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Abstrak. Kantung semar (Nepenthes spp.) tersebar di Paparan Sunda. Penelitian bertujuan untuk 
menganalisis profil filogenetik Nepenthes spp. di Paparan Sunda berdasarkan sekuens gen Nep2 
dan trnK. Penelitian ini dilakukan secara in silico, dengan mengunduh sekuens dari 21 spesies gen 
Nep2 dan 29 spesies sekuens gen trnK. Spesies Nepenthes dalam penelitian ini berasal dari pulau 
di Paparan Sunda yaitu Sumatera dan Kalimantan sebagai in group dan out group dari Pulau 
Sulawesi dan Papua. Sekuens dianalisis jarak genetisnya menggunakan metode p-distance. Pohon 
filogenetik dikonstruksi dengan analisis Maximum Likelihood pada software MEGAX. Hasil analisis 
pohon filogenetik berdasarkan sekuens gen Nep2 menunjukkan adanya 2 clade utama yaitu clade I, 
terdiri dari 19 spesies Nepenthes yang berasal dari Kalimantan, Sumatera, dan Sulawesi dan clade 
II yang terdiri dari dua spesies yaitu N. tobaica dan N. papuana. Pohon filogenetik berdasarkan gen 
trnK juga menunjukkan 2 clade utama yaitu clade I yang terdiri dari 26 spesies dari Kalimantan, 
Sumatera, Sulawesi, dan Papua dan clade II dari N. hamata (Sulawesi), N. muluensis dan N. 
murudensis (Kalimantan). Dua puluh enam spesies pada clade I memiliki jarak genetis antara 
0,05%-2,17%, sedangkan tiga spesies pada clade II memiliki jarak genetis antara 8,27%-10,02%. 
Perbedaan jarak genetis dan terbentuknya clade pada pohon filogenetik tersebut diprediksikan 
akibat sejarah geologi terbentuknya pulau-pulau yang berasal dari Paparan Sunda dan Paparan 
Sahul. 
 
Kata Kunci: Filogenetik, Nepenthes spp., Nep2, trnK 
 

Abstract. The pitcher plant (Nepenthes spp.) has the highest species diversity in Sunda Shelf. This 
study aims to analyze the phylogenetic profile of Nepenthes spp. in Sunda Shelf based on Nep2 and 
trnK gene sequences. This research was conducted by in silico, downloaded from the Genbank 
website. The sequences consisted of 21 species for the Nep2 gene sequence and 29 species for the 
trnK gene sequence. The Nepenthes species used in this study were Nepenthes of Sunda Shelf 
including Sumatera and Kalimantan as in group also Nepenthes of Sulawesi and Papua as out 
group. The downloaded sequences were then analyzed for their genetic distance using p-distance 
method. The phylogenetic tree was constructed using Maximum Likelihood analysis on MEGAX 
software. The results of the phylogenetic tree analysis based on Nep2 gene sequences showed that 
there were 2 main clades, clade I which consisted of 19 Nepenthes species of Kalimantan, 
Sumatera, and Sulawesi and clade II which consisted of two species, namely N. Tobaica (Sumatera) 
and N. Papuana (Papua). The phylogenetic tree analysis based on the trnK gene showed that there 
were 2 main clades, clade I consisting of 26 Nepenthes species of Kalimantan, Sumatera, Sulawesi, 
and Papua and clade II consisting of N. hamata (Sulawesi), N. muluensis and N. murudensis 
(Kalimantan). A Total of 26 species in clade I have a genetic distance between 0.05%-2.17%, while 
the 3 species in clade II have a genetic distance between 8.27%-10.02%. Differences in genetic 
distance and the formation of clades in the phylogenetic tree are predicted to be due to the 
geological history of the formation of islands originating from the Sunda Shelf and Sahul Shelf. 
 
 Keywords: Phylogenetic, Nepenthes spp., Nep2, trnK 
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1. PENDAHULUAN 

Kepulauan Indo-Australia merupakan wilayah geografi tropis paling kompleks di bumi 

dan mengalami sejarah perubahan geologi yang kompleks. Wilayah ini meliputi 

Paparan Sunda di sisi barat dan Paparan Sahul di sisi timur. Paparan Sunda dan 

Sahul mengalami proses penyatuan dan pemisahan kepulauan sejak awal zaman 

tersier Eosen (~50 juta tahun yang lalu) hingga zaman Pleistosen (~250.000 tahun 

yang lalu) (Hall, 2012).  

Paparan Sunda di wilayah Indonesia saat ini memisah menjadi beberapa 

pulau yaitu Sumatera, Kalimantan (termasuk Malaysia), Jawa serta pulau-pulau kecil 

di sekitarnya. Paparan Sahul membentang dari Australia utara, meliputi Laut Timor 

menyambung ke Laut Arafura sampai Pulau Papua (Hall et al., 2009). Pulau 

Sulawesi terbentuk pada zona terjadinya tumbukan antara Paparan Sunda dari sisi 

barat dan Paparan Sahul dari sisi timur (Mokodongan & Yamahira, 2015). Proses 

tumbukan dua paparan telah memicu proses isolasi populasi dan pembentukan pola 

pola persebaran spesies flora maupun fauna yang unik sehingga terbentuk diversitas 

spesies yang tinggi (Hall et al., 2009).  

Diversitas spesies yang tinggi tersebut meliputi kelompok flora yang terdiri dari 

tumbuhan sederhana hingga tumbuhan berbunga. Indonesia diperkirakan memiliki 

25% dari spesies tumbuhan berbunga yang ada di dunia atau mencapai 20.000 

spesies, dan 40% di antaranya merupakan tumbuhan endemik di Indonesia 

(Kusmana & Hikmat, 2015; Tambuwun et al., 2017).  Salah satu famili tumbuhan 

yang memiliki endemisitas tinggi di Indonesia yaitu Nepentheceae. 

Nepenthes adalah satu-satunya genus dari famili Nepenthaceae, salah satu 

famili tumbuhan karnivora terbesar dan bagian dari Caryophyllales. Hampir 300 

nama spesies telah diidentifikasi dalam genus ini dan ada sekitar 160–180 spesies 

yang belum teridentifikasi. Dari keseluruhan spesies tersebut, lebih dari separuhnya 

telah ditemukan di Pulau Sumatera dan Kalimantan (Clarke & Moran, 2016; Ginting, 

2018). Spesies Nepenthes yang endemik terdapat di Wilayah Indonesia antara lain 

Sumatera, Kalimantan, Sulawesi, dan Papua (Bunawan et al., 2017). Berdasarkan 

data diversitas dan endimisitas yang tinggi tersebut, taksonomi dan sistematika 

Genus Nepenthes mengalami beberapa kerancuan sebagai akibat dari 

ketidakpastian profil filogenetik (Cheek et al., 2018). Delimitasi spesies antar satu 

dengan yang lain menyebabkan kajian filogenetik pada Genus Nepenthes terus 
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mengalami perubahan dan perkembangan. Oleh karena itu diperlukan analisis 

filogenetik pada Genus Nepenthes, terutama pada pulau di Paparan Sunda. 

 

2. METODE PENELITIAN 

Sekuens gen Nep2 dan trnK dikoleksi dengan cara mengunduh file sekuens pada 

website Genbank (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/) dalam format fasta. Total 50 

sekuens yang tersedia di Genbank yang diunduh terdiri dari 21 sekuens gen Nep2 

dan 29 sekuens gen trnK. Sekunes spesies Nepenthes spp. diambil dari beberapa 

pulau yang berasal dari Paparan Sunda sebagai in group dan Paparan Sahul 

sebagai out group yang tercatat memiliki keanekaragaman Nepenthes spp., antara 

lain Kalimantan, Sumatera, Sulawesi, dan Papua. Data keseluruhan sekuens gen 

Nep2 dan trnK ditampilkan pada Tabel 1. 

Sekuens gen Nep2 dan trnK yang telah diunduh dalam format fasta kemudian 

disejajarkan menggunakan software MEGA X. Penyejajaran dilakukan dengan 

metode Clustal W. Sekuens yang telah disejajarkan kemudian dianalisis jarak 

genetisnya menggunakan metode pairwise distance (p distance) dan didapatkan 

hasil jarak genetis dalam Ms. Excel. Konstruksi pohon filogenetik menggunakan 

analisis Maximum Likelihood pada software MEGA X (Kumar et al., 2018).  

 
Tabel 1. Spesies berdasarkan sekuens gen trnK dan Nep2 yang diunduh dari Genbank 

 

No Gen trnK Gen Nep2 

Nama spesies Lokasi Accession 
Number 

Nama spesies Lokasi Accession 
Number 

1 N. ampullaria Kalimantan DQ007092 N. campanulata Kalimantan AB769069 

2 N. albomarginata  Kalimantan DQ007091 N. chaniana Kalimantan AB769070 

3 N. bicalcarata Kalimantan DQ007096 N. ephippiata Kalimantan AB769074 

4 N. boschiana Kalimantan DQ007097 N. faizaliana Kalimantan AB769075 

5 N. clipeata Kalimantan DQ007099 N. gracilis Kalimantan AB114915 

6 N. burbidgeae Kalimantan DQ007098 N. mirabilis Kalimantan JX494402 

7 N. mapuluensis Kalimantan DQ007124 N. platychila Kalimantan AB769082 

8 N. macrophylla Kalimantan DQ007121 N. tentaculata Kalimantan AB769089 

9 N. macrovulgaris Kalimantan DQ007122 N. stenophylla Kalimantan AB769086 

10 N. muluensis Kalimantan DQ007129 N. rajah Kalimantan AB769093 

11 N. murudensis Kalimantan DQ007130 N. adnata Sumatera AB769066 

12 N. northiana Kalimantan DQ007132 N. densiflora Sumatera AB769072 

13 N. pilosa Kalimantan DQ007137 N. longifolia Sumatera AB769094 
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14 N. rafflesiana Kalimantan DQ007138 N. Naga Sumatera AB769079 

15 N. reinwardtiana Kalimantan DQ007141 N. ovate Sumatera AB769080 

16 N. veitchii Kalimantan DQ007155 N. Sumaterana Sumatera AB769087 

17 N. villosa Kalimantan DQ007157 N. lingulata Sumatera AB769078 

18 N. fusca Kalimantan DQ007108 N. talangensis Sumatera AB769088 

19 N. lowii Kalimantan DQ007119 N. tobaica Sumatera AB769091 

20 N. aristolochioides Sumatera DQ007094 N. glabrata Sulawesi AB769076 

21 N. dubia Sumatera DQ007103 N. papuana Papua AB769081 

22 N. eustachya Sumatera DQ007105    

23 N. inermis Sumatera DQ007115    

24 N. lavicola Sumatera DQ007117    

25 N. rhombicaulis Sumatera DQ007142    

26 N. singalana Sumatera DQ007144    

27 N. eymae Sulawesi DQ007106    

28 N. hamata Sulawesi DQ007105    

29 N. lamii Papua DQ007116    

 

3. HASIL DAN PEMBAHASAN 

Hasil analisis jarak genetis Genus Nepenthes berdasarkan sekuens gen Nep2 

menunjukkan adanya rentang jarak genetis intra spesies dalam Genus Nepenthes 

antara 0.02%-0.05%. Jarak genetis yang terbesar dimiliki oleh N. papuana yang 

merupakan spesies endemik di Papua. Hasil perhitungan jarak genetis berdasarkan 

sekuens gen Nep2 disajikan pada Gambar 1.  

Hasil konstruksi pohon filogenetik Genus Nepenthes berdasarkan sekuens 

gen Nep2 menunjukkan terbentuknya dua clade besar. Clade I berisi Nepenthes 

yang berasal dari Sumatera, Kalimantan, dan Sulawesi, sedangkan Clade II yang 

berisi N. papuana dari Papua dan N. tobaica dari Danau Toba (Sumatera). 

Meletusnya gunung Toba pada masa Pleistosen menciptakan beberapa karakter 

topografi daratan, di antaranya sungai, danau, dan gunung yang menjadi barier 

dalam persebaran spesies. Efek ini menimbulkan endemisitas spesies (Arora et al., 

2010). N. papuana yang memiliki jarak genetis terjauh diprediksikan karena daratan 

Papua berasal seluruhnya dari Paparan Sahul, yang tidak pernah bersatu lagi 

dengan Paparan Sunda setelah terpisah dari daratan besar Gondwana pada masa 

lalu (Boer et al., 2015). Hal ini menunjukkan adanya isolasi geografis yang telah 
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berlangsung lama sehingga N. papuana memiliki sekuens gen Nep2 yang berbeda 

dengan Nepenthes dari pulau-pulau di Paparan Sunda. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Gambar 1. Jarak genetis spesies Nepenthes berdasarkan sekuens gen Nep2 

 

 

Gambar 2. Pohon filogenetik Nepenthes berdasarkan sekuens gen Nep2 menggunakan 

analisis Maximum Likelihood 
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Posisi N. glabarata dari Sulawesi pada pohon filogenetik yang berada pada 

cabang yang sama dengan N. Sumaterana merupakan posisi yang unik karena 

Sulawesi merupakan Pulau yang terbentuk dengan perpaduan antara daratan dari 

Sunda dan Sahul pada zaman Miosen (Hall, 2012). Sebagian daratan Sulawesi yang 

berasal dari Paparan Sunda mengindikasikan bahwa terdapat migrasi spesies dan 

aliran gen antara Nepenthes di Sulawesi dan Sumatera. 

Hasil analisis jarak genetis Genus Nepenthes berdasarkan sekuesn trnK 

menunjukkan rentang jarak genetis yang cukup besar yaitu antara 0.05%-10.02%. 

Spesies yang memiliki jarak genetis paling besar ada tiga yaitu N. muluensis dan N. 

murudensis dari Kalimantan dan N. hamata dari Sulawesi. Hasil perhitungan jarak 

genetis ditampilkan pada Gambar 3.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Gambar 3. Jarak genetis spesies Nepnthes berdasarkan sekuens gen trnK 

 

Pohon filogenetik Nepenthes spp. berdasarkan sekuens gen trnK menunjukkan hasil 

yang konsisten dengan perhitungan jarak genetisnya (Gambar 4).  
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Gambar 4. Pohon filogenetik Nepenthes berdasarkan sekuens gen trnK menggunakan 

analisis Maximum Likelihood 

 

Terdapat dua clade besar yaitu clade I yang terdiri dari Nepenthes dari Sumatera, 

Kalimantan, dan, Papua, serta clade II yang terdiri dari N. muluensis dan N. murudensis dari 

Kalimantan serta N. hamata dari Sulawesi. N. muluensis adalah spesies endemik pada 

gunung tinggi, utamanya di Gunung Mulu (Sisi utara Pulau Kalimantan). N. muluensis 

beradaptasi pada ketinggian dengan memangsa serangga tertentu yang memiliki nilai gizi 

tinggi seperti A. cerana (lebah madu Asia) (Chin et al., 2014). Proses adaptasi N. muluensis 

diprediksikan mempengaruhi karakter spesies ini baik secara morfologi maupun karakter 

gen. N. murudensis merupakan spesies endemik di Gunung Murud (Sisi utara Pulau 

Kalimantan) (Gray et al., 2017). Endemisitas dari N. murudensis ini diprediksi juga 

berpengaruh terhadap laju mutasi gen trnK sehingga diperoleh jarak genetis yang besar 

(8.27-10.02%). N. hamata dari Sulawesi juga merupakan spesies endemik di Gunung 

Katopasa. Sulawesi sendiri merupakan salah satu pulau yang unik karena sejarah 

terbentuknya sangat kompleks dan merupakan gabungan antara Paparan Sunda dan 
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Paparan Sahul. Proses penyatuan daratan ini juga menyebabkan diversifikasi dan 

endemisitas spesies di dalamnya menjadi sangat unik (Boer et al., 2015). 

Pegunungan berdasarkan karakteristik fisiknya berpotensi mengubah karakteristik 

makhluk hidup di sekitarnya, baik karakter morfologis maupaun karakter genetis.  Kondisi 

fisik pegunungan menyebabkan peningkatan heterogenitas habitat (menghasilkan adaptasi 

lokal, dan sebagai penghalang lingkungan) dan kemungkinan hambatan geografis untuk 

aliran gen. Beberapa studi menyatakan bahwa gunung dianggap sebagai penghalang atau 

jembatan penyebaran spesies. Manakah dari peran yang dimainkan pegunungan ini 

bergantung pada persyaratan ekologis dan fisiologis spesies, serta kemampuan 

penyebarannya (Perrigo et al., 2019; Liu et al., 2018). Berdasarkan hasil penelitian ini bahwa 

kondisi gunung lebih mengarah pada penghalang penyebaran spesies. 

Proses geologis Paparan Sunda dan Paparan Sahul sejak zaman Meiosen 

hingga Pleiosen menyebabkan beberapa jenis spesies baik flora maupun fauna 

mengalami pemisahan atau persebaran, sehingga spesies tersebut harus 

beradaptasi dengan kondisi lingkungan, suhu, dan habitat yang baru. Akibat dari 

peristiwa tersebut dapat memunculkan karakter morfologi, anatomi, dan molekuler 

baru yang sangat berbeda dengan spesies sebelumnya dalam satu populasi. 

Peristiwa ini disebabkan oleh adanya mekanisme isolasi yang terjadi antara populasi 

dan interaksi antara populasi dengan lingkungannya sebagai bentuk adaptasi untuk 

dapat mempertahankan siklus kehidupan dan keturunannya. Di sisi lain, peristiwa 

tersebut juga memunculkan diferensiasi karakter suatu spesies sebagai bentuk 

adanya interaksi antara kedua faktor tersebut (Boer et al., 2015; Clarke & Moran, 

2016; Hall, 2012). 

 

 

 

 

 

Gambar 5. Peta rekonstruksi sejarah geologi Paparan Sunda dan Paparan Sahul  

(Hall et al., 2009) 
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Pada penelitian ini diketahui bahwa gen trnK mempunyai laju mutasi yang 

tinggi pada N. hamata, N. muluensis, dan M. murudensis dibuktikan dengan jarak 

genetis yang jauh lebih besar (8.27-10.02%). Laju mutasi ini bisa dipengaruhi oleh 

proses adaptasi Nepenthes tersebu pada habitat pegunungan tinggi dengan 

cekaman fisiologis yang tinggi pula. Akan tetapi, perlu adanya penelitian lebih lanjut 

mengenai variasi gen trnK khususnya pada Nepenthes yang memiliki habitat di 

ketinggian. 

 

4. SIMPULAN  

Hasil analisis profil filogenetik Genus Nepenthes di Paparan Sunda berdasarkan 

sekuens gen Nep2 dan trnK menunjukkan adanya pengelompokkan antar spesies 

yang berbeda antar satu pulau dengan pulau lainya. Hal ini diprediksikan akibat dari 

sejarah geologis Paparan Sunda yang membentuk pulau-pulau dan memunculkan 

barrier geografis antara satu populasi Nepenthes dengan populasi Nepenthes 

lainnya menyebabkan diversitas dan endemisitas yang tinggi. Selain sejarah 

geologis paparan Sunda, keberadaan gunung sebagai barrier geografis juga 

memunculkan perbedaan genetis yang cukup jauh antara satu spesies dengan 

spesies lainnya dan memunculkan endemisitas. Hasil penelitian ini membuka 

peluang penelitian berikutnya tentang analisis waktu divergensi Genus Nepenthes di 

Paparan Sunda sehingga bisa dilakukan analisis yang lebih presisi tentang pengaruh 

sejarah geologis Paparan Sunda dan Paparan Sahul terhadap diversitas dan 

endemisitas Genus Nepenthes. 
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