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ABSTRAK 

Penelitian ini bertujuan untuk mengidentifikasi Labi-labi Raksasa (Pelochelys sp) 

asal perairan Sungai Lematang Provinsi Sumatera Selatan melalui karakteristik 

molekuler gen 16S rRNA mitokondria. Metode penelitian adalah deskriptif dengan 

teknik sampling berdasarkan kejadian dan lokasinya adalah di Perairan Lematang 

Ilir, Desa Modong, Kabupaten Muara Enim. Analisis genetik menggunakan sampel 

darah putih yang diambil pada bagian aorta dorsalis posterior. Isolasi DNA dan 

PCR dilaksanakan di dua Labororium Institut Pertanian Bogor. Sekuensing DNA 

dilaksankan di Divisi DNA Sekuensing 1st Base Singapura. Analisis posisi 

filogenetik dilakukan melalui perbandingan anggota Trionychidae yang lain. Hasil 

penelitian menunjukkan bahwa ruas gen 16S rRNA menghasilkan 1.151 bp. Hasil 

alignment dengan beberapa jenis dari ordo Triyonichidae menunjukkan jarak 

genetik Pelochelys cantorii (P1) asal Sungai Lematang dengan KT926834, 

JN016746, JN016747 sebesar 0,0000. Berdasarkan rekontruksi pohon filogenetik 

melalui metode Neighbour-Joining menempatkan posisi filogenetik P. cantorii (P1) 

asal Sungai Lematang dalam satu klad dengan spesies labi-labi raksasa Chitra 

indica. Implikasi penelitian ini adalah memperkaya pengetahuan dan taksonomi 

molekuler labi-labi raksasa Indonesia dan menjadi materi pengayaan Zoologi 

Vertebrata. 

Kata-kata kunci : Gen 16S rRNA, Pelochelys cantorii 
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ABSTRACT 

This study aims to identify Giant Soft-Shell Turtle (Pelochelys cantorii) from the 

waters of the Lematang River, South Sumatra Province, through the molecular 

characteristics of mitochondrial 16S rRNA genes. The research method is 

descriptive with sampling techniques based on events and the location is in 

Lematang Ilir Waters, Modong Village, Muara Enim Regency. Genetic analysis 

using a white blood cells sample taken in the posterior dorsalis aorta. DNA isolation 

and PCR were carried out in two laboratories of Bogor Agricultural University. 

DNA sequencing was performed at Singapore's 1st Base Laboratory. Phylogenetic 

position analysis was performed through comparison of other Trionychidae 

members. The results showed that the 16S rRNA gene segment produced 1,151 bp. 

The results of alignment with several members of the order Triyonichidae show 

the genetic distance of Pelochelys cantorii (P1) from the Lematang River with 

KT926834, JN016746, JN016747 of 0.0000. Based on the reconstruction of 

phylogenetic trees through the Neighbour-Joining method, the phylogenetic 

position of P. cantorii (P1) from the Lematang River is in one clade with the giant 

soft-shell turtle species Chitra indica. The implication of this research is to enrich 

the knowledge and molecular taxonomy of Indonesian giant soft-shell turtles and 

become material for enrichment of Vertebrate Zoology. 

Keyword : Gen 16S rRNA, Pelochelys cantorii 
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BAB I 

PENDAHULUAN 

 

 

1.1 Latar Belakang 

 

Taksonomi hewan merupakan pengelompokkaan hewan berdasarkan hal 

yang dapat diukur. Ada dua pendekatan utama yang umum digunakan dalam 

taksonomi, utamanya dalam identifikasi spesies, pendekatan pertama berdasarkan 

morfologinya dan pendekatan kedua berdasarkan karakterisasi genetik. Identifikasi 

berdasarkan karakterisasi gen memberikan informasi tentang kekerabatan genetik 

serta jenis spesies yang lebih akurat. 

Karakter morfologis hewan dapat membedakan karakter taksonomi serta 

sebagai dasar untuk klasifikasi (Madang, 2021). Selain dengan pendekatan 

morfologis terdapat pendekatan lain yaitu pendekatan taksonomi secara molekuler. 

Pendekatan secara molekuler ini penting terutama dalam hal identifikasi spesies 

karena memungkinkan terjadinya kesamaan nomenklatur di dua spesies berbeda 

hingga terdapat perbedaan nama pada satu spesies dengan tingkat spesies yang sulit 

untuk diidentifikasi berdasarkan morfologi serta dipengaruhi oleh objektivitas 

peneliti (Leksono, 2021). Kondisi ini berlaku juga bagi kelompok hewan 

Trionychidae yang mencakup beberapa spesies labi-labi. 

Kajian molekuler memiliki dampak penting dalam beberapa kajian 

morfologi mengalami kesulitan dan luasnya karakter yang diteliti (Amin, 2003). 

Pendekatan molekuler berkontribusi besar dalam mengungkap banyak mekanisme 

kehidupan sehingga menjadi kajian penting untuk dipelajari, berdasarkan sejarah 

perkembangan biologi yang bermula dari hal yang bersifat morfologis dikarenakan 

adanya dukungan perkembangan teknologi untuk kajian ini (Amin, 2015). 

Penggunaan ilmu molekuler juga digunakan dalam upaya konservasi serta 

menyusun pohon filogeni (Amin & Lestari, 2015). Berbagai penelitian sejenis 

berkenaan konsep molekuler juga dikaji oleh (Kasmiruddin, 1998), (Madang, 

1999), (Farajallah, 2002) yang menyatakan situasi molekuler di berbagai jenis 
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organisme. 

 

Labi-labi merupakan anggota Famili Trionychidae, yaitu kura-kura yang 

hidup di air tawar dan bercangkang lunak. Labi-labi mengalami radiasi spesies 

sekitar 125 juta tahun yang lalu, mereka menempati habitat air tawar seperti yang 

tersebar pada 20 ribu tahun yang lalu ketika pulau sumatera terpisah dari daratan 

Asia, Kalimantan, dan Jawa, sejak saat itu biota yang menempati sungai di pulau- 

pulau tersebut saling berpisah dan terus mengalami spesiasi (Farajallah, 2002). 

Dari sejumlah spesies Labi-labi yang ada, jenis labi-labi raksasa (Pelochelys 

cantorii) merupakan spesies yang telah dilindungi oleh undang-undang. Sampai 

saat ini taksonomi molekuler labi-labi raksasa khususnya asal Sumatera Selatan 

belum banyak dilakukan. Selain itu untuk kepentingan konservasi dan koleksi 

plasma nutfah perlu dilakukan identifikasi dan inventarisasi keragaman genetiknya. 

Kajian keanekaragaman genetik sebagai kelanjutan kajian morfologi penting bagi 

perikehidupan labi-labi raksasa di daerah Endangered seperti bagian daerah 

Lematang ilir. Kelompok labi-labi raksasa dilindungi oleh UU Nomor 5 tahun 1990 

tentang konservasi sumber daya alam hayati dan ekosistem. Dengan demikian 

prospek yang akan datang diharapkan keragaman atau profil genetik dan 

kekerabatan molekuler spesies labi-labi raksasa di Sumatera Selatan dapat 

ditelusuri kekerabatannya dengan spesies lain. 

Keanekaragaman genetik merupakan keragaman struktur hingga fungsi dari 

kehidupan di tingkat komunitas, ekosistem, populasi, spesies bahkan molekul 

DNA. Molekul DNA mampu berfungsi sebagai penanda molekular yang sanggup 

mengidentifikasi perbedaan genetik di taraf DNA sebagai komponen genetik. 

Karakteristik marka molekular tersebut dapat mengatasi keterbatasan pengunaan 

marka morfologi karena marka ini tidak terikat dari dampak epistasis, lingkungan 

serta fenotipe, sehingga mampu menyajikan informasi yang lebih tepat. Identifikasi 

individu (DNA barcoding), kekerabatan genetik hewan dan hubungan sistematik 

dalam beberapa hierarki (Lamb, 1995) dapat menggunakan genom mitokondria 

(mtDNA). Genom DNA mitokondria diwariskan secara maternal dan memiliki laju 
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mutasi hingga 10 kali lebih cepat dibandingkan DNA inti (Zein., dkk, 1998;Hise., 

dkk, 1998; Zein & Maharadatunkamsi, 2003). 

Genom mitokondria disebagian besar hewan terdiri atas 22 gen yang 

menyandikan tRNA, 2 gen yang menyandikan rRNA yaitu gen 12S dan gen 16S. 

Gen 16S ribosomal merupakan gen yang menjadi marka pada identifikasi hewan 

dan mampu memahami hubungan kekerabatan sekelompok organisme berdasarkan 

pohon filogenetik dengan tingkat cryptic yang tinggi (Aprilia, dkk., 2014). 

Filogenetika yaitu suatu metode yang umum digunakan dalam sistematika untuk 

memahami keragaman organisme hidup dengan merekonstruksi hubungan 

kekerabatan (Twindiko, dkk., 2013). Penelitian DNA sudah dilakukan oleh 

(Sundari, 2021) dengan spesies labi-labi raksasa yang tertangkap di Bengkulu dan 

diidentifikasi menggunakan genom mitokondria (mtDNA). 

Penelitian ini tidak hanya fokus pada kepentingan konservasi Labi-labi 

(Pelochelys cantorii) akan tetapi dapat menjadi salah satu media pembelajaran 

kontekstual bagi mahasiswa, khususnya untuk pembelajaran Biologi mata kuliah 

Zoologi Vertebrata (GBI 321217) materi reptilia. Hal ini diharapkan dapat 

membantu dosen untuk mengkaitkan materi reptilia yang diajarkannya di tingkat 

molekuler. 

Keadaan saat ini sangat penting dilakukan taksonomi secara molekular, 

akan tetapi penelitian taksonomi ditingkat molekular di Sumatera Selatan belum 

banyak dilakukan sehingga hasil dari penelitian yang dilakukan penulis diharapkan 

dapat memberikan informasi tentang karakteristik tingkat genetik yang ada di 

spesies labi-labi raksasa (Pelochelys cantorii) di Sumatera Selatan dengan 

dilakukannya analisis gen 16S rRNA sehingga dapat menjadi salah satu sumber 

dalam kegiatan konservasi di tingkat molekuler. 
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1.2 Rumusan Masalah 

 
Bagaimana profil karakteristik genetik yang ada pada spesies Labi-labi 

Pelochelys sp asal perairan Sungai Lematang Provinsi Sumatera Selatan 

berdasarkan gen 16S rRNA. 

1.3 Batasan Masalah 

 

Agar terhindar dari perluasan permasalahan, penulis membatasi masalah 

penelitian yaitu ; 

1. Pengambilan sampel dilakukan di kawasan perairan sungai Lematang 

Provinsi Sumatera Selatan. 

2. Variabel yang diamati merupakan runutan nukleotida gen 16S rRNA yang 

termasuk dalam genom mitokondria (mtDNA) dan dibandingkan 

kemiripannya dengan spesies Trionychidae berdasarkan data Gen Bank. 

1.4 Tujuan Penelitian 

 
Penelitian ini bertujuan untuk mempelajari profil karakteristik genetik pada 

urutan nukleotida gen yang termasuk dalam genom mitokondria (mtDNA) labi-labi 

Pelochelys sp asal perairan Sungai Lematang Provinsi Sumatera Selatan dengan 

menggunakan teknik Polymerase Chain Reaction berdasarkan gen 16S rRNA. 

1.5 Manfaat Penelitian 

 

Penulis berharap bahwa penulisan penelitian ini dapat memberikan manfaat 

sebagai berikut : 

1. Bagi Mahasiswa 

 
Hasil penelitian ini dapat membantu mahasiswa dalam memfasilitasi bahan 

ajar di kelas. Mengetahui materi-materi pokok tentang konservasi, dan 

keanekaragaman genetik tentang labi-labi raksasa Pelochelys cantorii. 
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2. Bagi Pendidik 

 
Hasil dari penelitian ini akan dirancang sebagai media ajar berupa e-booklet 

genetika gen 16S rRNA dalam proses kegiatan pembelajaran mata kuliah 

Zoologi Vertebrata materi reptilia. 

3. Bagi Peneliti 

 
Menambah wawasan dan pengetahuan peneliti tentang profil genetik dan 

dalam hal konservasi pada tingkat genetik suatu spesies hewan dalam rangka 

kegiatan pelestarian hewan yang terancam punah. 

4. Bagi Masyarakat 

 
Hasil dari penelitian ini diharapkan dapat mengedukasi masyarakat umum 

tentang pentingnya konservasi terhadap hewan yang dilindungi dalam hal 

mencegah punahnya suatu spesies hewan langka. 
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BAB V 

KESIMPULAN DAN SARAN 

 

 

5.1 Kesimpulan 

 
Labi-labi Raksasa yang ditemukan berasal dari Sungai Lematang, 

Kabupaten Muara Enim, Sumatera Selatan benar merupakan spesies Pelochelys 

cantorii yang didukung oleh data gen 16S rRNA. Berdasarkan gen 16S rRNA jarak 

genetik antar individu referensi dengan sampel Sumatera Selatan (P1) lebih dekat 

dengan referensi Pelochelys cantorii (JN016746), (JN016747), (KT962834). 

Pelochelys cantorii (P1) memiliki kekerabatan terdekat dengan spesies Chitra 

indica. 

5.2 Saran 

 

1. Penelitian yang akan datang diharapkan dapat menggunakan DNA marker 

lainnya dari genom mitokondria (mtDNA) seperti gen D-loop dikarenakan 

pada penelitian ini Gen 16S rRNA yang digunakan sebagai marker tidak 

dapat membedakan antar individu spesies. 

2. Bagi dosen dapat mendorong mahasiswa untuk terlibat dalam penelitian 

konservasi, baik melalui proyek penelitian mandiri maupun dalam 

kolaborasi dengan dosen dan peneliti. 

3. Bagi mahasiswa dapat lebih mengeksplorasi penelitian atau proyek 

penelitian konservasi yang sedang berjalan dengan bekerja sama dengan 

dosen atau peneliti untuk mengumpulkan data, menganalisis hasil, atau 

mengambil bagian dalam upaya konservasi yang nyata. 

4. Bagi pelaku konservasi dapat melakukan kajian molekuler lainnya seperti 

analisis DNA atau barcode genetik untuk identifikasi secara akurat. Hal ini 

dapat membantu dalam membedakan spesies yang serupa secara morfologi 

dan mendukung upaya konservasi spesies yang rentan. 
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