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STUDI FILOGENETIK GENUS Kalophrynus DI SUMATERA BARAT
BERDASARKAN GEN 16S rRNA

Aisyah Fadillah Putri
ABSTRAK

Genus Kalophrynus (Anura: Microhylidae) telah diperkenalkan dan
dideskripsikan. Semua anggota dari genus ini tersebar mulai dari Cina bagian
selatan dan timur laut India sampai ke Indo-China dan Indo-Malaya. Penelitian ini
bertujuan untuk mengetahui hubungan kekerabatan dari spesies Kalophrynus

di Sumatera Barat dengan menggunakan gen 16S rRNA.

DNA diambil dari jaringan hati spesimen Kalophrynus di ekstraksi
menggunakan KIT Qiagen DNeasy Blood & tissue dan gen 16S rRNA
diamplifikasi menggunakan pasangan primer 16Sc-L(5’GTRGGCCTA
AAAGCAGCCAC-3’) dan 16Sd-H(5’CTCCGGTCTGAACTCAGATGACGT
AG -3°). Hasil sekuens dianalisis menggunakan DNA Baser Assembler.
Identifikasi sekuens dilakukan dengan metode BLAST (Basic Local Alignment
Tools). Analisis filogenetik dilakukan dengan menggunakan MEGA 11, dengan
metode Maximum Likelihood. Untuk analisis jarak genetik setiap sekuen
dilakukan menggunakan metode pairwisedistance.

Hasil penelitian menunjukkan bahwa Kalophrynus yang dikoleksi langsung
dari Lembah Anai, Sumatera Barat (UNP 214, 215 dan 240) memiliki kekerabatan
yang dekat dengan K. meizon dengan nilai jarak genetik 53,1%, 54,1% dan
54,2% .

Kata Kunci: Filogenetik, Kalophrynus, Gen 16S rRNA



PHYLOGENETIC STUDY OF THE GENUS Kalophrynus IN WEST
SUMATRA BASED ON THE 16S rRNA GENE

Aisyah Fadillah Putri

ABSTRACT

The genus Kalophrynus (Anura: Microhylidae) has been introduced and
described. All members of this genus are distributed from southern China and
northeastern India to Indo-China and Indo-Malaya. This study aims to determine
the kinship of Kalophrynus species in West Sumatra using the 16S rRNA gene.

DNA was extracted from liver tissue of Kalophrynus specimens using
Qiagen DNeasy Blood & tissue KIT and the 16S rRNA gene was amplified
using primer pairs 16Sc-L (5'GTRGGCCTA AAAGCAGCCAC-3') and 16Sd-H
(5CTCCGGTCTGAACTCAGATGACGT AG -3). Sequence results were
analyzed using the DNA Baser Assembler. Sequence identification was
performed using the BLAST (Basic Local Alignment Tools) method.
Phylogenetic analysis was performed using MEGA 11, with the Maximum
Likelihood method. For genetic distance analysis of each sequence was carried
out using the pairwise distance method.

The results showed that Kalophrynus collected directly from Lembah Anai,
West Sumatra (UNP 214, 215 and 240) had a close relationship with K. meizon
with genetic distance values of 53.1%, 54.1% and 54.2%.

Keywords: Phylogenetics, Kalophrynus, 16S rRNA Gene
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BAB |

PENDAHULUAN
A. Latar Belakang

Sumatera Barat merupakan salah satu bagian dari pulau Sumatera yang
memiliki kondisi geografis yang bervariasi. Berdasarkan letak geografisnya,
Sumatera terdiri dari dua bagian yaitu wilayah dataran tinggi dan wilayah
dataran rendah. Dataran tinggi terdiri dari pegunungan dan lembah—lembah
yang merupakan bagian dari gugusan Bukit Barisan yang membelah pulau
Sumatera. Pegunungan Bukit Barisan menyebabkan terpisahnya antara sungai
barat dan timur serta perbukitan yang dapat memunculkan variasi morfologi
pada organisme yang ada di Sumatera Barat (Inger dan Voris, 2001). Salah
satu contoh jenis yang dideskripsikan berdasarkan spesimen tipe yang berasal
dari Sumatera Barat yaitu dari Genus Kalophrynus.

Genus Kalophrynus (Anura: Microhylidae) telah diperkenalkan dan
dideskripsikan. Genus ini terdiri dari 27 spesies yang valid. Pusat
keanekaragaman dari genus Kalophrynus sebagian besar terletak di
Kalimantan dan pulau sekitarnya. Sepuluh spesies dari genus ini merupakan
endemik dari daerah tersebut. Semua anggota dari genus ini tersebar mulai
dari Cina bagian selatan dan timur laut India sampai ke Indo-China dan Indo-
Malaya (Frost, 1985). Akibat penyebaran yang cukup luas tersebut besar
kemungkinan telah terjadi variasi dan diferensiasi morfometri pada masing-

masing populasi tersebut (Mistar, 2003).



Berdasarkan penelitian yang dilakukan oleh Teynie et al., (2010)
menemukan tiga spesies yaitu: K. pleurostigma, K. minisculus, dan K.
punctatus. Sedangkan menurut (Frost, 2021) terdapat dua spesies yang
menghuni pulau Sumatera yaitu K. pleurostigma dan K. minisculus. Matsui et
al., (2017) menemukan spesies baru pada wilayah Semenanjung Malaysia
dan menamainya sebagai Kalophrynus kiewi.

Hubungan taksonomi K. pleurostigma dari semenanjung dan wilayah lain
telah dipertanyakan berdasarkan molekuler dan morfologi (Matsui et al.,
2011, 2012; Chan et al., 2011). Dalam studi molekuler famlili Microhylidae
Asia Tenggara, Matsui et al., (2011) mencatat bahwa K. pleurostigma dari
bagian selatan Semenanjung Malaya tidak hanya secara genetik tetapi juga
secara morfologi dan akustik sangat berbeda dari populasi di luar
semenanjung dan menyarankan status heterospesifik mereka. Selanjutnya,
Matsui et al., (2012) mendekripsikan populasi di semenanjung malaysia
bagian selatan sebagai oleh K. limbooliati, yang jelas berbeda dengan
populasi yang lebih ke utara yaitu K. pleurostigma. Matsui et al., (2012)
menyatakan bahwa K. limbooliati tidak spesifik dengan topotipe K.
pleurostigma dari Sumatra.

Filogenetik merupakan studi yang mempelajari hubungan antar spesies
berdasarkan hubungan kekerabatan, penelusuran hubungan evolusi dan
sejarah kehidupan suatu spesies (Brown, 2002). Filogenetik mampu
menjelaskan hubungan antara spesies dengan moyang terakhir yang paling

dekat dengan spesies yang dibandingkan sehingga dapat diketahui kedekatan



suatu spesies dengan spesies lainnya (Baldauf, 2003). Studi filogenetik
bertujuan untuk mempelajari hubungan kekerabatan antara organisme (Law
and Sarkar, 1999). Studi filogenetik dapat dilakukan secara molekuler.

Rekonstruksi filogenetik menggunakan penanda 16S rRNA pada amfibi
sebelumnya telah dilakukan dengan membandingkan antar jenis pada masing-
masing ordo amfibi (Venceset et al.,, 2005). Penelitian ini akan
mengungkapkan hubungan filogenetik Kalophrynus dari seluruh wilayah
Sumatra menggunakan gen 16S rRNA. Gen 16S rRNA adalah gen yang
sering digunakan sebagai gen penanda pada identifikasi hewan dan dapat
menyimpulkan hubungan kekerabatan suatu organisme melalui pohon
filogenetik yang memiliki tingkat cryptic yang tinggi (Aprilia et al., 2014).
Gen 16S rRNA juga merupakan gen yang bersifat lestari (conserved) dan
dapat dijumpai pada semua organisme. Struktur lestari pada gen 16S rRNA
menyebabkan gen tersebut dapat digunakan sebagai analisis sequensing
(Rinanda, 2011).

Identifikasi secara molekuler melalui studi filogenetik dapat digunakan
untuk mengetahui kekerabatan antar spesies Kalophrynus yang di koleksi.
Oleh karena itu, perlu dilakukan penelitian mengenai filogenetik dari genus

Kalophrynus yang ada di Sumatera Barat.



B. Rumusan Masalah
Berdasarkan latar belakang yang telah dijabarkan di atas, rumusan
masalah pada penelitian ini, yaitu bagaimana hubungan kekerabatan dari
spesies Kalophrynus di Sumatera Barat dengan menggunakan gen 16S rRNA?
C. Tujuan Penelitian
Tujuan penelitian ini adalah untuk mengetahui hubungan kekerabatan
dari spesies Kalophrynus di Sumatera Barat dengan menggunakan gen 16S
rRNA.
D. Manfaat Penelitian
Hasil penelitian ini diharapkan dapat memberikan manfaat, diantaranya:
1. Mengetahui hubungan kekerabatan antar spesies dalam genus
Kalophrynus;
2. Dapat dijadikan acuan untuk pengembangan penelitian pada bidang studi
filogenetik;
3. Hasil penelitian ini dapat dimanfaatkan sebagai referensi ilmiah bagi
peneliti selanjutnya atau menjadi dasar acuan bagi penelitian yang lebih
mendalam berkenaan dengan studi filogenetik dari genus Kalophrynus;

4. Menambah pengetahuan mengenai studi filogenetik.



