implikasi praktis bahwa
pada kegiatan domestikasi, koleksi induk
dapat dilakukan dari tiga lokasi tersebut
(Kediri, Malang dan Mojokerto) dan
perkawinan silang diantara mereka dapat
dilakukan. Selain itu, pelepasan kembali
benih atau individu (restocking) M.
aculeatus di masing-masing lokasi dapat
dilakukan tanpa memperhatikan asal-usul
lokasi induk. Penelitian yang lebih
mendalam di masa depan, misalkan
dengan melibatkan lebih banyak lokasi
sampling dan individu serta melakukan
analisis  variasi  genetik,  penting
dilakukan agar mendapatkan informasi

yang komprehensif demi merancang
strategi domestikasi yang lebih efektif.

KESIMPULAN

Ikan sili merupakan komoditas
yang memiliki nilai ekonomis tinggi.
Upaya melakukan domestikasi sebagai
langkah awal kegiatan budidaya dan
konservasi sangat penting dilakukan
karena  kecenderungan  menurunnya
jumlah populasi ikan ini di alam.
Informasi dasar berupa identifikasi
spesies yang akurat serta posisi
filogenetik diantara spesies dari genus
Macrognathus yang lain sangat penting
untuk diketahui. Analisis morfologi dan
genetik menunjukkan bahwa spesimen
yang ditangkap dari Kediri dan Malang
dapat secara akurat diidentifikasi sebagai
M. aculeatus. Hasil rekonstruksi pohon
filogenetik menunjukkan bahwa individu
dari Kediri dan Malang memiliki
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kemiripan genetik yang sangat tinggi
yang menunjukkan mereka kemungkinan
besar masih dalam satu populasi yang
sama.
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