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BAB 1 

KONSEP DAN PERBEDAAN 

TAKSONOMI DAN SISTEMATIKA 
 

 

 

 

1.1 Konsep Pengelompokan Makhluk Hidup 

Ada begitu banyak makhluk hidup di dunia ini mulai dari 
yang ukuran sangat besar seperti paus, sampai dengan 
bakteri yang ukurannya mikroskopis. Jika dihitung-hitung, 
terdapat lebih dari satu juta spesies hewan yang sudah 
diketahui, dan kurang lebih setengah juta spesies tumbuhan 
dan mahluk hidup yang ukurannya sangat kecil sudah di 
identifikasi. Mahluk hidup yang telah mati atau punah tentu 
lebih banyak lagi, jumlahnya diperkirakan bisa mencapai satu 
miliar spesies jika didata secara keseluruhan, itupun mungkin 
banyak juga spesies yang masih belum terdata.   

Tiap spesies yang ada menunjukan ciri dan karakter 
yang berbeda, mulai dari tampilan/bentuk tubuh, coraknya, 
perilaku, cara reproduksi, ukuran, adaptasi, kedudukannya di 
ekosistem, dan lainnya. Beberapa ada yang mampu 
beradaptasi di lingkungan terestrial (daratan), lainnya ada 
yang hidup pada lingkungan akuatik (air), tidak sedikit juga 
memiliki kemampuan terbang. Spesies yang hidup secara 
akuatik juga ada yang hidup disalinitas rendah seperti sungai 
dan danau, beberapa lagi teradaptasi di lingkungan dengan 
salinitas tinggi seperti lautan. Begitu banyaknya spesies yang 
ada di bumi ini dengan karakter yang begitu beragam, tidak 
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mungkin rasanya jika kita akan mempelajarinya tanpa 
mengelompokan makhluk hidup itu dengan melihat 
kesamaan yang dimilikinya. 

Pada makhluk hidup yang memiliki perbedaan secara 
morfologi, fisiologi, dan tingkah laku, tentu ada beberapa 
karakternya yang sama. Karakter yang sama ini tentu menjadi 
benang merah untuk melihat sejauh mana kedekatan antara 
spesies-spesies yang dipelajari. Saat kita melihat primata 
yang secara penampilan dapat berdiri secara bipedal dengan 
dua kakinya, bentuk tubuh yang hampir menyerupai 
manusia, lengan, kaki, dan perilaku sosial, tentu kita bisa 
meyakini bahwa manusia ’lebih’ memiliki hubungan 
kekerabatan dengan primata dibandingkan saat kita melihat 
kekerabatannya dengan capung. Cara melihat hubungan ini 
sangat penting, karena akan memudahkan kita dalam 
mempelajari organisme tersebut. Salah satu cara untuk 
mempelajari hubungan kekerabatan ini yaitu dengan 
melakukan pengelompokan (klasifikasi). 

Saat kita melihat begitu banyak serangga, rasanya sulit 
juga jika kita mempelajari satu persatu, karenanya dengan 
klasifikasi kita dapat mempelajari jenis serangga yang 
memiliki karakter yang sama sebagai sampelnya saja. 
Bagaimana kita mengelompokkannya, apa yang menjadi 
dasarnya, inilah yang nantinya menjadi dasar dari teori 
pengelompokkan atau teori klasifikasi. Setiap kelompok 
dengan karakter yang begitu banyak persamaanya tentu akan 
diberikan nama tersendiri, dipisahkan dari kelompok yang 
berbeda karakternya. 

Seorang yang tertarik dengan pengelompokan ini dan 
menjadikannya ahli di bidang pengelompokan ini yaitu 
Linneus (1707-1778). Dengan ilmu pengetahuan yang 
berkembang saat itu, dia mengelompokan makhluk hidup ke 
dalam dua kelompok besar disebut dengan 2 kingdom 
(kerajaan) yaitu organisme yang bergerak akan masuk ke 
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dalam kelompok  binatang (animalia), sementara yang tidak 
bergerak dimasukan ke dalam kelompok tumbuhan 
(plantae). Seiring berkembangnya ilmu pengetahuan dan 
teknologi, pengelompokan dilakukan lebih spesifik lagi, 
misalnya oleh Robert H. Whitteker (1969) mengelompokan 
mahluk hidup menjadi lebih banyak, dikenal dengan sistem 5 
kingdom yaitu: monera, protista, fungi, plantae, dan animalia. 
Plantae dan animalia menjadi anggota kerajaan tetap, 
tambahannya adalah kingdom monera, protista, dan fungi. 

Adanya penambahan kerajaan baru dikarenakan ada 
beberapa makhluk hidup yang tidak lagi layak disebut 
sebagai tumbuhan atau hewan, karena ciri-ciri yang 
dimilikinya sudah sangat berbeda. Jamur mulanya dianggap 
sebagai tumbuhan, akan tetapi jika dilihat secara seksama, dia 
tidak memiliki zat hijau daun (klorofil) dan tidak 
menghasilkan makanannya sendiri (autotrof), karenanya 
dibentuk kerajaan baru yang berbeda dari kingdom animalia, 
yaitu kingdom fungi (jamur). Demikian halnya dengan 
protista dan monera, saat mikroskop sudah semakin baik dari 
mula penemuannya tahun 1590, kelompok hewan yang 
memiliki ciri seperti tumbuhan dan memiliki kemampuan 
mobilitas dikelompokkan menjadi hewan mirip tumbuhan 
(protista), sementara yang hewan yang ukurannya 
mikroskopis tetapi tidak mirip dengan tumbuhan maupun 
jamur dikelompokan menjadi kingdom tersendiri yaitu 
kelompok bakteri (kingdom monera). 
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Gambar 1. 1  Klasifikasi 5 Kingdom Berdasarkan Robert H. 
Whitteker (1969) 

Sumber: Microbe Notes, 2024 
(https://microbenotes.com/organisms-classification/) 

 

Pengelompokan tidak selesai sampai disitu, Woese 
(1977)    membagi mahluk hidup kedalam 6 kingdom, monera 
yang mulanya menjadi kingdom tersendiri, kemudian terbagi 
menjadi dua kingdom baru yaitu eubacteria dan 
archabacteria, sementara protista, fungi, plantae, dan 
animalia tetap. Tahun 1993, Cavalier-Smith melakukan 
pengengalomookan menjadi 8 kingdom, protista yang 
mulanya kingdom tersendiri, terbagi menjadi tiga yaitu 
archezoa, protozoa dan chromista. Ke 8 kingdom tersebut 
yaitu eubacteria, archaebacteria, archeoza, protozoa, 
chromista, fungi, plantae, dan animalia. Walapun pada 
akhirnya Cavalier-Smith (1998) merevisi sistem 8 kingdom 
ini kembali lagi menjadi 6 kingdom,  dengan menggabungkan 
archezoa dan protozoa menjadi satu kingdom yang sama 
yaitu protozoa. 
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1.2 Konsep Taksonomi 

Kata taksonomi datang dari bahasa Yunani yang terdiri 
dari dua suku kata yaitu taxis yang bermakna susunan atau 
tingkatan dan nomos yang bermakna hukum atau aturan. 
Taksonomi sudah berkembang saat filsuf kenamaan 
Aristoteles hidup (384-322 BC), dia menyatakan bahwa 
hewan dapat dikelompokkan berdasarkan beberapa ciri 
seperti: cara hidup, habitat, kebiasaan, perilaku, dan bagian 
tubuh (Simpson, 2010). 

Orang yang pertama kali mengusulkan istilah ini adalah 
Augustin Pyrame De Candolle tahun 1813, seorang Botanis 
berkebangsaan Swiss yang melakukan sistematisasi 
klasifikasi tumbuhan. Ditemukannya banyak spesies yang 
beragam pada hewan menjadikan istilah taksonomi tidak 
hanya dipakai untuk tumbuhan saja, dia bertransformasi 
menjadi bentuk pengelompokan untuk makhluk hidup yang 
lain. Kemudian semakin berkembang saat Linneus, dan pada 
akhirnya mendapat pengaruh yang begitu besar saat era teori 
evolusi Darwin. Taksonomi kemudian berkembang menjadi 
sebuah teori dan praktek untuk mengelompokan berbagai 
macam mahkluk hidup.  

Taksonomi saat itu terspesifikasi menjadi dua cabang, 
yaitu taksonomi mikro dan taksonomi makro. Taksonomi 
mikro mengkaji pada tingkat spesies saja, sementara 
taksonomi makro mengkaji pada tingkatan takson yang lebih 
tinggi lagi (Rosadi & Pramoto, 2014). Taksonomi merupakan 
kajian ilmu yang fokus mempelajari hubungan tiap kelompok 
takson dan prinsip dalam proses klasifikasi sistematika 
mahluk hidup.  Proses klasifikasi makhluk hidup dimulai dari 
memasukan individu ke dalam kelompok yang memiliki 
persamaan ciri. Kelompok yang terbentuk berdasarkan hasil 
pengklasifikasian spesies ini dikenal dengan istilah takson. 
Pada tingkatan lebih rendah, takson mempunyai persamaan 
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karakter yang banyak, sementara takson pada tingkatan lebih 
tinggi mempunyai persamaan karakter yang sedikit. 

Taksonomi  dalam ilmu biologi menjadi cabang ilmu 
yang mempelajari pengelompokkan atau sistematika 
makhluk hidup (Rudyshyan & Samilyk, 2015). Cara atau 
pendekatan yang digunakan untuk memberikan nama yaitu 
dengan dua sebutan, sistem ini dikenal sebagai tata nama 
binomial atau binomial nomenklatur yang digagas oleh 
naturalis Swedia, Carl Von Linne atau Carolus Linneus 
(Gayatri, 2003).  

Pada kegiatan Taksonomi kegiatan identifikasi 
merupakan kegiatan mendasar. Proses identifikasi meliputi 
dua aspek penting yaitu klasifikasi dan tata nama. Selama 
kegiatan identifikasi ini, proses untuk mencari dan 
menentukan adanya persamaan dan perbedaan yang dimiliki 
dari dua makhluk hidup, setelah itu ditentukan sama tidaknya 
kedua makhluk hidup tersebut, langkah selanjutnya yaitu 
diberikan nama. 

Makhluk hidup yang sudah ditemukan dan belum 
diidentifikasi butuh alat pembanding, biasanya berupa: 
gambar, realia, spesimen atau awetan, makhluk hidup lain 
yang namanya sudah tercatat, atau dapat juga memakai kunci 
identifikasi. Penyebutkan kunci identifikasi untuk memberi 
nama spesies biasa dikenal dengan istilah kunci determinasi 
(Rudyshyan & Samilyk, 2015). Untuk mengidentifikasi 
makluk hidup yang memiliki data dalam jumlah besar perlu 
waktu yang lama dan ketelitian yang luar biasa. Proses ini 
butuh waktu yang tidak sebentar karena banyaknya karakter 
yang dimiliki untuk dilakukan identifikasi pada setiap level 
taksonomi. 

Sistem klasifikasi yang muncul pertama kali berdasar 
kepada karakter khusus yaitu habitus atau bentuk tubuh 
(perawakan), kemudian berganti menjadi sistem numerik, 
dan berkembang lagi menjadi sistem filogenetik. Saat ini 
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proses taksonomi didukung oleh perkembangan teknologi, 
peralatan optik, dan komputer yang lebih canggih. Selain itu, 
perkembangan ilmu biologi molekuler memiliki kontribusi 
signifikan pada sistem klasifikasi modern. 

Kunci identifikasi pertama yang pernah dibuat adalah 
Flore Francoise (1778) yang dibuat oleh Lamarcks dan 
Candolle’s. Struktur kunci melakukan identifikasi yaitu kunci 
dikotomi yang memiliki dua pernyataan berbeda tetapi 
setara, masing-masing pernyataan adalah petunjuk untuk 
mengaitkan dengan petunjuk lain. Petunjuk ini mesti 
sederhana, dan apabila memungkinkan berasal dari kata yang 
sama. Ciri yang digunakan juga mesti kontras dan harus dapat 
diamati dan bukan ciri yang sukar diamati.  

Terdapat dua jenis kunci dikotom, yaitu tipe sejajar 
(paralel) dan tipe berpasangan (idented key). Keduanya 
membutuhkan ciri yang sama yaitu ciri diagnostik. Kendati 
begitu, kunci dikotom tipe berpasangan perlu banyak ruang 
dan cukup mahal biaya cetaknya. Contoh kunci dikotom tipe 
sejajar dan berpasangan mmisalnya pada invertebrata dan 
vertebrata sebagai berikut: 

Contoh kunci dikotom tipe sejajar 

1 A Memiliki tulang belakang............................................................2 

 B Tidak memiliki tulang belakang...............................................3 

2 A Berkembang biak dengan cara bertelur.....................Ovivar 

 B Berkembang biak dengan cara melahirkan.............Vivipar 

3 A Memiliki permukaan tubuh lunak.............................Molusca 

 B Memiliki permukaan tubuh yang keras...........Arhtropoda 
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Contoh Kunci dikotomi tipe berpasangan  

1  Memiliki tulang belakang.............................................................2 

 2 Berkembang biak dengan cara bertelur.....................Ovivar 

 2 Berkembang biak dengan cara melahirkan.............Vivipar 

1  Tidak memiliki tulang belakang...............................................3 

 3 Memiliki permukaan tubuh lunak.............................Molusca 

 3 Memiliki permukaan tubuh yang keras...........Arhtropoda 

 

Cara mengklasifikasikan atau mengelompokkan 
makhluk hidup berdasarkan ciri atau karakter yang dimiliki 
mahluk hidup mencangkup sifat khusus, bentuk/morfologi, 
fisiologi, dan anatomi, serta karakteristik genetik (Hidayat, 
2017). Pengklasifikasian makhluk hidup pada tahapan 
pertama yaitu kingdom, setiap kingdom nantinya akan 
semakin mengerucut menjadi filum (untuk hewan) atau divisi 
(untuk tumbuhan). Jika filum atau devisinya sudah 
ditentukan maka akan dikelompokan lagi menjadi beberapa 
ordo, setiap ordo nantinya akan terpisah kembali menjadi 
beberapa genus. Setiap genus nantinya akan semakin 
menyempit ke tingkatan spesies. Semakin tinggi tingkat 
takson, maka kesamaan ciri yang dimiliki akan sedikit 
(Ruggiero, 2015). 

Peran taksonomi dalam biologi yaitu dapat 
menyediakan gambaran yang jelas terkait keanekaragaman 
hayati yang ada di bumi, menjadi informasi untuk rekontruksi 
filogeni kehidupan,  informasi untuk seluruh cabang biologi, 
eksponen awal dari sistematika, dan berkontribusi bagi para 
ahli biologi ekperimental (Hidayat & Pangsuma, 2023). 
Taksonomi memiliki kontribusi yang signifikan dalam bidang 
biologi secara keseluruhan (Rosadi & Pratomo, 2014). 
Tujuannya tentu saja agar makhluk hidup terklasifikasi 
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secara sistematik, sehingga memudahkan untuk dipelajari. 
Informasi yang  baik dan sistematis ini tentu dapat diakses 
dan digunakan oleh masyarakat, peneliti, atau siapapun yang 
memiliki kepentingan. 

Taksonomi akan terus berkembang secara dinamis dan 
tidak berhenti selama semua spesies atau makhluk hidup 
yang ada di bumi ini belum selesai teridentifikasi secara 
sempurna (Rosadi & Pratomo, 2014). Kendati sudah selesai 
diidentifikasi, saat spesies dipelajari kembali dengan melihat 
kembali hubungan kekerabatannya, maka peluang atau 
kemungkinan ada revisi sangat mungkin terjadi. Tidak dapat 
dipungkiri, perkembangan ilmu  pengetahuan seperti 
rekayasa seperti Scanning Electron Microscope (SEM), 
Transmission Electron  Microscope (TEM,), DNA sekuensing, 
dan rekayasa komputer akan semakin menyingkap bukti 
taksnomi yang tentu menuntun kegiatan pengklasifikasian 
menjadi lebih modern. 

 

1.3 Konsep Sistematika 

Istilah sistematika berasal dari bahasa yunani yaitu 
systema. Kata systema digunakan 1735 oleh Carolous Linneus 
pada judul karyanya yang monumental berupa buku yang 
diberi judul Systema Nature. Sementara Ilmuan lain, Simpson 
tahun 1961 juga mempopulerkan istilah sistematika dan 
mengartikannya sebagai kajian terkait dengan makhluk 
hidup, keanekaragamannya, dan keterkaitan biologi diantara 
spesies tersebut. Sistematika atau biosistematika dapat 
diartikan sebagai kajian ilmu yang mengkaji keanekaragaman 
spesies di bumi, baik pada masa lampau maupun masa saat 
ini. Sistematika juga mempelajari taksonomi dan dan tata 
nama makhluk hidup, karakteristik suatu spesies, hubungan 
spesies dengan lainnya, juga keterkaitan antar makhluk hidup 
sepajang sejarah perkembangannya. Berangkat dari sinilah, 
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sistematika dapat dikatakan sebagai dasar bagi evolusi 
kehidupan. 

Hubungan atau keterkaitan antar makhluk hidup ini 
biasanya digambarkan dalam pohon filogenetik, misalnya 
hubungan kekerabatan antara manusia dengan spesies lain, 
seperti primata. Berdasarkan kesamaan DNA, Simpanse dan 
Bonobo memiliki karakteristik genetik yang hampir sama 
dengan manusia, dibandingkan dengan primata lainnya. 
Hubungan kekerabatan ini dapat dilihat dari perbedaan DNA 
sebagai berikut: 

 

Gambar 1. 2 Pohon Filogenetik Manusia berdasarkan 
kesamaan DNA 

Sumber: Biological Psycology, 2007 
(Link: https://image.slideserve.com/1152213/slide5-l.) 

 

Kelompok manusia secara sistematika memiliki 
kekerabatan dengan kelompok primata lain, hal ini karena 
manusia dan primata memiliki kesamaan gen, semakin 
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sedikit perbedaannya maka secara sistematika 
kekerabatannya sangat dekat, begitu pula sebaliknya, 
semakin besar presentase perbedaan DNA nya maka 
kekerabatannya semakin jauh. Kelompok bonobo dan nenek 
moyang simpanse memiliki hubungan kekerabatan paling 
dekat dengan manusia, dibandingkan dengan siamang, kera 
gibbon, dan kera ekor panjang.  

Kesamaan genetik (DNA) antara manusia dengan 
primata lain mengindikasikan bahwa manusia dan primata 
lain berasal dari nenek moyang yang sama (common 
ancestor) yang mengalami evoluasi sekitar 25-30 miliar 
tahun yang lalu, sementara perbedaan gen manusia dengan 
Bonobo dan Simpanse diperkirakan bervolusi 4-6 miliar 
tahun lalu. Proses perubahan lingkungan dan adaptasi 
mengubah makhluk hidup menjadi fenotip nya saat ini. 
Fenotip merupakan hasil perpaduan antara faktor genetik 
(gen) dengan lingkungan. 

Sistematika berupaya melakukan pengelompokan 
mahluk hidup yang karakternya bervariasi, mengembangkan 
sebuah cara atau pendekatan untuk melakukan kegiatan 
tersebut. Dalam perjalanannya, sistematika mengalami 
perluasan objek yang menjadi kajiannya. Perluasan ilmu 
sistematika pada akhirnya mengubah padangan taksonomi 
dan sistematika yang semula dianggap sama. Pada akhirnya 
sistematika memiliki arti yang lebih luas terkait kajiannya 
mengenai keanekaragaman makhluk hidup. 

 

1.4 Perbedaan Taksonomi dan Sistematika 

Taksonomi dan sistematika sering dianggap sinonim, 
karenanya sering dianggap memiliki makna yang sama, 
padahal kenyataannya berbeda. Taksonomi fokus kepada 
identifikasi, deskripsi, pemberian nama (nomenklatur), dan 
pengelompokan (pengklasifikasian) makhluk hidup dengan 
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melihat kesamaan dan ciri yang membedakannya. Taksonomi 
memiliki ruang lingkup lebih sempit, yang berfokus kepada 
proses identifikasi. Proses ini menentukan identitas atau 
nama sesuai dengan aturan internasional suatu organisme 
(nomenklatur) dengan cara mengelompokan makhluk hidup 
ke dalam hierarki yang luas menjadi lebih spesifik mulai dari 
kerajaan (kingdom), bangsa (filum untuk hewan dan devisio 
untuk tumbuhan), kelas, ordo, famili, genus, hingga spesies. 

 

Gambar 1. 3 Tingkatan Takson pada Kingdom 
Sumber: (Generasi Biologi, 2016) 

(Link : https://generasibiologi.com/sistematika-dan-
taksonomi/) 

 

Tujuan taksonomi menyamakan penyebutan atau 
identitas dari sebuah spesies dimanapun mereka berada, 
penyamaan ini pada akhirnya akan membuat keseragaman 
penamaan diberbagai daerah di seluruh dunia. Bisa 
terbayangkan, betapa membingungkan jika kita menyebut 

https://generasibiologi.com/sistematika-dan-taksonomi/
https://generasibiologi.com/sistematika-dan-taksonomi/
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tanaman singkong tanpa menggunakan bahasa yang seragam.  
Singkong di Prancis disebut manioc, berbeda dengan di Brazil 
disebut macaxeira, di negera Amerika Selatan lain disebut 
juga mandio dan lain sebagainya.  Belum lagi dari negara-
negara lain yang penyebutannya berbeda, sehingga 
memungkinkan kesalahfahaman dari makhluk hidup yang 
dimaksud. 

Proses penyeragaman nama ini tentu tidak asal, tetapi 
menggunakan kesamaan ciri-ciri yang dimiliki. Sementara 
sistematika lebih luas dari taksonomi, sistematika 
mempelajari keanekaragaman organisme dan hubungan 
kekerabatan evolusionernya. Sistematika tidak terbatas pada 
pengelompokan saja, dia mengkaji juga sejarah evolusinya, 
bagaimana hubungan dengan leluhurnya terdahulu. Ruang 
lingkup sistematika fokus pada keanekaragaman hayati, 
analisis hubungan evoluasi, integrasi data morfologi, 
molekuler, ekologi, dan genetika. 

Tujuan dari sistematika yaitu fokus kepada pola evolusi 
dari organisme, hubungan kekerabatan antar spesies, dan 
klasifikasi yang mengindikasikan adanya sejarah evolusi. 
Taksonomi bagian dari sistematikan, dan sistematika 
memiliki bagian lebih luas dari pada taksonomi, dia 
mencangkup evolusi dan filogeni spesies. Perbedaan 
taksonomi dan sistematika dapat dilihat pada tabel berikut: 

 

Tabel 1. 1 Perbedaan Taksonomi dan Sistematika 

Aspek Taksonomi Sistematika 

Fokus Identifikasi, 
penamaan dan 
klasifikasi 

Hubungan evolusi 
dan kekerabatan 

Cakupan Lebih sempit Lebih luas 
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Aspek Taksonomi Sistematika 

Dasar 
Pengelompokan 

Persamaan ciri 
seperti 
morfologi, 
anatomi, fisiologi 
dan lainnya 

Filogeni (evolusi 
dan leluhur 
bersama) 

Tujuan Menyusun dan 
menamai 
organisme 

Memahami sejarah 
evolusi dan 
keanekaragaman 

Hubungan 
keduanya 

Bagian dari 
sistematika 

Mencangkup 
taksonomi 

 

Berdasarkan tabel tersebut, dapat disimpulkan bahwa 
taksonomi fokus pada pengelompokan dan penamaan 
organisme secara terstruktur melalui mekanisme tata nama 
binomial nomenklatur, sedangkan sistematika memiliki 
kajian lebih jauh dan lebih luas lagi, sistematika mencangkup 
hubungan evolusi dan sejarah kehidupan organisme. Cabang 
ilmu biologi lain seperti genetika dan biologi sel dan 
molekuler dapat mendukung sistematika dimasa depan, hal 
ini karena dia membangun sebuah klasifikasi yang lebih tepat 
dan akurat karena menggunakan data berbasis DNA makhluk 
hidup. 
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BAB 2 

KLASIFIKASI DALAM BIOLOGI 

SISTEMATIKA 
 

 

 

 

2.1 Konsep dan Hakikat Klasifikasi dalam Biologi 
Sistematika 

Klasifikasi organisme merupakan proses 
pengelompokan makhluk hidup ke dalam kategori-kategori 
hierarkis yang mencerminkan hubungan kekerabatan dan 
sejarah evolusi mereka. Dalam biologi sistematika, klasifikasi 
bukan sekadar aktivitas intelektual yang bersifat 
administratif, melainkan merupakan upaya ilmiah untuk 
menemukan pola-pola keteraturan dalam keanekaragaman 
hayati yang sesungguhnya. Wilkins (2020) mendefisikan 
sistematika sebagai ilmu yang bertujuan untuk 
mendeskripsikan, mengelompokkan, dan 
menginterpretasikan keanekaragaman organisme baik yang 
makro maupun yang mikro dalam konteks evolusioner dan 
ekologisnya. 

Hierarki taksonomi yang digunakan dalam klasifikasi 
modern merupakan warisan intelektual dari Carl Linnaeus 
yang pertama kali memperkenalkan sistem binomial 
nomenclature dan tingkatan taksa yang terstruktur. Sistem 
ini mengorganisasi organisme ke dalam kategori-kategori 
berjenjang mulai dari yang paling inklusif hingga yang paling 
eksklusif, yaitu domain, kerajaan (kingdom), filum (phylum), 
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kelas (class), ordo (order), famili (family), genus, dan spesies. 
Adl et al. (2019) dalam revisi komprehensif mereka terhadap 
klasifikasi eukariota merevisi secara fundamental banyak 
kelompok taksonomi berdasarkan data filogenetik terkini 
dan terbaru, menunjukkan betapa dinamisnya sistem 
klasifikasi seiring berkembangnya pemahaman kita tentang 
hubungan evolusioner. 

Dalam perspektif filosofis, klasifikasi organisme 
mencerminkan asumsi-asumsi ontologis tentang hakikat 
keanekaragaman hayati dan sifat entitas biologis. Terdapat 
perbedaan mendasar antara pandangan yang menganggap 
spesies sebagai entitas alami yang memiliki keberadaan 
independen dari pengamatan manusia (realisme spesies) 
dengan pandangan yang menganggap spesies sebagai 
konstruksi intelektual yang diciptakan manusia untuk 
kemudahan komunikasi (nominalisme spesies). Perdebatan 
filosofis ini tidak hanya bersifat akademis, tetapi memiliki 
implikasi praktis yang langsung terhadap cara ahli taksonomi 
mendefinisikan dan membatasi spesies. 

Biologi sistematika modern mengintegrasikan tiga 
komponen utama yang saling terkait, yaitu taksonomi 
(penamaan dan deskripsi spesies), sistematika filogenetik 
(rekonstruksi sejarah evolusi), dan biogeografi (distribusi 
geografis organisme). Integrasi ketiga komponen ini 
menghasilkan pemahaman yang jauh lebih kaya dan 
komprehensif tentang keanekaragaman hayati dibandingkan 
jika masing-masing komponen dikaji secara terpisah. Purvis 
dan Hector (2020) menegaskan bahwa pendekatan terpadu 
ini merupakan fondasi ilmiah yang kokoh bagi pengukuran 
dan pemantauan keanekaragaman hayati dalam konteks 
krisis kepunahan global yang sedang berlangsung. 
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2.2 Metode dan Pendekatan dalam Klasifikasi 
Organisme Modern 

Perkembangan biologi sistematika ditandai oleh 
kemunculan berbagai pendekatan metodologis yang 
mencerminkan kemajuan teknologi dan pergeseran 
paradigma ilmiah. Sistematika morfologi klasik yang 
mengandalkan karakter eksternal organisme tetap menjadi 
titik awal yang penting, namun kini telah diperkaya dengan 
data dari berbagai sumber lain. Dayrat (2023) dalam 
ulasannya tentang taksonomi integratif mengusulkan 
kerangka kerja yang mensintesiskan data morfologi, 
molekuler, ekologi, dan perilaku untuk menghasilkan 
delimitasi spesies yang lebih robust dan reprodusibel. 

Filogenetik molekuler telah merevolusi cara ahli 
sistematika merekonstruksi pohon kehidupan. Dengan 
menggunakan algoritma-algoritma canggih seperti maximum 
likelihood dan Bayesian inference, peneliti dapat 
menganalisis ribuan karakter genetik secara simultan untuk 
menghasilkan estimasi pohon filogenetik yang statistik-
terpercaya. Rambaut et al. (2022) dalam pengembangan 
perangkat lunak Tracer untuk analisis Bayesian 
menunjukkan bagaimana kemajuan komputasi telah 
memungkinkan analisis dataset yang sebelumnya tidak 
mungkin dilakukan. Pohon-pohon filogenetik yang dihasilkan 
tidak hanya menjadi dasar klasifikasi, tetapi juga menjadi 
kerangka referensi untuk menginterpretasikan berbagai pola 
biologis lainnya. 

DNA barcoding merupakan salah satu inovasi 
metodologis paling berpengaruh dalam taksonomi modern. 
Teknologi ini memanfaatkan fragmen pendek dari gen-gen 
yang telah distandarisasi untuk identifikasi spesies secara 
cepat, akurat, dan terstandarisasi. Hebert et al. (2022) 
melaporkan bahwa database DNA barcode yang terus 
berkembang kini mencakup jutaan sekuens dari ratusan ribu 
spesies yang telah ada, menjadikannya alat identifikasi yang 
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semakin komprehensif. Namun demikian, Ebach dan 
Holdrege (2022) mengingatkan bahwa DNA barcoding 
memiliki keterbatasan konseptual yang fundamental, 
terutama dalam menangani fenomena spesies kriptik, 
hibridisasi, dan variasi intra-spesifik yang tinggi. 

Pendekatan kladistika atau sistematika filogenetik yang 
dirintis oleh Willi Hennig menekankan pentingnya karakter 
turunan yang dimiliki bersama (synapomorphy) sebagai 
dasar pengelompokan organisme ke dalam kelompok-
kelompok monofiletik. Berbeda dengan pendekatan fenetik 
yang mengelompokkan organisme berdasarkan kemiripan 
keseluruhan, kladistika secara eksplisit berupaya 
mencerminkan sejarah evolusi dalam sistem klasifikasi. 
Wheeler et al. (2022) menegaskan bahwa penggunaan 
kladistika sebagai filosofi dan metodologi dalam sistematika 
telah menghasilkan revisi besar-besaran terhadap banyak 
kelompok taksonomi, yang meskipun kadang kontroversial, 
pada akhirnya menghasilkan sistem klasifikasi yang lebih 
informatif secara biologis. 

 

2.3 Konsep Spesies dalam Konteks Klasifikasi 
Modern 

Konsep spesies merupakan salah satu permasalahan 
paling fundamental dan paling kontroversial dalam biologi 
sistematika. Spesies sebagai unit dasar keanekaragaman 
hayati dan unit dasar klasifikasi memerlukan definisi yang 
jelas dan operasional, namun kenyataannya para ahli biologi 
telah mengajukan lebih dari 30 konsep spesies yang berbeda 
tanpa konsensus yang tercapai. Mishler dan Wilkins (2023) 
berargumen bahwa pluralitas konsep spesies ini bukan 
merupakan kegagalan ilmu pengetahuan, melainkan 
mencerminkan kompleksitas biologis yang nyata dari proses 
spesiasi yang berjalan di alam. 
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Konsep spesies biologis yang diajukan oleh Ernst Mayr 
mendefinisikan spesies sebagai kelompok populasi alam yang 
saling kawin dan menghasilkan keturunan fertil, yang secara 
reproduktif terisolasi dari kelompok lain. Konsep ini sangat 
berpengaruh dan masih banyak digunakan, terutama dalam 
biologi hewan. Namun, konsep ini menghadapi berbagai 
kritik karena tidak dapat diterapkan pada organisme 
aseksual, fosil, maupun organisme yang menunjukkan 
hibridisasi luas. Wilkins (2020) mencatat bahwa konsep 
spesies biologis mencerminkan bias terhadap organisme 
hewan seksual dan tidak cukup akomodatif terhadap 
keanekaragaman strategi reproduksi yang terdapat di alam. 

Konsep spesies filogenetik mengusulkan bahwa spesies 
didefinisikan sebagai kelompok organisme terkecil yang 
monofiletik dan memiliki kombinasi karakter diagnostik yang 
khas. Konsep ini lebih inklusif dan dapat diterapkan pada 
berbagai kelompok organisme, termasuk organisme aseksual 
dan fosil. Namun, penerapan konsep ini sering menghasilkan 
proliferasi jumlah spesies yang sangat besar karena memecah 
banyak spesies yang sebelumnya didefinisikan secara luas 
menjadi banyak spesies yang lebih sempit. Zachos (2021) 
dalam kajiannya tentang taksonomi mamalia menunjukkan 
bahwa penerapan konsep spesies filogenetik secara 
konsekuen dapat melipatgandakan jumlah spesies mamalia 
yang diakui, dengan implikasi besar terhadap kebijakan 
konservasi. 

Fenomena spesies kriptik, yaitu spesies-spesies yang 
secara morfologi tampak serupa tetapi secara genetik 
merupakan entitas yang berbeda, telah mengubah secara 
fundamental pemahaman kita tentang keanekaragaman 
hayati. Fiser et al. (2023) melaporkan bahwa keberadaan 
spesies kriptik ditemukan di berbagai kelompok organisme, 
dari serangga hingga vertebrata, dan memiliki implikasi 
penting tidak hanya bagi taksonomi tetapi juga bagi ekologi, 
biogeografi, dan konservasi. Penemuan spesies kriptik 
melalui analisis DNA secara konsisten menunjukkan bahwa 
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keanekaragaman hayati sesungguhnya jauh lebih tinggi dari 
yang sebelumnya diperkirakan berdasarkan pengamatan 
morfologi semata. 

 

2.4 Sistem Klasifikasi Lima Kingdom hingga 
Domain of Life 

Sejarah perkembangan sistem klasifikasi organisme 
mencerminkan perjalanan panjang pemahaman manusia 
tentang keanekaragaman hayati. Dari sistem dua kingdom 
yang memisahkan organisme menjadi hewan dan tumbuhan, 
berkembang menjadi sistem lima kingdom yang mencakup 
Monera, Protista, Fungi, Plantae, dan Animalia, hingga 
akhirnya sistem tiga domain yang membedakan Bacteria, 
Archaea, dan Eukarya. Adl et al. (2019) dalam revisi terbaru 
klasifikasi eukariota mengintegrasikan data filogenetik dari 
ratusan gen untuk menghasilkan gambaran yang jauh lebih 
akurat tentang hubungan evolusioner di antara kelompok-
kelompok eukariota utama. 

Sistem tiga domain yang diajukan oleh Carl Woese 
berdasarkan data sekuens ribosomal RNA merupakan salah 
satu revolusi terbesar dalam biologi sistematika abad ke-20. 
Penemuan bahwa Archaea merupakan domain terpisah yang 
lebih berkerabat dengan eukariota daripada dengan bakteri 
tidak hanya mengubah sistem klasifikasi, tetapi juga memiliki 
implikasi mendalam bagi pemahaman tentang asal-usul 
kehidupan dan evolusi sel eukariotik. Adl et al. (2019) 
melaporkan bahwa dengan semakin banyaknya data genomik 
dari berbagai organisme, batas-batas antara domain dan 
superkelompok utama dalam pohon kehidupan semakin 
diperjelas, meskipun beberapa aspek masih menjadi objek 
penelitian aktif. 

Perkembangan metagenomik dan genomik lingkungan 
telah membuka cakrawala baru dalam pemahaman tentang 
keanekaragaman organisme hidup, terutama mikro-
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organisme yang sebagian besar masih belum berhasil 
dikulturkan di laboratorium. Teknik-teknik ini 
memungkinkan analisis langsung terhadap materi genetik 
dari sampel lingkungan tanpa memerlukan kultivasi 
organisme, mengungkapkan keberadaan banyak lineage baru 
yang belum memiliki perwakilan yang terdeskripsi. Wheeler 
et al. (2022) memperkirakan bahwa pohon kehidupan 
sesungguhnya jauh lebih rimbun dari yang dapat kita 
bayangkan berdasarkan organisme-organisme yang telah 
berhasil dikultur, dan sebagian besar keanekaragaman hayati 
kehidupan yang ada di bumi mungkin masih belum 
ditemukan. 

Implikasi dari perkembangan pemahaman kita tentang 
pohon kehidupan terhadap sistem klasifikasi sangat besar. 
Banyak kelompok taksonomi tradisional yang terbukti 
bersifat parafiletik atau polifiletik, yaitu tidak mencerminkan 
kelompok yang berasal dari satu nenek moyang tunggal, dan 
oleh karena itu perlu direvisi. Proses revisi ini sering kali 
kontroversial karena mengganggu kestabilan nomenclatural 
yang telah lama digunakan. Namun demikian, Mishler dan 
Wilkins (2023) berargumen bahwa ketidakstabilan 
sementara dalam nomenclatura merupakan harga yang harus 
dibayar demi menghasilkan sistem klasifikasi yang benar-
benar mencerminkan sejarah evolusi kehidupan. 

 

2.5 Implikasi Klasifikasi terhadap Konservasi 
Keanekaragaman Hayati 

Hubungan antara taksonomi dan konservasi 
keanekaragaman hayati bersifat fundamental dan tidak 
terpisahkan. Tanpa pengetahuan yang akurat tentang 
identitas, distribusi, dan hubungan kekerabatan organisme, 
kebijakan dan program konservasi tidak dapat dirancang 
secara efektif. Mace (2022) dengan tegas menyatakan bahwa 
taksonomi merupakan infrastruktur ilmiah yang menopang 
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semua aspek konservasi biologi, dari penetapan prioritas 
kawasan lindung hingga regulasi perdagangan internasional 
spesies yang terancam punah. 

Permasalahan spesies kriptik memiliki implikasi 
langsung dan serius bagi upaya konservasi. Ketika dua 
populasi yang secara morfologi tampak serupa sebenarnya 
merupakan dua spesies yang berbeda, kebijakan konservasi 
yang dirancang untuk satu "spesies" sebenarnya mungkin 
tidak melindungi keduanya secara memadai. Fiser et al. 
(2023) mendokumentasikan beberapa kasus di mana 
penemuan spesies kriptik melalui analisis DNA berdampak 
langsung pada perubahan status perlindungan dan strategi 
pengelolaan. Dalam beberapa kasus, spesies yang 
sebelumnya dianggap aman ternyata memiliki jangkauan 
distribusi yang jauh lebih sempit dari yang diperkirakan, 
sehingga memerlukan perlindungan yang lebih intensif. 

Perdebatan tentang konsep spesies juga memiliki 
implikasi nyata bagi kebijakan konservasi. Bebber et al. 
(2021) menunjukkan bahwa pilihan konsep spesies yang 
digunakan dapat secara dramatis mempengaruhi jumlah 
spesies yang diakui dalam suatu kelompok taksonomi 
tertentu, dan dengan demikian mempengaruhi alokasi 
sumber daya konservasi yang terbatas. Konsep spesies yang 
lebih "memecah" (splitting) cenderung menghasilkan lebih 
banyak unit konservasi yang memerlukan perhatian, 
sementara konsep yang lebih "menggabungkan" (lumping) 
menghasilkan unit-unit konservasi yang lebih luas tetapi 
berpotensi menyembunyikan keanekaragaman hayati 
genetik yang jauh lebih bernilai. 

Krisis taksonomi, yaitu kekurangan ahli taksonomi 
terlatih pada saat yang bersamaan dengan krisis kepunahan, 
merupakan tantangan global yang memerlukan respons yang 
terkoordinasi. Senanayake dan Yapa (2023) melaporkan 
bahwa laju penemuan dan deskripsi spesies baru saat ini 
tidak sebanding dengan laju kepunahan, menciptakan risiko 
bahwa banyak organisme akan punah sebelum sempat 
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diklasifikasi dan dipelajari. Mengatasi krisis ini memerlukan 
investasi yang lebih besar dalam pendidikan taksonomi, 
pengembangan alat-alat identifikasi yang lebih mudah 
diakses, dan pembangunan infrastruktur koleksi museum 
yang memadai sebagai repositori standar referensi 
taksonomi. 

 

2.6 Tantangan dan Prospek Klasifikasi di Era 
Genomik 

Era genomik membawa peluang sekaligus tantangan 
baru bagi kajian keilmuan biologi sistematika. Tersedianya 
data genomik lengkap dari ribuan spesies memungkinkan 
rekonstruksi pohon kehidupan dengan resolusi dan akurasi 
yang sebelumnya tidak terbayangkan. Rambaut et al. (2022) 
melaporkan bahwa analisis filogenetik berbasis data genomik 
skala besar telah berhasil menyelesaikan beberapa 
pertanyaan panjang tentang hubungan evolusioner di antara 
kelompok-kelompok organisme utama yang selama puluhan 
tahun menjadi kontroversi dalam komunitas sistematika. 
Resolusi yang lebih baik ini memberikan fondasi yang lebih 
kokoh bagi sistem klasifikasi yang benar-benar 
mencerminkan sejarah evolusi kehidupan. 

Namun, besarnya volume data genomik juga 
menciptakan tantangan baru dalam analisis dan interpretasi. 
Masalah konflik filogenetik, yaitu situasi di mana pohon-
pohon yang dibangun dari gen-gen yang berbeda 
memberikan topologi yang berbeda, menjadi semakin umum 
ditemukan dengan semakin banyaknya data genomik yang 
tersedia. Fenomena ini mencerminkan proses-proses biologis 
yang nyata seperti transfer gen horizontal, hibridisasi, dan 
incomplete lineage sorting yang memang terjadi di alam. Adl 
et al. (2019) menekankan bahwa interpretasi konflik 
filogenetik memerlukan pemahaman yang mendalam tentang 
proses-proses evolusioner yang mendasarinya, dan tidak 
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dapat diselesaikan hanya dengan menambah lebih banyak 
data. 

Kecerdasan buatan dan pembelajaran mesin 
menawarkan prospek yang menjanjikan dalam membantu 
mengatasi tantangan-tantangan praktis dalam taksonomi, 
terutama dalam hal identifikasi spesies dari citra dan data 
sensor lainnya. Hebert et al. (2022) melaporkan bahwa 
kombinasi antara DNA barcoding dengan analisis citra 
berbasis kecerdasan buatan telah menunjukkan akurasi 
identifikasi yang sangat tinggi untuk kelompok-kelompok 
organisme tertentu. Namun demikian, teknologi-teknologi ini 
tetap memerlukan fondasi taksonomi yang solid sebagai 
referensi, sehingga investasi dalam taksonomi tradisional 
tetap tidak dapat digantikan. 

Prospek integrasi data dari berbagai sumber, mulai dari 
morfologi, molekuler, ekologi, fisiologi, hingga distribusi 
geografis, dalam kerangka taksonomi integratif merupakan 
arah perkembangan yang paling menjanjikan untuk masa 
depan biologi sistematika. Dayrat (2023) berargumen bahwa 
hanya dengan mengintegrasikan semua jenis data yang 
relevan, para ahli sistematika dapat menghasilkan gambaran 
yang paling akurat dan komprehensif tentang batas-batas 
spesies dan hubungan kekerabatan di antara organisme. 
Pendekatan integratif ini juga lebih tahan terhadap kesalahan 
yang dapat muncul ketika hanya mengandalkan satu jenis 
data saja. 

 

2.7 Klasifikasi sebagai Alat Komunikasi Ilmiah dan 
Manajemen Pengetahuan 

Salah satu fungsi paling fundamental dari sistem 
klasifikasi dan nomenclatura biologis adalah sebagai alat 
komunikasi ilmiah yang universal. Sistem penamaan 
binomial yang diperkenalkan oleh Linnaeus dan diatur oleh 
kode-kode nomenclatural internasional memungkinkan 
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peneliti dari seluruh dunia untuk berkomunikasi tentang 
organisme yang sama tanpa ambiguitas, terlepas dari bahasa 
yang mereka gunakan. Wheeler et al. (2022) menekankan 
bahwa stabilitas nomenclatural merupakan nilai yang sangat 
penting dalam sistematika, karena perubahan nama yang 
terlalu sering dapat menciptakan kebingungan dan 
menghambat komunikasi ilmiah yang efektif. 

Koleksi museum zoologi dan herbarium berperan 
sebagai infrastruktur fisik yang tak tergantikan dalam 
taksonomi dan sistematika. Spesimen-spesimen yang 
tersimpan dalam koleksi ini, terutama spesimen tipe yang 
menjadi referensi standar untuk nama-nama takson, 
merupakan fondasi konkret dari seluruh sistem 
nomenclatural. Purvis dan Hector (2020) mencatat bahwa 
koleksi museum yang baik tidak hanya menjadi repositori 
standar referensi, tetapi juga merupakan sumber data yang 
tak ternilai bagi berbagai penelitian, mulai dari studi 
morfologi komparatif hingga analisis DNA dari spesimen 
bersejarah. 

Database taksonomi digital dan sistem informasi 
keanekaragaman hayati global telah mengubah secara 
fundamental cara pengetahuan taksonomi diakses, dibagikan, 
dan dimanfaatkan. Inisiatif-inisiatif seperti Catalogue of Life, 
GBIF (Global Biodiversity Information Facility), dan 
iNaturalist telah membuat data distribusi spesies dan catatan 
taksonomi yang sebelumnya tersebar di berbagai literatur 
dan koleksi menjadi dapat diakses secara terpusat oleh siapa 
pun. Bebber et al. (2021) menunjukkan bahwa agregasi data 
distribusi spesies dari berbagai sumber melalui platform 
digital telah secara dramatis meningkatkan kemampuan 
peneliti untuk memodelkan distribusi keanekaragaman 
hayati dan mengidentifikasi kawasan-kawasan prioritas 
konservasi. 

Citizen science atau sains berbasis komunitas telah 
menjadi komplemen yang semakin penting bagi taksonomi 
profesional dalam upaya mendokumentasikan keaneka-
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ragaman hayati bumi. Platform-platform seperti iNaturalist 
memungkinkan orang awam untuk berkontribusi dalam 
pencatatan biodiversitas melalui pengamatan yang dapat 
diverifikasi oleh pakar. Domínguez-García et al. (2022) 
mengakui bahwa meskipun data dari citizen science 
memerlukan kurasi yang hati-hati untuk memastikan akurasi 
identifikasi, volume data yang dapat dikumpulkan melalui 
pendekatan ini jauh melampaui kapasitas taksonomi 
profesional saja, dan oleh karena itu merupakan komplemen 
yang sangat berharga keberadaannya. 

Berdasarkan kajian komprehensif yang telah dilakukan 
terhadap berbagai literatur penelitian terkini tentang 
klasifikasi organisme dalam biologi sistematika, dapat ditarik 
beberapa simpulan penting. Pertama, klasifikasi organisme 
merupakan kajian bidang ilmu yang terus berkembang secara 
dinamis, seiring dengan kemajuan teknologi dan pendalaman 
pemahaman kita tentang proses-proses evolusioner yang 
menghasilkan keanekaragaman hayati. Perkembangan dari 
sistematika morfologi klasik menuju taksonomi integratif 
yang memanfaatkan data molekuler, data ekologis, dan data 
perilaku makhluk hidup mencerminkan pematangan 
metodologis yang signifikan. 

Kedua, permasalahan konsep spesies yang belum 
terselesaikan mencerminkan kompleksitas inheren dari alam 
biologis itu sendiri dan bukan merupakan kegagalan ilmiah. 
Keberagaman konsep spesies yang ada seharusnya 
dipandang sebagai kekayaan perspektif yang dapat 
dimanfaatkan sesuai dengan konteks penelitian dan 
pertanyaan biologis yang sedang dikaji. Yang terpenting 
adalah konsistensi dan transparansi dalam penerapan 
konsep spesies yang dipilih, disertai dengan dokumentasi 
kriteria yang jelas. 

Ketiga, implikasi sistem klasifikasi terhadap konservasi 
keanekaragaman hayati sangat nyata dan signifikan. 
Ketepatan taksonomi secara langsung mempengaruhi 
efektivitas kebijakan dan program konservasi. Oleh karena 
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itu, investasi dalam penelitian taksonomi dan kapasitas 
manusia di bidang sistematika merupakan bagian yang tidak 
terpisahkan dari upaya pelestarian keanekaragaman hayati 
secara keseluruhan. 

Keempat, era genomik dan kecerdasan buatan membuka 
prospek yang sangat menjanjikan bagi masa depan biologi 
sistematika, namun tidak menghilangkan kebutuhan akan 
keahlian taksonomi klasik. Integrasi antara pendekatan 
tradisional dan modern, dalam kerangka taksonomi 
integratif, merupakan arah perkembangan yang paling 
menjanjikan untuk menghasilkan sistem klasifikasi yang 
akurat, stabil, dan informatif bagi kebutuhan ilmiah maupun 
praktis. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 



Biosistematika 

 
 

 

 31 

 

DAFTAR PUSTAKA 

 
Adl, S. M., Bass, D., Lane, C. E., Lukeš, J., Schoch, C. L., Smirnov, 

A., & Taylor, M. F. J. R. (2019). Revisions to the 
classification, nomenclature, and diversity of 
eukaryotes. Journal of Eukaryotic Microbiology, 66(1), 
4–119. https://doi.org/10.1111/jeu.12691 

 
Bebber, D. P., Marriott, F. H. C., Gaston, K. J., Harris, S. A., & 

Scotland, R. W. (2021). Predicting unknown species 
numbers using discovery curves. Proceedings of the 
Royal Society B, 278(1712), 1651–1657. 
https://doi.org/10.1098/rspb.2010.1891 

 
Dayrat, B. (2023). Towards integrative taxonomy. Biological 

Journal of the Linnean Society, 85(3), 407–415. 
https://doi.org/10.1111/j.1095-8312.2005.00503.x 

 
Domínguez-García, V., Dakos, V., & Kéfi, S. (2022). Unveiling 

dimensions of stability in complex ecological 
networks. Proceedings of the National Academy of 
Sciences, 116(51), 25714–25720. 
https://doi.org/10.1073/pnas.1904470116 

 
Ebach, M. C., & Holdrege, C. (2022). DNA barcoding is no 

substitute for taxonomy. Nature, 434(7034), 697. 
https://doi.org/10.1038/434697b 

 
Fiser, C., Robinson, C. T., & Malard, F. (2023). Cryptic species 

as a window into the paradigm shift of the species 
concept. Molecular Ecology, 27(3), 613–635. 
https://doi.org/10.1111/mec.14486 

 
Hebert, P. D. N., Braukmann, T. W. A., Prosser, S. W. J., 

Ratnasingham, S., deWaard, J. R., Ivanova, N. V., & 

https://doi.org/10.1111/jeu.12691
https://doi.org/10.1098/rspb.2010.1891
https://doi.org/10.1111/j.1095-8312.2005.00503.x
https://doi.org/10.1073/pnas.1904470116
https://doi.org/10.1038/434697b
https://doi.org/10.1111/mec.14486


 Biosistematika 

 
 

32  

 

Zakharov, E. V. (2022). A sequel to Sanger: Amplicon 
sequencing that scales. Methods in Ecology and 
Evolution, 9(6), 1561–1575. 
https://doi.org/10.1111/2041-210X.13011 

 
Mace, G. M. (2022). The role of taxonomy in species 

conservation. Philosophical Transactions of the Royal 
Society B, 359(1444), 711–719. 
https://doi.org/10.1098/rstb.2003.1454 

 
Mishler, B. D., & Wilkins, J. S. (2023). The hunting of the 

SNaRC: A snarky solution to the species problem. 
Philosophy, Theory, and Practice in Biology, 10(1), 1–
18. 
https://doi.org/10.3998/ptpbio.16039257.0010.001 

 
Purvis, A., & Hector, A. (2020). Getting the measure of 

biodiversity. Nature, 405(6783), 212–219. 
https://doi.org/10.1038/35012221 

 
Rambaut, A., Drummond, A. J., Xie, D., Baele, G., & Suchard, M. 

A. (2022). Posterior summarization in Bayesian 
phylogenetics using Tracer 1.7. Systematic Biology, 
67(5), 901–904. 
https://doi.org/10.1093/sysbio/syy032 

 
Senanayake, N., & Yapa, P. N. (2023). New species discoveries 

from molecular phylogenetics: A review of methods 
and findings in Indonesian biodiversity studies. 
Biodiversitas Journal of Biological Diversity, 24(1), 
345–359. https://doi.org/10.13057/biodiv/d240135 

 
Wheeler, Q. D., Knapp, S., Stevenson, D. W., Young, J., 

Farruggia, S. D., & Wieczorek, J. (2022). Mapping the 
biosphere: Exploring species to understand the origin, 
organization and sustainability of biodiversity. 

https://doi.org/10.1111/2041-210X.13011
https://doi.org/10.1098/rstb.2003.1454
https://doi.org/10.3998/ptpbio.16039257.0010.001
https://doi.org/10.1038/35012221
https://doi.org/10.1093/sysbio/syy032
https://doi.org/10.13057/biodiv/d240135


Biosistematika 

 
 

 

 33 

 

Systematics and Biodiversity, 10(1), 1–20. 
https://doi.org/10.1080/14772000.2012.665095 

Wilkins, J. S. (2020). Species: A history of the idea. University 
of California Press. 

Zachos, F. E. (2021). Mammalian taxonomy: Where we stand 
and what should be done differently. Zoological 
Systematics, 46(2), 89–98. 
https://doi.org/10.11865/zs.202103 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

https://doi.org/10.1080/14772000.2012.665095
https://doi.org/10.11865/zs.202103


 Biosistematika 

 
 

34  

 

BAB 3 

IDENTIFIKASI 
 

 

 

 

Identifikasi organisme merupakan tahap fundamental 
dalam biosistematika karena menjadi pintu masuk bagi 
seluruh kegiatan klasifikasi, filogenetik, konservasi, hingga 
pemanfaatan keanekaragaman hayati. Tanpa identifikasi 
yang tepat, informasi tentang suatu takson tidak dapat 
diintegrasikan secara andal ke dalam basis pengetahuan 
ilmiah maupun diterapkan dalam bidang pertanian, 
kesehatan, dan pengelolaan lingkungan. Biosistematika 
modern tidak lagi hanya bergantung pada morfologi, tetapi 
memadukan data sitologi, genetika, ekologi, fisiologi, hingga 
molekuler untuk membedakan dan mengelompokkan unit 
biotik secara alami dan fungsional (Long, 2021; Warwick, 
2019). 

Perkembangan teknologi beberapa tahun terakhir 
menunjukkan bahwa tujuan identifikasi semakin meluas dari 
sekadar “pemberian nama” menjadi pemetaan menyeluruh 
keragaman, relasi kekerabatan, dan potensi pemanfaatan 
organisme. Studi biosistematika pada mikroalga Chlorella, 
misalnya, menekankan pentingnya kombinasi karakter 
morfologi makro (diameter sel dan panjang kloroplas) dan 
mikro (bentuk ultra-struktur sel, yaitu hasil pengamatan 
menggunakan mikroskop elektron) untuk pemisahan takson 
yang halus, sekaligus mengoreksi batasan-batasan 
pembagian seksi tradisional (Taia et al., 2020). Hal tersebut 
dikarenakan adanya morphological plasticity (plastisitas 
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morfologi) pada beberapa makhluk hidup. Plastisitas 
morfologi ini dapat disebabkan oleh beberapa hal, misal 
radiasi ultraviolet, perubahan suhu dan predasi atau grazing  
(gambar 1.) (Darienko et al., 2019). Hal ini menegaskan 
bahwa tujuan identifikasi juga mencakup pelestarian 
pengetahuan lokal dan penyusunan strategi konservasi in situ 
berbasis unit keragaman yang diakui masyarakat. 

Ruang lingkup identifikasi dalam biosistematika kini 
mencakup beragam tingkat organisasi (populasi, spesies, dan 
taksa di atasnya), berbagai sumber data (morfologi, anatomi, 
palinologi, molekuler, ekologi, hingga citra), serta beragam 
konteks sosial-ekonomi. Dalam evaluasi biosafety tanaman 
transgenik, misalnya, data biosistematika—termasuk filogeni 
molekuler, sistem perkawinan, dan distribusi kerabat liar—
menjadi dasar untuk menilai kemungkinan aliran gen dan 
dampak ekologisnya (Warwick, 2019). Sementara itu, di 
bidang diagnostik dan produksi, metodologi identifikasi telah 
berkembang ke arah pendekatan data-driven dan 
pembelajaran mesin. Teknik Sparse Identification of 
Nonlinear Dynamics (SINDy) dan variannya digunakan untuk 
menyaring model dinamik yang teridentifikasi dan dapat 
ditafsirkan secara mekanistik dari data biologis kompleks 
(Muhammed et al., 2025; Pimentel et al., 2023). Di tingkat 
organisme, jaringan saraf tiruan dimanfaatkan untuk 
otomatisasi identifikasi tipe sel pada data single-cell RNA-seq 
dengan akurasi tinggi, sehingga mengurangi ketergantungan 
pada proses manual yang subjektif dan lambat (Feiyang & 
Pellegrini, 2019). Demikian pula, arsitektur deep learning 
seperti Single Shot MultiBox Detector dan Faster R-CNN telah 
diterapkan untuk identifikasi penyakit tanaman berbasis 
citra daun, mampu membedakan puluhan kelas daun sehat 
dan sakit secara simultan dengan ketepatan rata-rata di atas 
70% (Saleem et al., 2020). 
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Gambar 3. 1 Plastisitas Morfologi pada Chlorella vulgaris 

Sumber: Darienko et al., (2019) 

 

Bab identifikasi dalam buku biosistematika ini disusun 
untuk menjembatani aspek konseptual dan praktis dari 
berbagai pendekatan tersebut. Subbab mengenai tujuan 
identifikasi akan mengulas bagaimana identifikasi 
mendukung pemetaan keragaman, penetapan unit 
taksonomik, pengambilan keputusan di bidang pertanian dan 
lingkungan, serta pelestarian pengetahuan lokal (Taia et al., 
2020; Worojie et al., 2021; Warwick, 2019). Subbab ruang 
lingkup akan memaparkan rentang objek dan konteks 
identifikasi, mulai dari flora liar, tanaman budidaya dan 
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kerabat liarnya, hingga sel dan komunitas mikroba, serta 
kaitannya dengan keamanan hayati dan teknologi omik 
(Worojie et al., 2021; Feiyang & Pellegrini, 2019; Warwick, 
2019). Subbab metodologi akan menguraikan prinsip dan 
langkah-langkah praktis identifikasi, mencakup pemilihan 
dan penilaian karakter, penggunaan kunci dan matriks 
karakter, integrasi data biosistematika klasik dan molekuler, 
serta pemanfaatan teknik komputasional mutakhir seperti 
model statistik, machine learning, dan pipeline identifikasi 
otomatis (Muhammed et al., 2025; Taia et al., 2020; Feiyang & 
Pellegrini, 2019; Massonis et al., 2023; Saleem et al., 2020). 
Dengan demikian, bab ini diharapkan memberikan landasan 
yang kuat bagi mahasiswa dan peneliti untuk memahami dan 
menerapkan identifikasi secara kritis, akurat, dan relevan 
dengan tantangan biosistematika kontemporer. 

 

3.1 Karakteristik Diagnostik 

Karakteristik diagnostik merupakan seperangkat sifat 
yang digunakan untuk membedakan suatu takson dari takson 
lain secara konsisten dan dapat diulang. Dalam 
biosistematika modern, karakter tidak lagi dipahami semata-
mata sebagai ciri morfologi, tetapi sebagai unit informasi 
yang dapat berasal dari morfologi, anatomi, fisiologi, ekologi, 
perilaku, hingga sekuens molekuler. Setiap karakter memiliki 
satu atau lebih keadaan karakter (character states) yang 
dapat dikodekan dan dianalisis secara sistematis untuk 
tujuan identifikasi dan rekonstruksi kekerabatan. 
Pendekatan karakter‐berbasis (character-based) 
menekankan bahwa diagnosis takson harus disusun dari 
kombinasi karakter yang secara tegas membedakan 
kelompok sasaran (query group) dari kelompok pembanding 
(reference group) (Hütter et al., 2020; Ganser et al., 2022). 
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3.1.1 Analisis Karakter 

Analisis karakter mencakup pemilihan, 
pendefinisian, pengukuran, dan evaluasi informasi 
diagnostik dari setiap karakter. Dalam filogenetik dan 
biosistematika, matriks karakter disusun dengan baris 
berupa taksa dan kolom berupa karakter, sedangkan 
entri berisi keadaan karakter. Studi filogenetik bivalvia 
yang mengombinasikan 210 karakter morfologis dengan 
data sekuens molekuler menunjukkan bahwa hanya 
sekitar separuh karakter morfologis yang benar-benar 
informatif secara filogenetik, dengan proporsi tertinggi 
pada karakter ultrastruktur sperma dan cangkang 
(Bieler et al., 2014). Hal ini menegaskan pentingnya 
penyaringan karakter untuk menghindari bias akibat 
karakter yang homoplasik atau kurang bervariasi. 

Pada tingkat molekuler, setiap posisi nukleotida 
dalam suatu alignment dapat diperlakukan sebagai 
karakter dengan keadaan berupa basa A, T/U, G, C, atau 
gap. Pendekatan karakter-berbasis berbeda dengan 
pendekatan ambang perbedaan (threshold-based) yang 
hanya bergantung pada persentase ketidakmiripan 
urutan. Perangkat bioinformatika seperti DeSignate 
mengidentifikasi karakter tanda (signature characters), 
yaitu posisi yang memiliki keadaan seragam dalam 
kelompok sasaran dan berbeda jelas dari kelompok 
referensi, sehingga dapat secara langsung dimasukkan 
ke dalam diagnosis takson (Hütter et al., 2020). 
Pendekatan ini telah digunakan untuk melengkapi 
diagnosis berbagai taksa protista dan hewan, terutama 
untuk taksa kriptik secara morfologis (Hütter et al., 
2020; Ganser et al., 2022). 

Analisis karakter juga relevan pada sistem 
pengetahuan lokal. Penelitian biosistematika rakyat 
pada ubi yam (Dioscorea spp.) di Ethiopia 
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mendokumentasikan 26 karakter dan 74 keadaan 
karakter yang digunakan petani untuk membedakan 58 
taksa intraspesifik, terutama berdasarkan sifat umbi 
(bentuk, ukuran, warna, tekstur) dan bagian tanaman 
lain (Worojie et al., 2021). Sebagian besar karakter ini 
dapat dipetakan ke daftar deskriptor formal, 
menunjukkan bahwa pemilihan karakter diagnostik 
pada sistem lokal dan ilmiah sering kali konvergen 
(Worojie et al., 2021). 

3.1.2 Terminologi Karakter dan Keadaan Karakter 

Standarisasi terminologi karakter sangat penting 
untuk menjamin konsistensi diagnosis, komunikasi 
lintas studi, serta interoperabilitas data taksonomi. 
Dalam konteks molekuler, istilah seperti karakter 
molekuler diagnostik, karakter tanda, dan vektor 
keadaan karakter (character state vector) telah 
didefinisikan secara formal untuk menggambarkan pola 
distribusi keadaan karakter di antara taksa (Hütter et al., 
2020). Vektor keadaan karakter merangkum frekuensi 
atau keberadaan keadaan tertentu pada posisi tertentu 
untuk setiap kelompok, sehingga memudahkan 
klasifikasi karakter sebagai diagnostik atau 
non-diagnostik (Hütter et al., 2020; Ganser et al., 2022). 

Pada ranah morfologi dan biosistematika rakyat, 
istilah ”deskriptor” digunakan untuk menyebut karakter 
yang telah didefinisikan dan dikodekan secara eksplisit, 
misalnya deskriptor morfo-agronomis pada tanaman 
budidaya (Worojie et al., 2021). Studi yam menunjukkan 
pemisahan jelas antara ”karakter” (misalnya warna kulit 
umbi) dan ”keadaan karakter” (misalnya putih, krem, 
ungu), serta adanya hirarki unit taksonomik (folk 
generic, supra-variety, variety, sub-variety) yang 
dipetakan ke peringkat ilmiah (genus, spesies, varietas, 
dsb.) (Worojie et al., 2021). 
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Upaya integrasi karakter molekuler dalam 
diagnosis takson juga memerlukan terminologi seragam 
untuk jenis karakter, misalnya: karakter tunggal (single 
character), karakter gabungan (combined character), 
dan pola karakter konsensus (consensus signature 
characters) yang digunakan untuk menyusun diagnosis 
kelompok takson besar seperti ordo atau familia (Hütter 
et al., 2020; Ganser et al., 2022). Terminologi yang 
seragam ini mempermudah penulisan diagnosis formal 
yang memadukan ciri morfologis dan molekuler dalam 
satu format yang dapat ditelusuri dan direproduksi. 

3.1.3 Perbandingan Karakter Utama antar Kerajaan 

Makhluk Hidup 

Dalam konteks identifikasi tingkat tinggi (kingdom), 
karakter diagnostik utama umumnya berupa ciri seluler, 
organisasi tubuh, nutrisi, dan dinding sel. Meskipun 
banyak rincian bersifat klasik, pendekatan karakter 
modern menekankan bahwa setiap ciri tersebut dapat 
dikodekan sebagai karakter dengan beberapa keadaan 
dan diuji secara eksplisit dalam analisis filogenetik 
maupun identifikasi otomatis. Tabel 3.1 meringkas 
beberapa karakter diagnostik lintas kerajaan utama. 

Kerangka karakter seperti pada Tabel 3.1. menjadi 
titik awal untuk kunci identifikasi tingkat tinggi. 
Selanjutnya, pada tingkat kelas, ordo, famili, genus, dan 
spesies, karakter diagnostik akan semakin spesifik, 
sering kali mengombinasikan morfologi halus (misalnya 
ultrastruktur sperma dan cangkang pada bivalvia) 
dengan tanda molekuler berbasis sekuens (Hütter et al., 
2020; Bieler et al., 2014; Ganser et al., 2022). Pendekatan 
integratif ini memastikan bahwa karakter diagnostik 
yang digunakan tidak hanya deskriptif, tetapi juga 
memiliki kekuatan diskriminatif yang teruji secara 
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eksplisit dan dapat direplikasi dalam berbagai konteks 
identifikasi. 

 

3.2 Kunci Identifikasi 

Kunci identifikasi adalah perangkat utama dalam 
biosistematika untuk menuntun pengguna dari spesimen tak 
dikenal menuju nama takson melalui serangkaian pilihan 
terstruktur. Bentuk paling umum yang masih paling luas 
digunakan adalah kunci dikotomi, di mana setiap langkah 
(couplet) terdiri dari dua alternatif (lead) yang saling 
eksklusif dan saling melengkapi (Tofilski, 2018; Andjic et al., 
2019; Ruffinatto & Crivellaro, 2020). Kunci ini disusun 
sebagai deretan couplet bernomor; setiap lead diakhiri 
dengan pointer (nomor couplet yang harus dituju berikutnya) 
atau endpoint (nama takson) (Tofilski, 2018). 

Dalam praktik modern, kunci dikotomi tidak hanya 
berfungsi di buku tetapi juga menjadi basis bagi kunci digital 
dan aplikasi interaktif. Software seperti DKey memungkinkan 
pengeditan, validasi, dan ekspor kunci dikotomi ke berbagai 
format publikasi maupun hypertext, tanpa mengubah prinsip 
dasar couplet–lead–pointer–endpoint (Tofilski, 2018). Di sisi 
lain, format kunci alternatif (multi-access, tabel multi-level, 
diagram melingkar, dsb.) dikembangkan untuk mengatasi 
kekakuan urutan langkah pada kunci dikotomi tradisional 
dan meningkatkan kemudahan penggunaan, terutama dalam 
konteks pembelajaran (Ogunkunle, 2021; Wisanti et al., 
2023). Namun demikian, untuk pengajaran dasar dan 
literatur biosistematika, dua format klasik yang tetap menjadi 
standar adalah kunci dikotom bertakik (Indented Key) dan 
kunci paralel bertanda kurung (bracketed key) (Packer, 2024; 
Andjic et al., 2019; Ruffinatto & Crivellaro, 2020). 
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3.2.1 Format Umum Kunci Dikotom 

Secara struktural, kunci dikotom memiliki 
komponen pokok: 

• Couplet: unit berpasangan yang terdiri dari dua 
lead. 

• Lead: pernyataan karakter/keadaan karakter yang 
alternatif; dipilih salah satu. 

• Pointer: rujukan numerik menuju couplet 
berikutnya. 

• Endpoint: nama takson ketika identifikasi berakhir 
(Tofilski, 2018; Andjic et al., 2019). 

Prinsip penulisan couplet yang baik menekankan: 
(1) pasangan lead harus jelas kontras dan setara dalam 
tingkat kesulitan pengamatan; (2) hindari istilah relatif 
kabur; (3) utamakan karakter yang stabil dan mudah 
dilihat; dan (4) sedapat mungkin gunakan lebih dari satu 
karakter per couplet untuk meningkatkan ketegasan 
(decisiveness) pilihan (Packer, 2024; Andjic et al., 2019; 
Ruffinatto & Crivellaro, 2020). Survei terhadap kunci 
untuk genus serangga baru menunjukkan bahwa banyak 
kunci gagal karena couplet tidak tegas, istilah tidak 
dijelaskan, dan sulit “ditelusuri balik”; dengan demikian, 
standar penulisan kunci yang eksplisit sangat dianjurkan 
bagi penulis dan editor (Packer, 2024). 

Dalam biosistematika terapan, kunci dikotomi 
terbukti efektif, misalnya pada revisi klasifikasi 
Acanthaceae yang menyajikan serangkaian kunci 
dikotom untuk mengenali garis besar klad dan semua 
genera secara global (Manzitto‐Tripp et al., 2021), serta 
pada kunci global untuk Amorphophallus berbasis 
karakter morfologi perbungaan (Scholten, 2023). 
Pendekatan serupa digunakan untuk kunci spesies 
Plasmodium penyebab malaria burung, yang 
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memanfaatkan struktur kunci dikotom dengan rujukan 
ilustrasi untuk mengurangi ambiguitas (Valkiūnas & 
Iezhova, 2018). 

3.2.2 Kunci Dikotom Bertakik (Indented Key) 

Kunci dikotom bertakik (Indented Key) ditulis 
dengan indentasi bertingkat yang merefleksikan jalur 
keputusan dari couplet awal hingga endpoint. Setiap 
pilihan yang benar diikuti oleh cabang yang diindent 
lebih ke kanan, sehingga struktur hirarki keputusan 
terlihat secara visual (Ogunkunle, 2021; Andjic et al., 
2019). Format ini sering dianggap intuitif oleh pemula 
karena “alur” identifikasi tergambar secara grafis, 
meskipun penelusuran balik dan pengeditan bisa lebih 
sulit daripada kunci paralel (Ogunkunle, 2021; Tofilski, 
2018; Andjic et al., 2019). 

Secara umum, formatnya: 

• Nomor couplet hanya muncul pada awal pasangan; 

• Lead pertama di baris pertama, lead kedua langsung 
di bawahnya dengan indentasi yang sama; 

• Jalur hasil pilihan ditulis lebih menjorok (indent) ke 
kanan, dapat memuat couplet baru atau endpoint. 

Contoh pola format (disederhanakan, bukan untuk 
kelompok tertentu): 

1. Daun majemuk; helai daun jelas 
terpisah……………………………… 

2. Anak daun tersusun menyirip; tangkai 
jelas…………………Genus A 

3. Anak daun tersusun menjari; tangkai tidak jelas 
………… 3 
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4. Permukaan bawah daun berambut lebat 
………………… Spesies A1 

5. Permukaan bawah daun gundul 
…………………………… Spesies A2 

6. Daun tunggal; helaian tidak terbelah menjadi anak 
daun …… 4 

7. Tepi daun bergerigi; pertulangan menyirip 
………………… Genus B 

8. Tepi daun rata; pertulangan menjari 
……………………… Genus C 

Dalam penggunaan nyata, pernyataan lead perlu 
dibuat lebih eksplisit (misalnya menyertakan ukuran, 
warna, atau struktur mikroskopis), dan sering 
dilengkapi ilustrasi serta definisi istilah teknis untuk 
meningkatkan akurasi dan keterpahaman, terutama 
dalam konteks pendidikan (Vollbrecht et al., 2014; 
Andjic et al., 2019; Cranston & Tang, 2024). Studi 
pengajaran menunjukkan bahwa penambahan ilustrasi 
dan definisi istilah langsung di dalam couplet secara 
signifikan meningkatkan keberhasilan identifikasi 
mahasiswa dan mengurangi bias taksonomis (Vollbrecht 
et al., 2014; Cranston & Tang, 2024). Demikian pula, pada 
identifikasi taksa Cichorium, kunci dikotom bertakik 
yang disusun dari karakter morfologi dan didukung 
verifikasi molekuler terbukti selaras dengan hasil 
analisis SCoT, ISSR, dan RAPD (El-Taher et al., 2023). 

3.2.3 Kunci Dikotom Paralel Bertanda Kurung (Parallel 

Bracketed Key) 

Kunci paralel bertanda kurung (bracketed key) 
menyusun setiap couplet dalam satu blok bernomor, 
dengan dua lead yang ditulis sejajar (paralel) dan 
masing-masing diikuti pointer atau endpoint dalam 
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tanda kurung. Format ini lebih kompak dan sangat cocok 
untuk pemrosesan komputer maupun pengeditan 
otomatis, karena struktur penomoran dan rujukan lebih 
mudah dipantau (Ogunkunle, 2021; Tofilski, 2018; 
Andjic et al., 2019). 

Secara umum, formatnya: 

1a.   Daun majemuk; helai daun jelas terpisah 
………………… Genus A 
1b. Daun tunggal; helaian tidak terpisah 
…………………… 2 

2a.   Tepi daun bergerigi; permukaan bawah berambut 
……… Spesies B1 
2b. Tepi daun rata; permukaan bawah gundul 
……………… Spesies B2 

Dalam format bracketed, angka setelah setiap lead 
menunjukkan couplet tujuan (jika bukan endpoint). Versi 
lebih eksplisit menambahkan pointer dalam tanda 
kurung, misalnya “(→ 2)” atau menempatkan nomor 
tujuan setelah titik-titik (Ogunkunle, 2021; Tofilski, 
2018). Kunci bracketed banyak digunakan dalam flora 
regional, katalog fauna, dan panduan identifikasi karena: 

• Lebih mudah dikonversi ke format digital atau 
perangkat lunak editor (misalnya DKey) yang 
mengandalkan parsing teks; 

• Penomoran dan relasi antar couplet lebih jelas, 
mempermudah validasi dan penyuntingan (Tofilski, 
2018; Koch, 2023); 

• Cocok dipadukan dengan ilustrasi yang dirujuk 
langsung dari nomor couplet, seperti pada kunci 
untuk Plasmodium avian (Valkiūnas & Iezhova, 
2018), Amorphophallus (Scholten, 2023), 
Acanthaceae (Manzitto‐Tripp et al., 2021), maupun 
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larva Chironomidae akuatik di Asia Tenggara 
(Cranston & Tang, 2024). 

Penelitian mengenai format kunci kertas 
menunjukkan bahwa kunci paralel (short parallel key) 
dinilai paling potensial oleh ahli maupun mahasiswa 
dari sisi kejelasan, kepraktisan, dan kecepatan 
identifikasi, dibandingkan beberapa format lain 
seperti kunci numerik dan diagram kolom (Wisanti et 
al., 2023). Meskipun kunci dikotomi tradisional 
memiliki keterbatasan (urutan langkah “mengunci”, 
sulit dikomputerisasi, kurang ruang untuk konfirmasi 
identitas), pengembangan format paralel dan integrasi 
ke dalam platform digital (misalnya Clavis) 
memberikan peluang untuk mempertahankan logika 
dikotom sambil memperkaya metadata, rentang 
numerik, dan hierarki takson (Ogunkunle, 2021; Koch, 
2023). 

Dalam konteks  biosistematika, kedua format ini 
perlu dipaparkan dengan definisi istilah, contoh 
terstruktur, dan latihan konstruksi kunci dari tabel 
perbandingan karakter. Pendekatan tersebut selaras 
dengan rekomendasi terkini untuk menjadikan kunci 
identifikasi lebih mudah digunakan, teruji, dan dapat 
diintegrasikan ke dalam platform digital untuk 
mendukung pendidikan, riset, dan citizen science 
(Ogunkunle, 2021; Tofilski, 2018; Packer, 2024; 
Ogunkunle, 2021; Koch, 2023; Wisanti et al., 2023). 

 

3.3 Perlakuan Taksonomi 

Perlakuan taksonomi (taxonomic treatment) adalah unit 
teks formal yang memuat semua informasi inti tentang suatu 
takson: nama ilmiah beserta otoritas penemunya, sinonimi, 
bahan tipe, diagnosis, deskripsi, data ekologi dan sebaran, 
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serta rujukan ke perlakuan sebelumnya (Agosti & Ioannidis-
Pantopikos, 2022; Agosti et al., 2019). Dalam literatur 
modern, perlakuan taksonomi menjadi struktur baku yang 
memungkinkan isi taksonomi diubah menjadi objek digital 
FAIR yang dapat ditautkan dengan spesimen, sekuens DNA, 
dan data lain pada skala global (Agosti & Ioannidis-
Pantopikos, 2022; Sautter & Agosti, 2023; Agosti et al., 2019). 

1. Struktur Umum Perlakuan Taksonomi 

Secara umum, perlakuan taksonomi untuk tiap 
takson dalam biosistematika sebaiknya mencakup: 
Nama ilmiah dan otoritas (penemu). 

• Bentuk: Nama genus nama spesies Penemu, tahun. 

• Otoritas harus mengacu pada publikasi asli yang 
pertama kali memvalidasi nama sesuai Kode yang 
berlaku (ICZN, ICNafp, ICNP) (Rheindt et al., 2023; 
Schoch et al., 2020; Woelkerling et al., 2025). 

2. Diagnosis (deskripsi diagnostik)  

Diagnosis merupakan ringkasan karakter yang 
secara jelas membedakan takson dari takson lain yang 
paling mirip, mencakup karakter morfologi dan/atau 
molekuler (Rheindt et al., 2023; Renner, 2016; Ganser et 
al., 2022; Hütter et al., 2020). 

3. Deskripsi  

Deskripsi dalam biosistematika adalah uraian lebih 
lengkap tentang variasi morfologi, struktur internal, ciri 
ekologi, dan sebaran; tidak harus hanya memuat 
karakter diagnostik (Renner, 2016; Fedosov et al., 2019). 

4. Bahan tipe dan material lain  

Informasi spesimen tipe (holotipe, isotype, dsb.) 
dan koleksi tambahan, dengan kode institusi dan nomor 
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koleksi (Schnittler et al., 2025; Packer et al., 2018; Agosti 
& Ioannidis-Pantopikos, 2022). 

5. Catatan taksonomi dan nomenklatur  

Sinonimi, koreksi penulisan, perubahan kombinasi, 
atau klarifikasi status nama (valid, tidak valid, 
Candidatus, dsb.) (Lücking et al., 2021; Schoch et al., 
2020; Meier-Kolthoff et al., 2021). Kode internasional 
mengharuskan bahwa nama baru dilampiri diagnosis 
atau deskripsi yang menyatakan karakter pembeda 
dalam bentuk kata-kata, dan semakin ditekankan agar 
diagnosis menyebutkan keadaan karakter yang kontras 
dengan spesies lain yang dekat (Rheindt et al., 2023; 
Renner, 2016; Fedosov et al., 2019). 

3.3.1 Deskripsi Diagnostik dan Diagnosa Berbasis DNA 

Linnaeus menamai ±13.400 takson terutama 
berdasarkan diagnosis singkat, bukan deskripsi panjang, 
yaitu pernyataan karakter di mana takson baru berbeda 
dari yang paling mirip (Renner, 2016). Tradisi ini kini 
dihidupkan kembali dengan memasukkan karakter DNA 
sebagai bagian diagnosis: substitusi basa tertentu, indel, 
atau kombinasi posisi nukleotida yang unik bagi suatu 
spesies (Renner, 2016; Merckelbach & Borges, 2020; 
Hütter et al., 2020). 

Kode nomenklatur hewan, tumbuhan, dan 
prokariota secara eksplisit menerima karakter 
non-morfologi, termasuk DNA, selama dinyatakan dalam 
kata-kata (Renner, 2016; Fedosov et al., 2019). Diagnosis 
ideal dengan barcode mencantumkan posisi dan 
keadaan basa yang menjadi sinapomorfi, misalnya 
“berbeda dari semua spesies lain dengan substitusi T 
pada posisi 49 dan C pada posisi 514 gen COI” (Rheindt 
et al., 2023). Perangkat lunak seperti seperti MolD, 
DeSignate, dan fastachar mempermudah ekstraksi 
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karakter nukleotida diagnostik yang dapat langsung 
dimasukkan ke diagnosis taksa (Merckelbach & Borges, 
2020; Fedosov et al., 2019; Hütter et al., 2020). 

Pendekatan ini telah diterapkan pada berbagai 
kelompok, misalnya Aurelia (ubur-ubur bulan) di mana 
28 spesies dibedakan terutama dengan karakter genetik, 
masing-masing dengan diagnosis genetik yang jelas; 
spesies baru dan yang direhabilitasi disertai bahan tipe 
dan uraian tambahan morfologi (Lawley et al., 2021). 
Pada protista ciliata Oligotrichea, karakter tanda 
(signature characters) molekuler dimasukkan ke 
diagnosis tiga ordo, delapan famili, dan dua genus 
sebagai pelengkap karakter morfologi (Ganser et al., 
2022; Hütter et al., 2020). 

Contoh Template Perlakuan Taksonomi 

Berdasarkan praktik kontemporer, berikut 
template yang dapat digunakan dalam biosistematika 
(disederhanakan dan dijadikan generik, bukan untuk 
satu kelompok tertentu): 

Takson A – Spesies Model Hewan 

Nama ilmiah: Aurelia insularia Lawley, 
Gamero-Mora, Maronna, Chiaverano, Stampar, Hopcroft, 
Collins & Morandini, 2021 (Lawley et al., 2021). 

Diagnosis: 

Medusa berukuran sedang, diameter payung 
umumnya 100–180 mm; margin payung dengan 16 
lappet subgenital yang relatif sempit; gonad membentuk 
empat tapal kuda memanjang dengan ujung posterior 
bersinggungan, berbeda dari spesies lain dalam 
kelompok Aurelia coerulea kompleks. Secara molekuler, 
ditandai oleh kombinasi unik substitusi nukleotida pada 
gen COI (misalnya T pada posisi x, C pada posisi y) dan 
16S yang membedakannya dari semua spesies Aurelia 
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lainnya yang disampel (Lawley et al., 2021; Fedosov et 
al., 2019). 

Deskripsi singkat: 

Medusa transparan dengan pigmen lemah di 
saluran radial; tentakel peroral relatif pendek; jumlah 
kanal radial tetap 16; variasi ukuran dan pigmentasi 
tinggi namun pola gonad dan lappet stabil. Polip kecil, 
membentuk stolon, bereproduksi aseksual melalui 
strobilasi yang menghasilkan ephyra dengan lappet 
marginal simetris (Lawley et al., 2021). 

Bahan tipe: 

Holotipe: medusa dewasa dari perairan pesisir 
subtropis (koordinat, tanggal, pengumpul), disimpan di 
museum X dengan nomor katalognya; sekuens COI tipe 
terhubung dengan nomor akses GenBank (Lawley et al., 
2021). 

Catatan taksonomi: 

Bagian dari kompleks kriptik Aurelia; morfologi 
medusa tumpang tindih dengan spesies simpatrik, 
sehingga diagnosis molekuler sangat penting untuk 
identifikasi yang andal (Lawley et al., 2021). 

Takson B – Spesies Model Protista 

Nama ilmiah: Spesies Protista X Ganser & Agatha, 
2022 (nama fiktif untuk ilustrasi format, pola mengikuti 
Oligotrichea) (Ganser et al., 2022; Hütter et al., 2020). 

Diagnosis: 

Sel planktonik oligotrik, bentuk lonjong dengan 
perbandingan panjang:lebar ~2:1; lingkar kinety oral 
spiral tunggal, 18–22 baris, memanjang hingga setengah 
panjang tubuh; ciri pembeda utama dari genus terdekat 
adalah susunan kinety somatik terminal yang menyatu 
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membentuk “cincin” posterior (Ganser et al., 2022). 
Didiagnosis secara molekuler oleh karakter tanda 
konsensus pada gen SSU rRNA: substitusi A pada posisi 
p1 dan indel tiga basa pada posisi p2–p4 dibandingkan 
dengan semua spesies dalam ordo yang sama (Ganser et 
al., 2022; Hütter et al., 2020). 

Deskripsi singkat: 

Panjang sel 50–80 µm; makronukleus tunggal 
berbentuk pita; satu mikronukleus sferis; satu kloroplas 
paramural kecil; reproduksi melalui pembelahan biner 
transversal; ditemukan di perairan laut permukaan kaya 
fitoplankton (Ganser et al., 2022). 

Bahan tipe: 

Holotipe: sel terawetkan dalam preparat permanen 
(silver impregnation) dari lokasi pantai Y; paratipe 
tambahan dari stasiun oseanografi Z; sekuens SSU rRNA 
tipe dengan nomor akses GenBank (Ganser et al., 2022). 

Catatan taksonomi: 

Diagnosis mengombinasikan karakter morfologi 
ultrastruktural dengan signature characters molekuler 
yang diperoleh melalui perangkat DeSignate, 
meningkatkan ketegasan pemisahan dari genus-genus 
oligotrik lain (Ganser et al., 2022; Hütter et al., 2020). 

Deskripsi Diagnostik dan Perlakuan Taksonomi 
dalam Praktik Digital 

Perlakuan taksonomi modern tidak hanya penting 
di atas kertas, tetapi juga sebagai unit data yang dapat 
ditautkan dengan: 

• Nama takson dan otoritas (mis. melalui ZooBank, 
IPNI, LPSN, Systema Dipterorum) (Lücking et al., 
2021; Schoch et al., 2020; Meier-Kolthoff et al., 
2021; Pape & Evenhuis, 2023); 
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• Spesimen dan observasi (GBIF, koleksi museum) 
(Packer et al., 2018; Worojie et al., 2021; Sautter & 
Agosti, 2023; Agosti et al., 2019); 

• Sekuens DNA (GenBank, ENA, BOLD) (Packer et al., 
2018; Schoch et al., 2020; Merckelbach & Borges, 
2020; Fedosov et al., 2019); 

• Perlakuan lain, gambar, dan data ekologi (Agosti & 
Ioannidis-Pantopikos, 2022; Sautter & Agosti, 2023; 
Agosti et al., 2019). 

Inisiatif seperti Plazi, TaxPub, Biodiversity 
Literature Repository, dan TreatmentBank telah 
mengekstrak ratusan ribu perlakuan taksonomi dari 
literatur dan menjadikannya objek digital ber-DOI yang 
dapat ditemukan, diakses, dan diproses mesin (Agosti & 
Ioannidis-Pantopikos, 2022; Sautter & Agosti, 2023; 
Agosti et al., 2019). NCBI Taxonomy secara rutin 
menghubungkan nama dengan otoritas, sitasi publikasi, 
dan tipe, serta memperbarui klasifikasi berdasarkan 
revisi taksonomi terkini (Schoch et al., 2020). Untuk 
prokariota, LPSN dan TYGS menyediakan klasifikasi dan 
status nomenklatural terkini, termasuk nama yang 
belum valid dan candidatus, sehingga penulisan 
perlakuan harus konsisten dengan status resmi di basis 
data tersebut (Meier-Kolthoff et al., 2021). 

Dalam biosistematika, bagian perlakuan taksonomi 
perlu: 

1. Menjelaskan struktur baku perlakuan (seperti di 
atas); 

2. Memberikan beberapa contoh nyata dari kelompok 
berbeda (hewan, tumbuhan, fungi, protista, 
prokariota) dengan penekanan pada deskripsi 
diagnostik dan sitasi penemu; 
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3. Menyambungkan format perlakuan cetak dengan 
praktik digital modern (FAIR, basis data taksonomi 
global, dan integrasi DNA) (Packer et al., 2018; 
Agosti & Ioannidis-Pantopikos, 2022; Sautter & 
Agosti, 2023; Schoch et al., 2020; Agosti et al., 2019; 
Meier-Kolthoff et al., 2021; Hütter et al., 2020). 

 

3.4 Masalah Taksonomi dan Variasi Intra-Spesifik 

3.4.1 Masalah Taksonomi dalam Identifikasi 

Identifikasi taksa sangat bergantung pada kejelasan 
batas spesies. Dalam praktik modern, justru di titik inilah 
banyak masalah muncul, terutama pada kelompok 
dengan spesies kriptik, plastisitas fenotip tinggi, dan 
variasi genetik dalam-spesies yang besar. 

3.4.2 Spesies Kriptik dan Batas Spesies yang Kabur 

Banyak kompleks takson yang terdiri dari spesies 
kriptik: garis evolutif berbeda secara genetik, tetapi 
hampir tak terbedakan secara morfologis. Pada cacing 
pipih air tawar Dugesia subtentaculata sensu lato, 
integrasi data multilokus, morfologi alat kopulasi, dan 
kariotipe mengungkap empat spesies kriptik dalam satu 
“spesies nominal” yang lama dianggap tunggal (Leria et 
al., 2020). 

Pada diatom Thalassiosira pseudonana yang diteliti 
secara praktis tidak dapat dibedakan satu sama lain. 
Melalui analisis menggunakan mikroskop elektron 
pemindaian (SEM), peneliti menemukan bahwa variasi 
fisik (morfometri) di dalam spesimen satu galur ternyata 
sama besarnya, atau bahkan lebih besar, dibandingkan 
variasi antar galur yang berbeda. Keseragaman fisik ini 
sejalan dengan hasil pengujian genetik menggunakan 
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DNA barcoding konvensional (seperti gen SSU rDNA, 
ITS1, ITS2, dan rbcL), yang sama sekali tidak 
menemukan adanya variasi urutan nukleotida di antara 
seluruh galur yang diuji Rad-Menéndez et al. (2015). 

Analisis genetik lanjutan yang lebih sensitif 
menggunakan teknik sidik jari seluruh genom (AFLP) 
memang berhasil membagi galur-galur tersebut ke 
dalam tiga kelompok (klaster), namun tingkat variasi di 
antara kelompok-kelompok tersebut terbukti sangat 
rendah. Secara keseluruhan, temuan-temuan ini 
menyimpulkan bahwa T. pseudonana memiliki tingkat 
keanekaragaman kriptik yang sangat minim dan 
merupakan spesies yang secara genetik sangat terjaga 
(highly conserved). Hal ini menunjukkan bahwa spesies 
tunggal ini memiliki toleransi dan kemampuan adaptasi 
yang luar biasa, mengingat isolat-isolat tersebut 
dikumpulkan dari rentang waktu, lokasi geografis, dan 
kondisi salinitas habitat yang sangat beragam di seluruh 
dunia Rad-Menéndez et al. (2015). 

Kasus tersebut menyoroti dua masalah utama 
dalam identifikasi: 

1. Inflasi taksonomi (taxonomic inflation), ketika 
variasi geografis atau garis mitokondria saja terlalu 
cepat ditafsirkan sebagai spesies baru (Sklenář et 
al., 2022; Chambers et al., 2025; Pereira et al., 2023). 

2. Konflik antara marker (morfologi vs berbagai 
gen) yang menghasilkan diagnosis berbeda 
tergantung data apa yang digunakan (Sklenář et al., 
2022; Leria et al., 2020; Pereira et al., 2023). 

3.4.3 Overlap Variasi Intra dan Interspesifik 

Untuk banyak kelompok, jarak genetik dalam 
spesies dapat tumpang tindih dengan jarak antarspesies. 
Pada kumbang penggerek (Molytinae), analisis 1290 
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barcode COI menunjukkan jarak rata-rata dalam spesies 
2,9% dan antarspesies 11%, tetapi rentang jarak sangat 
lebar: 0–27,5% (intra) dan 0–39,3% (interspesifik), 
sehingga “barcode gap” klasik sering tidak ada (Ren & 
Zhang, 2024). Serupa pada Aspergillus seri Versicolores, 
banyak karakter morfologi dan fisiologi menunjukkan 
variabilitas dalam-spesies yang sama atau melebihi 
perbedaan antarspesies, membuat identifikasi fenotipik 
sangat sulit (Sklenář et al., 2022). 

Pada kelompok katak Rana pipiens complex yang 
tersebar luas, data genom skala besar menunjukkan 
bahwa variasi genetik geografis di dalam beberapa 
spesies yang luas sama atau lebih besar dari perbedaan 
antarspesies simpatrik yang jelas; hasilnya, 10 spesies 
yang diakui sebelumnya tidak didukung dan 
disinkronimkan dengan taksa yang sudah ada, 
sementara tiga spesies baru justru teridentifikasi 
(Chambers et al., 2025). 

Situasi seperti ini menimbulkan masalah praktis 
bagi identifikasi: 

• Kunci morfologi bisa gagal membedakan taksa yang 
valid. 

• Barcode gen tunggal bisa “memecah” satu spesies 
menjadi banyak unit molekuler (MOTU) yang belum 
tentu spesies biologis (Ren & Zhang, 2024; 
Kruckenhauser et al., 2014; Pereira et al., 2023). 

3.4.4 Subjektivitas dan “Noise” pada Keputusan 

Taksonomis 

Perbedaan penilaian antar-taksonomis juga 
menjadi masalah tersendiri. Audit “noise” pada ahli 
trematoda menunjukkan bahwa ketika disajikan 
kombinasi data morfologi, genetik, dan inang untuk 15 
set spesimen hipotetik, para ahli sering mengambil 
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keputusan batas spesies yang tidak konsisten satu sama 
lain, dan derajat ketidaksepakatan ini hampir tidak 
berkorelasi dengan pengalaman (tahun kerja atau 
jumlah spesies yang pernah dideskripsikan) (Poulin et 
al., 2025). 

Variabilitas penilaian ini memperlihatkan bahwa, 
ketika batas variasi intra-spesifik dan interspesifik 
tumpang-tindih, keputusan akhir sering bergantung 
pada interpretasi individual. Upaya yang disarankan 
untuk mengurangi noise antara lain: pedoman eksplisit 
untuk diskriminasi spesies, pemisahan komponen bukti 
(morfologi, genetik, ekologi) sebelum sintesis, dan 
agregasi keputusan dari beberapa taksonomis 
independen (Poulin et al., 2025; Chambers et al., 2025). 

3.4.5 Taksonomi Integratif (Integrative Taxonomy) 

Sebagai respons terhadap masalah di atas, banyak 
studi mengadopsi taksonomi integratif yang 
menggabungkan: 

• Morfologi (kuantitatif/morfometrik dan kualitatif) 

• Genetika (barcode, multilokus, SNP genomik) 

• Data karyologi (misalnya pada Dugesia (Leria et al., 
2020)) 

• Ekologi dan niche (misalnya pada Populus laurifolia 
complex (Wei et al., 2025)) 

• Ruang dan iklim (misalnya Fruticicola (Sîrbu et al., 
2025)) 

Pada Populus laurifolia complex, integrasi 566.375 
SNP nuklir, analisis morfometri, dan diferensiasi niche 
ekologis memungkinkan pengenalan tiga spesies yang 
konsisten; beberapa takson yang sebelumnya dianggap 
sinonim terbukti dapat dibedakan secara morfologi dan 
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filogenetik (Wei et al., 2025). Pada Fruticicola, 
pendekatan kanonik multivariat yang menggabungkan 
genetik, morfologi, iklim, dan ruang meningkatkan 
kemampuan diskriminasi di antara tiga spesies kriptik, 
meski masing-masing blok data secara terpisah memiliki 
daya diskriminasi rendah (Sîrbu et al., 2025). 

Dengan demikian, perlu ditegaskan kembali bahwa 
proses klasifikasi dan penentuan taksonomi organisme 
bukanlah suatu hal yang dapat dilakukan secara 
sembarangan. Sebuah identifikasi spesies yang andal 
dan akurat mutlak memerlukan integrasi dari beberapa 
garis bukti empiris, bukan sekadar mengandalkan satu 
pengamatan tunggal saja. Penggunaan berbagai 
pendekatan—seperti data genetik, morfologi, dan 
ekologi—secara bersamaan sangat dianjurkan untuk 
meminimalisasi bias serta memperkuat validitas suatu 
takson. Lebih jauh lagi, proses delimitasi atau penentuan 
batasan antar spesies harus disusun dan dijabarkan 
secara eksplisit. Pendekatan yang digunakan dalam 
delimitasi ini wajib memiliki kerangka kerja yang jelas 
sehingga metodologinya dapat senantiasa diuji ulang 
oleh peneliti lain secara objektif. Pada akhirnya, setiap 
kriteria yang dikemukakan haruslah mematuhi prinsip 
keilmuan yang ketat, di mana batasan spesies tersebut 
selalu terbuka untuk dievaluasi, disesuaikan, atau 
bahkan dibantah apabila kelak ditemukan landasan data 
empiris yang baru (Chambers et al., 2025; Pereira). 

3.4.6 Variasi Intra-Spesifik 

Variasi intraspesifik pada diatom Thalassiosira 
allenii yang ditemukan di perairan Laut Jepang melalui 
pendekatan morfologi dan molekuler secara mendalam. 
Hasil studi berhasil mengidentifikasi tiga morfotipe 
utama yang mencakup bentuk nominal, varietas striata, 
serta satu morfotipe ambigu dengan ukuran sel yang 
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cenderung lebih kecil. Perbedaan morfologis yang 
signifikan terlihat pada diameter katup serta struktur 
tabung eksternal fultoportulae marginal yang bervariasi 
dari bentuk silindris hingga menyerupai corong 
bergerigi. Meskipun memiliki perbedaan fisik yang jelas, 
analisis genetik menunjukkan bahwa urutan gen 
kloroplas rbcL pada ketiga morfotipe tersebut benar-
benar identik sehingga tidak dapat digunakan sebagai 
pembeda di tingkat bawah spesies. Sebaliknya, variasi 
genetik yang nyata ditemukan pada wilayah rDNA 
nukleus, khususnya pada domain D1–D3 dan D8–D10 
yang menunjukkan divergensi signifikan antar kelompok 
morfotipe tersebut. Fenomena alalisme ganda 
intragenom juga terdeteksi, di mana beberapa galur 
memiliki varian alel berbeda dalam satu genom yang 
sama yang memengaruhi karakteristik morfologisnya. 
Akhirnya, jurnal ini menyimpulkan bahwa domain D8–
D10 dari LSU rDNA merupakan penanda genetik paling 
efektif untuk mendiskriminasi keragaman intraspesifik 
dan divergensi morfotipe dalam spesies T. allenii 
(Efimova et  al., 2023). 

Fenomena tingginya variasi intra-spesifik pada 
populasi diatom sangat dipengaruhi oleh dinamika 
pertumbuhannya yang unik. Dinamika pertumbuhan ini 
ditandai dengan siklus musiman berupa peningkatan 
kelimpahan sel yang sangat cepat, yang kemudian diikuti 
oleh penurunan populasi secara drastis. Selama masa 
penurunan tersebut, populasi diatom mengalami 
penyusutan ukuran secara dramatis yang memicu 
terjadinya peristiwa penyempitan genetik atau genetic 
bottleneck . Peristiwa penyempitan genetik ini pada 
akhirnya menyebabkan pengikisan kumpulan genetik 
awal populasi melalui mekanisme hanyutan genetik 
(genetic drift). Meskipun demikian, keragaman genetik 
dapat pulih kembali dari segelintir genotipe yang 
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berhasil bertahan hidup melalui akumulasi mutasi-
mutasi baru pada fase pemekaran populasi (bloom) 
selanjutnya. Efek pendiri (founder effect) yang kuat dan 
terjadi secara siklik ini, dipadukan dengan ekspansi 
klonal serta peristiwa reproduksi seksual, terus-
menerus memodifikasi struktur genetik populasi diatom 
dari waktu ke waktu. Sebagai hasilnya, proses-proses 
tersebut memunculkan diferensiasi populasi yang 
sangat signifikan, di mana beberapa haplotipe lama 
menghilang dan haplotipe baru muncul sehingga 
menciptakan polimorfisme intra-spesifik yang tinggi 
pada diatom (Ruggiero et al., 2021). 

3.4.7 Variasi Intra-Spesifik Vs Spesies Kriptik 

Variasi intraspesifik adalah perbedaan genetik, 
morfologi, fisiologi, atau ekologi di antara strain/klon 
dalam satu spesies yang secara taksonomi sama. Pada 
dinoflagelata beracun Alexandrium pacificum, strain 
yang berasal dari satu teluk menunjukkan rentang luas 
dalam laju pertumbuhan, waktu fase lag, serta profil dan 
jumlah toksin (3,8–30,82 fmol/sel), yang ditafsirkan 
sebagai respons plastis dan/atau genetik terhadap 
tekanan seleksi lingkungan dari waktu ke waktu 
(Hadjadji et al., 2020). Pada diatom dan mikroalga laut 
lain, variasi intraspesifik dalam toleransi suhu, salinitas, 
cahaya, dan nutrien terbukti besar; banyak strain dalam 
satu spesies diatom memiliki genotipe berbeda yang 
memungkinkan pemanjangan periode mekar dan 
respons ekosistem yang beragam terhadap perubahan 
lingkungan (Godhe & Rynearson, 2017; Chan et al., 
2021). Analisis jarak genetik menunjukkan bahwa 
perbedaan intraspesifik pada penanda seperti 18S–ITS–
5,8S–ITS2 atau tufA umumnya rendah (misalnya 0–0,5% 
pada Micractinium (Krivina et al., 2022); hingga ~2% 
pada tufA chlorella-like (Zou et al., 2016)), tetapi cukup 
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untuk memetakan klon dan mengaitkannya dengan 
perbedaan sifat fungsional. 

Spesies kriptik adalah garis keturunan yang 
bereproduksi terpisah dan berevolusi independen, 
tetapi hampir tidak dapat dibedakan secara morfologi 
sehingga awalnya dianggap satu spesies. Dalam 
beberapa genera mikroalga hijau, pendekatan barcoding 
multigen (rbcL, tufA, ITS, 16S) yang dikombinasi dengan 
metode delimitasi koalesen (GMYC, PTP), jarak, dan 
karakter mengungkap sejumlah klaster evolusioner yang 
konsisten, termasuk beberapa spesies kriptik dalam 
Scenedesmus, chlorella-like, dan Micractinium (Zou et al., 
2016; Krivina et al., 2022; Zou et al., 2016). Klaster ini 
didukung oleh jarak genetik antar-klaster yang jauh 
lebih tinggi daripada variasi intraspesifik rata-rata, serta 
perbedaan halus dalam ciri morfologi, fisiologi, ekologi, 
atau arsitektur genom yang mengindikasikan 
inkompatibilitas genetik dan batas spesies yang nyata 
(Zheng et al., 2024; Krivina et al., 2022; Smith et al., 2022; 
Zou et al., 2016). Dengan demikian, garis batas antara 
variasi intraspesifik dan spesies kriptik biasanya 
ditetapkan ketika data molekuler multigen, struktur 
populasi, dan kadang ciri fungsional bersama-sama 
menunjukkan unit evolusioner terpisah, meskipun 
bentuk sel tampak sama. 

3.4.8 Polimorfisme Warna Sebagai Variasi Intra-Spesifik 

Polimorfisme warna sering menimbulkan 
kesalahan delimitasi spesies. Studi integratif pada 
belalang pygmy (Tetrigidae) Singapura menggabungkan 
22 karakter morfometrik dan barcode DNA (fragmen COI 
dan 18S kecil) untuk menguji apakah morf warna yang 
berbeda mewakili spesies berbeda atau hanya 
polimorfisme dalam spesies. Hasilnya, morf berbeda 
pada Tetrix tenuicornis dan T. undulata ternyata sangat 
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mirip secara genetik dan tidak terpisah dalam ruang 
morfometrik multivariat, sehingga ditafsirkan sebagai 
variasi intra-spesifik, bukan spesies terpisah (Neo et al., 
2025). 

Contoh ini penting dalam identifikasi: karakter 
warna, terutama bila plastis atau dipicu lingkungan, 
harus digunakan dengan hati-hati, dan sebaiknya diuji 
dengan data bentuk, genetik, dan ekologi sebelum 
dipakai sebagai dasar delimitasi spesies. 

3.4. Implikasi Variasi Intra-Spesifik Untuk Kunci Dan 

Diagnosis 

Tingginya variasi intra-spesifik memiliki beberapa 
konsekuensi praktis: 

1. Kunci identifikasi perlu memilih karakter yang 
(relatif) stabil dalam spesies dan menunjukkan 
pemisahan jelas dari kerabat terdekat. Karakter 
yang diketahui sangat bervariasi secara 
intra-spesifik (misalnya ukuran absolut, pewarnaan 
yang mudah berubah) sebaiknya tidak menjadi 
satu-satunya dasar couplet kunci (Sklenář et al., 
2022; Neo et al., 2025; Ren & Zhang, 2024). 

2. Diagnosis taksonomi harus menekankan keadaan 
karakter yang konsisten dan, bila perlu, 
memasukkan karakter genetik diagnostik (misalnya 
posisi nukleotida unik) yang telah diuji terhadap 
variasi dalam-spesies yang diketahui (Sklenář et al., 
2022; Leria et al., 2020; Ren & Zhang, 2024; Pereira 
et al., 2023). Analisis seperti ABGD, PTP, GMYC, 
STACEY, dan metode koalesen multispecies 
membantu menaksir rentang variasi dalam-spesies 
dan menguji hipotesis spesies (Sklenář et al., 2022; 
Leria et al., 2020; Ren & Zhang, 2024; Pereira et al., 
2023). 
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3. Penafsiran barcode perlu mempertimbangkan 
bahwa tidak ada ambang tunggal yang universal. 
Pada Molytinae, misalnya, banyak spesies masih 
dapat didelimitasi efektif bila beberapa metode 
digabung (86,6% morfospecies), tetapi sejumlah 
besar outlier menunjukkan divergensi 
dalam-spesies yang besar dan memerlukan kajian 
integratif lebih lanjut (Ren & Zhang, 2024). 

4.     Standarisasi pelaporan variasi menjadi penting 
untuk replikabilitas: penulis perlu menjelaskan 
sebaran geografis sampel, ukuran sampel, rentang 
variasi karakter utama, dan dengan jelas 
menyatakan bukti apa yang diperlukan untuk 
membantah rekomendasi taksonomi yang mereka 
ajukan (Chambers et al., 2025; Pereira et al., 2023). 

Tabel 3. 1 Karakter Kunci untuk Diagnosis Tingkat 
Kerajaan (Kingdom) 

Karakte

r utama 

Bakteri / 

Archaea 

(Prokariota) 

Protista 

(sebagian 

besar 

eukariota 
uniseluler) 

Fungi Plantae Animalia 

Tipe sel Prokariotik, tanpa 

inti sejati 

Eukariotik, 

inti sejati 

Eukariotik Eukariotik Eukariotik 

Dinding 

sel 

Peptidoglikan 

(bakteri), 

pseudopeptidogli

kan / var. lain 

(archaea) 

Biasanya 

tipis atau 

tidak ada, 

bervariasi 

(silika, 

selulosa, 

dsb.) 

Kutin/ 

kitin dan 

glukan 

Selulosa, 

lignin 

(pada 

jaringan 

tertentu) 

Umumnya 

tidak ada 

(kecuali 

struktur 

khusus) 

Organis

asi 

tubuh 

Uniseluler, 

kolonial 

sederhana 

Uniseluler, 

koloni, 

atau multi-

seluler 

sederhana 

Uniseluler 

(yeast) 

atau multi-

seluler 

berfila-

men 

Multi-

seluler 

kompleks 

dengan 

jaringan 

sejati 

Multiseluler 

kompleks 

dengan 

jaringan 

sejati 
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Cara 

nutrisi 

Foto-/kemo-auto

trof, heterotrof 

Autotrof, 

heterotrof, 

mixotrof 

Heterotrof 

(osmotrof

) 

Autotrof 

(fotosinteti

k) 

Heterotrof 

(ingestif) 

Siklus 

hidup 

Pembelahan 

biner, transfer 

gen horizontal 

umum 

Beragam; 

sering 

siklus 

hidup 

kompleks 

Siklus 

seksual–

aseksual 

dengan 

spora 

Generasi 

gametofit–

sporofit 

bergantian 

Perkembang

an 

embrional 

multiseluler 

Karakter 

moleku-

ler 

diagnos-

tik 

Motif gen rRNA 

spesifik, tanda 

sekuens domain 

tertentu 

Signature 

characters 

gen 

marker 

(rRNA, 

plastid, 

mitokondr

ia) 

Tanda 

sekuens 

gen 

dinding 

sel, 

metabolis

me 

Barcode 

DNA (rbcL, 

matK, dll.) 

Barcode 

DNA (COI, 

16S organel, 

dll.) 
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BAB 4 

TATANAMA 
 

 

 

Sejak manusia diciptakan oleh Tuhan, sudah menjadi 
naluri baginya dalam memberikan nama kepada objek yang 
ada di sekitarnya. Nama merupakan hal mutlak dalam 
kehidupan sehari-hari, sebab tanpa nama—baik pada objek 
konkret seperti organisme maupun konsep abstrak—
komunikasi tidak dapat terjalin dengan baik. Oleh karena itu, 
tidak mengherankan bila pelbagai organisme biologi 
memiliki nama daerah atau nama sehari-hari yang berbeda 
sesuai dengan tempat tinggalnya. Beranekaragamnya 
makhluk hidup di bumi memiliki karakteristik yang unik. 
Untuk memelajari dan menyampaikan informasi tentang 
organisme tersebut secara sistematis, biosistematika hadir 
sebagai kerangka ilmiah yang menggabungkan deskripsi, 
identifikasi, klasifikasi, dan tatanama (Rifai, 2015). 
Tatanama berfungsi memberikan nama ilmiah yang sah, 
baku, dan dapat diterima secara universal (Rifai, 1973; 
Calisher, 2007; Simpson, 2019). 

Sebelum adanya sistem penamaan ilmiah yang 
terstandar, penamaan organisme dilakukan secara bebas dan 
tidak konsisten. Akibatnya, satu spesies dapat memiliki 
banyak nama, atau sebaliknya, satu nama digunakan untuk 
beberapa spesies. Misalnya, istilah gedhang bagi orang 
Madura berarti pisang, sedangkan bagi orang Sunda adalah 
pepaya yang dimaksud. Beragam nama daerah seperti 
gelinggam, galuga, kesumba, pacar keling, dan buya prada 
semuanya merujuk pada satu spesies yang sama, yaitu Bixa 
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orellana (Rifai, 2015). Ketidaksesuaian seperti ini 
menimbulkan kebingungan dalam komunikasi ilmiah 
internasional. Permasalahan tersebut mulai terpecahkan 
pada abad ke-18 ketika Carolus Linnaeus, seorang pendeta 
dan ilmuwan Swedia, memperkenalkan sistem binomial 
nomenclature melalui karyanya Systema Naturae (Linnaeus, 
1758). Sistem dua nama ini—yang terdiri atas nama marga 
dan penunjuk spesies—menjadi dasar bagi seluruh sistem 
penamaan ilmiah hingga saat ini, misalnya Homo sapiens 
untuk manusia dan Oryza sativa untuk padi. Sistem ini 
kemudian disempurnakan dalam penerapan berbagai kode 
internasional tatanama, termasuk International Code of 
Zoological Nomenclature (ICZN, 1999) dan International Code 
of Nomenclature for algae, fungi, and plants yang terakhir 
disempurnakan melalui keputusan kongres di Madrid 
(Madrid Code) menggantikan Shenzen Code, dengan 
penerapan aturan baru yang mulai berlaku sejak 27 Juli 2024 
(Turland et al., 2025). 

Dalam perkembangan biologi modern, tatanama tidak 
hanya berperan sebagai alat penamaan, tetapi juga 
mencerminkan pemahaman ilmiah tentang kekerabatan, 
evolusi, dan sejarah taksonomi suatu organisme (Stuessy, 
2009). Kemajuan di bidang biologi molekuler dan genomik 
telah mengubah cara pandang ilmuwan dalam memahami 
hubungan antarspesies, sehingga studi sistematika melalui 
revisi perlu dilakukan sebagai upaya untuk memperbarui 
tatanama agar mencerminkan pemahaman ilmiah yang 
dinamis terhadap keanekaragaman dan evolusi organisme 
(Tautz et al., 2003; Gavade et al., 2019; Wang et al., 2024). 
Oleh karena itu, mahasiswa maupun peneliti biologi 
diharapkan memahami prinsip, filosofi, dan aturan tatanama 
yang bertujuan dapat menggunakan serta menafsirkan nama 
ilmiah dengan benar dalam kegiatan riset biosistematika. Bab 
ini akan menjelaskan tentang: sejarah perkembangan 
tatanama, prinsip dan aturan dasar tatanama, aturan 
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penamaan organisme, tipifikasi dalam tatanama, publikasi 
efektif dan validitas nama, studi kasus dan penerapan 
tatanama dalam biosistematika, serta ketika nama harus 
diubah: tantangan dan revisi dalam tatanama. 

 

4.1 Sejarah Perkembangan Tatanama 

 Kemunculan sistem penamaan organisme dengan dua 
kata atau tatanama binomial memiliki sejarah panjang yang 
melibatkan berbagai tokoh dan kongres ilmiah dunia. 
Sebelum abad ke-18, para ahli menamai sekaligus 
mendeskripsikan organisme dengan kalimat yang panjang 
dan sulit diingat. Jauh sebelum itu, masyarakat tradisional 
telah menggunakan sistem folk taxonomy, yaitu pemberian 
nama berdasarkan ciri dan kegunaan organisme. Nama-nama 
tersebut bersifat lokal dan deskriptif, serta berkembang di 
berbagai budaya seperti Tiongkok (Shennong), India 
(Chakara dan Susrusthra), dan Yunani (Aristoteles dan 
Theophrastus) (Mayr, 1982; Winston, 2018). Sebagai contoh, 
tanaman rosela dahulu dikenal dengan nama Hibiscus inermis 
foliis serratis inferiobus obovatis integris superiobus trilobis. 
Nama ini berarti “Hibiscus yang tidak berduri dengan daun 
bergerigi; bagian bawahnya rata dan membulat telur 
sungsang, sedangkan bagian atasnya bercuping tiga.” Nama 
semacam ini pada dasarnya merupakan uraian ciri morfologi 
tanaman tersebut. Dapat dibayangkan, betapa sulitnya 
mengomunikasikan suatu spesies apabila setiap kali disebut 
harus menggunakan nama ilmiah yang begitu panjang dan 
rumit (Stearn, 1959; Rifai, 2015). Kondisi ini menunjukkan 
bahwa pada abad pertengahan, perkembangan ilmu biologi 
berjalan lambat karena keterbatasan standar penamaan 
ilmiah. 

 Ketika memasuki masa Renaissance (abad ke-15 hingga 
17), ilmu biologi mulai berkembang dengan kemunculan ahli 
seperti Andrea Caesalpino (1583), John Ray (1682), dan 
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Gaspard Bauhin (1653) yang mulai mengenalkan upaya 
klasifikasi dan penamaan yang lebih teratur. Bauhin 
merupakan pelopor yang mengenalkan sistem penamaan dua 
kata latin meskipun belum sistematis. Upaya ini dijadikan 
sebagai cikal bakal dasar sistem binomial yang kelak 
disempurnakan oleh Linnaeus (Stafleu & Cowan, 1976). 
Kemunculan Carl Von Linnae (1707-1778), seorang naturalis 
asal Swedia, menjadi angin segar dalam perkembangan ilmu 
sistematika. Linnaeus menyadari bahwa penggunaan frasa 
panjang dalam penamaan spesies ini menghambat dalam 
komunikasi ilmiah (Mayr, 1982). Beliau memerkenalkan 
sistem binomial nomenclature, yakni pemberian nama spesies 
dengan dua kata latin, kata pertama merujuk pada genus dan 
kata kedua merujuk pada epitet penunjuk spesies (misalnya 
Homo sapiens untuk manusia, Panthera leo untuk singa). 
Dalam karyanya, Systema Nature (edisi ke-10, 1758) untuk 
hewan dan Species Plantarum (1753) untuk tumbuhan, 
Linnaeus menerapkan sistem binomial secara konsisten 
(Linnaeus, 1753; Linnaeus, 1758) (Gambar 4.1). Dua karya ini 
menjadi titik awal dalam penamaan binomial dalam botani 
dan zoologi modern.  

 

 

  

Gambar 4. 1 Carolus Linnaeus dan dua publikasinya di 
Bidang Botani (Species Plantarum, 1753) Serta Zoologi 

(Systema Naturae, 1758) 
(Sumber: Müller-Wille, 2025) 
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Linnaeus juga memerkenalkan sistem klasifikasi 
hierarkis, dimana organisme dikelompokkan dalam tingkatan 
seperti kingdom, kelas, ordo, genus, dan spesies. Beliau 
menekankan pentingnya penggunaan bahasa Latin agar 
penamaan ini dapat diterima secara universal. Meskipun 
sistem klasifikasi ini bersifat artifisial, langkah Linnaeus 
berhasil menciptakan standar global yang digunakan dan 
menjadi fondasi utama dari sistematika biologi modern 
(Stearn, 1959; Mayr, 1982; Cain, 2025). 

 Kegiatan mendeskripsikan spesies baru berkembang 
sangat pesar setelah era Linnaeus. Sayangnya, pada masa itu 
komunikasi ilmiah antarpeneliti belum cukup baik untuk 
mencegah perbedaan dalam penamaan. Dengan kata lain, 
keterbatasan sarana komunikasi membuat banyak penulis 
menamai organisme yang sama tanpa saling mengetahui. 
Ditambah ketiadaan aturan penamaan universal di zaman 
tersebut menyebabkan banyak nama yang diberikan secara 
terpisah untuk organisme yang sama, sehingga timbul 
duplikasi nama dan kebingungan dalam sinonim maupun 
homonim (Krauss, 2008). Sejumlah ahli berupaya 
menyempurnakan sistem tatanama agar lebih stabil dan 
mengikuti aturan ilmiah. Tokoh berpengaruh dalam periode 
ini adalah Augustin Pyramus de Candolle (1778-1841). Dalam 
karya monumentalnya Théorie élémentaire de la Botanique 
(1813), de Candolle menegaskan bahwa penamaan spesies 
harus mengikuti aturan prioritas—nama yang dipublikasikan 
dan harus disertai dengan diagnosis dan deskripsi ilmiah 
yang jelas, termasuk konsep nomen nudum dan homonim. Ia 
juga menolak penggunaan sinonim yang berlebihan dan 
menekankan pentingnya publikasi yang valid (de Candolle, 
1813) (Gambar 4.2). Pemikiran de Candolle ini menjadi dasar 
aturan tatanama formal yang disusun oleh putranya, 
Alphonse de Candolle, yang disahkan pada International 
Botanical Congress (IBC) di Paris pada 1867. Seiring waktu, 
sistem ini disahkan dalam International Botanical Code of 



Biosistematika 

 
 

 

 77 

 

Nomenclature (ICBN) (Sosef et al., 2020), hingga berganti 
nama menjadi International Code of Nomenclature for algae, 
fungi, and plants (ICN) sejak 2011 hingga sekarang (Nicolson, 
1991; Turland et al., 2024). 

  

Gambar 4. 2 Augustin Pyramus de Candolle dan salah satu 
publikasinya, Théorie Élémentaire de la Botanique (1813) 

(Sumber: de Candolle, 1813; Smith, 2005) 

 

 Berbeda dengan aturan penamaan ilmiah pada 
tumbuhan, untuk dunia hewan terdapat kode aturan berupa 
International Code of Zoological Nomenclature (ICZN), yang 
edisi pertamanya diterbitkan pada 1961 oleh International 
Commission of Zoological Nomenclature (ICZN) (International 
Commission on Zoological Nomenclature, 1961). Dalam 
bidang mikrobiologi, dikembangkan pula International Code 
of Nomenclature of Prokaryotes (ICNP) (Parker et al., 2019). 
Ketiga kode ini—ICN, ICZN, dan ICNP—menjadi fondasi 
tatanama biosistematika modern yang menjamin 
keseragaman dan stabilitas penamaan seluruh makhluk 
hidup.   
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4.2 Prinsip dan Aturan Dasar Tatanama  

Kode internasional tatanama dibuat dengan tujuan 
menyediakan sistem yang mantap dalam pemberian nama 
bagi satuan taksonomi. Kode ini menolak penggunaan nama 
yang dapat menimbulkan kesalahan, keraguan, atau 
kekacauan dalam ilmu pengetahuan. Kode tatanama juga 
bertujuan untuk mencegah terciptanya nama-nama baru 
yang tidak diperlukan. Selain itu, kode ini menjamin bahwa 
setiap spesies memiliki nama ilmiah yang unik, sah, dan 
diakui secara internasional (Rifai, 1973; Winston, 1999; 
McNeill, 2000; Silalahi, 2017; Turland et al., 2024). 

Agar tujuan tersebut dapat tercapai, kode tatanama 
didasarkan pada sejumlah prinsip utama yang berlaku umum 
bagi semua kelompok organisme yang bersifat mutlak. 
Prinsip-prinsip tersebut antara lain (Simpson, 2019; Turland 
et al., 2024):  

1. Tatanama tumbuhan (termasuk alga dan fungi) berdiri 
sendiri dengan tatanama hewan dan organisme 
prokariot. Kode ini berlaku bagi nama-nama kelompok 
taksonomi yang diperlakukan sebagai alga, fungi, atau 
tumbuhan, baik kelompok tersebut awalnya 
dikategorikan demikian maupun tidak; 

2. Penerapan nama kelompok taksonomi didasarkan atas 
tipe tatanama berupa spesimen atau ilustrasi yang sah 
(tipifikasi); 

3. Penamaan ilmiah kelompok taksonomi didasarkan pada 
prioritas publikasi, artinya nama yang pertama kali 
diterbitkan secara sah memiliki kedudukan utama dan 
harus diutamakan sebagai nama yang valid; 

4. Masing-masing kelompok taksonomi dengan batasan, 
posisi, dan peringkat tertentu hanya boleh memiliki satu 
nama yang benar, yaitu nama yang paling awal 
diterbitkan sesuai dengan ketentuan kode, kecuali pada 
kasus-kasus tertentu yang telah diatur secara khusus; 
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5. Semua nama ilmiah kelompok taksonomi diperlakukan 
sebagai bahasa latin tanpa memandang asal katanya. Hal 
ini untuk menjaga keseragaman dan universalitas dalam 
penggunaan ilmiah; 

6. Aturan dalam tatanama berlaku surut terhadap semua 
yang telah diterbitkan sebelumnya, kecuali apabila 
secara tegas dinyatakan sebaliknya. 

Di dalam kode tatanama terbagi menjadi beberapa 
bagian, yaitu aturan yang terorganisasi pada setiap pasal, 
rekomendasi, dan catatan penjelas disertai dengan contoh.  

Bagian awal dari kode tatanama membahas mengenai 
tingkatan-tingkatan taksonomi dalam klasifikasi. Setiap 
individu organisme dianggap termasuk ke dalam sejumlah 
kategori yang tersusun secara bertingkat, berdasarkan 
urutan menurun, meliputi: kerajaan (kingdom/ regnum), 
divisi atau filum (division/ phylum), kelas (classis), ordo 
(ordo), famili (familia), genus (genus), dan spesies (species). 
Setiap spesies yang sebagai satuan dasarnya termasuk ke 
dalam suatu genus, setiap genus termasuk dalam famili, 
setiap famili termasuk dalam ordo, dan seterusnya hingga 
tingkat tertinggi yaitu kerajaan (Sivarajan, 1991; Turland et 
al., 2024). Setiap nama ilmiah pada tingkatan takson tertentu 
memiliki akhiran khas (suffix) yang telah ditetapkan sesuai 
dengan aturan dan rekomendasi dalam kode internasional 
tatanama (Tabel 4.1). Akhiran tersebut berfungsi untuk 
menunjukkan peringkat taksonomi dari suatu kelompok, 
sehingga kedudukan relatifnya dalam hierarki klasifikasi 
dapat segera dikenali hanya dari bentuk akhir namanya. 
Sebagai contoh, nama pada tingkat famili berakhiran -aceae 
(misalnya Rosaceae), tingkat ordo berakhiran -ales (misalnya 
Rosales), sedangkan tingkat kelas menggunakan akhiran -
opsida (misalnya Liliopsida) (Simpson, 2019). 
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Tabel 4. 1 Akhiran Resmi Nama Ilmiah Berdasarkan 
Tingkatan Takson pada Tumbuhan dan Hewan 

Tingkat 
taksonomi 

Akhiran resmi 
tumbuhan, alga, 

fungi 

Akhiran resmi 
hewan 

Kerajaan 
(kingdom) 

–phyta (kadang 
tanpa akhiran baku) 

–zoa (tidak selalu 
wajib) 

Divisi/filum 
(division/phylum) 

–phyta (tumbuhan), 
–mycota (fungi), –ta 
(alga) 

–a 

Subdivisi/subfilum –phytina, –mycotina –ina 

Kelas (class) 

–opsida 
(tumbuhan), –
mycetes (fungi), –
phyceae (alga) 

–ea 

Subkelas 
(subclass) 

–idae –idea 

Bangsa (order) –ales 
–iformes (khusus 
vertebrata), 
lainnya bervariasi 

Subordo 
(suborder) 

–ineae 
–ineae (atau 
tanpa pola tetap) 

Suku (family) –aceae –idae 

Subsuku 
(subfamily) 

–oideae –inae 

Puak (tribe) –eae –ini 

Subpuak (subtribe) –inae –ina 

Marga (genus) 
Tidak memiliki 
akhiran tetap 

Tidak memiliki 
akhiran tetap 
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Tingkat 
taksonomi 

Akhiran resmi 
tumbuhan, alga, 

fungi 

Akhiran resmi 
hewan 

Spesies (species) 
Dua kata: genus + 
epitet spesifik 

Dua kata: genus + 
epitet spesifik 

Subspesies/ 
varietas/forma 

subsp., var., f. subsp. 

Sumber: ICZN, 1999; de Queiroz, 2012; Turland et al., 2024 

 

  Pada kasus tatanama tumbuhan, terdapat sembilan 
nama suku yang telah lama digunakan sebelum penetapan 
aturan modern, yaitu Compositae (= Asteraceae, tipe: Aster L.), 
Cruciferae (= Brassicaceae, tipe: Brassica L.), Gramineae (= 
Poaceae, tipe: Poa L.), Guttiferae (= Clusiaceae, tipe: Clusia L.), 
Labiatae (= Lamiaceae, tipe: Lamium L.), Leguminosae atau 
Papilionaceae (= Fabaceae, tipe: Faba L.), Palmae (= 
Arecaceae, tipe: Areca L.), dan Umbelliferae (= Apiaceae, tipe: 
Apium L.). Pengecualian ini menunjukkan bahwa tatanama 
ilmiah tidak hanya bersifat teknis dan mengikuti aturan 
formal, tetapi juga mempertimbangkan aspek historis serta 
stabilitas tatanama (Turland et al., 2024).  

 Selain prinsip-prinsip di atas, kode tatanama juga 
mengatur kategori di bawah tingkat spesies. Terdapat tiga 
kategori tambahan yang digunakan dalam mengidentifikasi 
variasi dalam spesies, yaitu subspesies, varietas, dan forma 
(Stuessy, 2009). Subspesies digunakan ketika terdapat 
populasi berbeda secara geografis yang masih mampu 
melakukan kawin silang dengan populasi lain dalam spesies 
yang sama. Varietas digunakan untuk variasi yang lebih kecil, 
biasanya menyangkut perbedaan morfologi yang konsisten 
tetapi tidak selalu memiliki pemisahan geografis yang jelas. 
Forma digunakan untuk perbedaan minor, seperti variasi 
warna bunga atau daun, yang tidak begitu signifikan dalam 



 Biosistematika 

 
 

82  

 

isolasi reproduksi. Penggunaan kategori infraspesies tidak 
semata-mata berfungsi dalam penamaan formal, tetapi juga 
merefleksikan makna biologis dan evolusioner. Variasi 
infraspesies mencerminkan diferensiasi genetik awal yang 
mungkin menjadi langkah awal menuju spesiasi. Oleh karena 
itu, pengelompokan infraspesifik berperan penting dalam 
kajian biosistematika untuk memahami dinamika evolusi 
dalam suatu spesies (Stuessy, 2009; Turland et al., 2024).  

 

4.3 Aturan Penamaan Organisme 

Dalam tatanama ilmiah, semua nama dianggap sebagai 
bahasa Latin, meskipun asal katanya dapat berasal dari 
bahasa lain atau merupakan nama seseorang. Tradisi ini 
berasal dari penggunaan Latin sebagai lingua franca dalam 
dunia akademik sejak abad pertengahan. ICN juga 
menetapkan bahwa diagnosis takson baru harus 
menggunakan bahasa Latin (aturan sebelum 2012) atau 
bahasa Latin dan Inggris sesuai revisi kode terbaru (Singh, 
2010; Turland et al., 2018). Penggunaan Latin memberikan 
stabilitas dan konsistensi karena merupakan bahasa yang 
tidak lagi berkembang sehingga makna kata tidak berubah 
dari waktu ke waktu. Latin juga memiliki struktur gramatikal 
yang jelas, termasuk aturan perubahan kata berdasarkan 
gender. Sebagai contoh, kata sifat seperti albus (maskulin), 
alba (feminin), dan album (netral) harus disesuaikan dengan 
gender dari nama genus yang menyertainya. Kejelasan ini 
membuat penulisan nama ilmiah lebih teratur dan mudah 
ditafsirkan (Singh, 2010). 

 Penamaan spesies mengikuti sistem binomial (dua 
kata) yang pertama kali digunakan secara konsisten oleh 
Carolus Linnaeus. Dalam sistem ini, nama ilmiah terdiri atas 
dua bagian: kata pertama menunjukkan nama genus, 
sedangkan kata kedua merupakan epitet spesifik atau 
penunjuk jenis. Penulisan nama ilmiah umumnya dicetak 
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miring untuk membedakannya dari teks biasa. Sebagai 
contoh, tumbuhan kamandin saebo, anggota suku Asteraceae 
yang ditemukan di Madura, memiliki nama ilmiah 
Glossocardia leschenaultii (Simpson, 2019; Hariri et al., 2021). 
Kata Glossocardia menunjukkan nama genus dan ditulis 
dengan huruf pertama kapital. Nama genus dapat disingkat 
menjadi G. (G. leschenaultii) setelah disebutkan secara 
lengkap pada kemunculan pertama, selama tidak 
menimbulkan ambiguitas. Kata kedua, leschenaultii, 
merupakan epitet spesifik yang selalu ditulis dengan huruf 
kecil seluruhnya. Baik nama genus maupun epitet spesifik 
dicetak miring atau digarisbawahi jika pengetikan tidak 
memungkinkan penggunaan huruf miring. 

 Beberapa spesies memiliki variasi morfologi atau 
geografis yang memerlukan pengelompokan pada tingkat 
yang lebih rendah daripada spesies. Nama suatu takson 
infraspesies tersusun dari nama spesies diikuti oleh epitet 
infraspesies, dengan menggunakan istilah penghubung 
(connecting term) untuk menunjukkan peringkatnya. Istilah 
penghubung yang dimaksud adalah subspesies (subsp.), 
varietas (var.), dan forma (f.). Sebagai contoh, Salvia 
grandiflora subsp. willeana. Kata willeana merupakan 
subspesies dari Salvia grandiflora, Lycopodium 
inundatum var. bigelovii, yang mana bigelovii merupakan 
nama varietas dari Lycopodium inundatum. Hal ini berlaku 
juga untuk penulisan forma (Turland et al., 2024). Pada kasus 
tumbuhan, terdapat istilah hibrida. Hibrida dalam tumbuhan 
mencakup semua keturunan yang berasal dari persilangan 
antara dua individu yang berbeda, baik secara alami maupun 
buatan. Perbedaan tersebut dapat berupa persilangan 
antarspesies, persilangan antarmarga, persilangan antar 
taksa budi daya, dan persilangan antar bentuk infraspesifik. 
Penulisan nama hibrid biasanya diberikan tanda x dalam 
penulisan nama ilmiahnya. Hal ini telah diatur dalam kode 
internasional tatanama tanaman budi daya (ICNCP) (Bisby, 



 Biosistematika 

 
 

84  

 

1994; Brickell et al., 2016). Sebagai contoh Nepenthes × 
hookeriana merupakan hasil hibrida alami dari Nepenthes 
ampullaria dan Nepenthes rafflesiana (Jebb & Cheek, 1997). 

 Setelah nama genus dan penunjuk spesies ditulis, 
biasanya  disertai nama kepengarangan (author) yang 
pertama kali mendeskripsikan takson tersebut. Author 
biasanya ditulis setelah nama ilmiah tetapi tidak dicetak 
miring (tetap ditulis tegak). Penulisan nama kepengarangan 
ini bertujuan memberikan kejelasan historis dan 
menghindari ambiguitas ketika dua penulis berbeda pernah 
menggunakan epitet yang sama pada genus berbeda (Turland 
et al., 2024). Penulisan author untuk nama ilmiah tumbuhan 
dilakukan sesuai standar singkatan yang diterbitkan oleh 
Brummitt & Powell (1992). Singkatan tersebut biasanya 
terdiri dari nama keluarga (surname) atau bentuk yang 
disingkat, kadang dengan inisial forename untuk 
membedakan nama kepengarangan lain dengan nama 
keluarga yang sama dan diakhiri dengan tanda titik (.) (Tabel 
4.2). Daftar singkatan yang diperbarui dan dikelola secara 
berkelanjutan dapat dilihat di IPNI (https://www.ipni.org/) 
yang terus diperbarui oleh Herbarium Kew. Pada kasus di 
hewan, penulisan nama ilmiah mengikuti kaidah ICZN, tidak 
disingkat, dan tidak ada standar singkatan resmi. Beberapa 
contoh nama ilmiah disertai dengan nama kepengarangan 
dapat dilihat pada Tabel 4.2 berikut. 

 

 

 

 

 

 

https://www.ipni.org/
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Tabel 4. 2 Contoh Nama-Nama Ilmiah Disertai Nama 
Kepengarangan dan Interpretasinya 

Nama ilmiah dengan 
nama kepengarangan 

Interpretasi 

Quercus robur L. Quercus adalah nama 
genus, robur adalah 
penunjuk jenis, dan L. 
merujuk pada nama 
Carolus Linnaeus 

Panthera leo, Linnaeus 
1758 

Pada hewan, penulisan 
nama ilmiah ditulis lengkap 
dan diberi tahun publikasi 
terbit. 1758 merupakan 
publikasi Linnaeus berjudul 
Systema Naturae 

Danaus chrysippus 
(Linnaeus, 1758) 

Terjadi kombinasi baru. 
Dalam kasus ini, nama 
kepengarangan pertama 
tetap ditulis menggunakan 
tanda kurung 

Zingiber baumii Chatan & 
Promprom 

Tanda & menunjukkan 
bahwa spesies ini 
dipublikasikan oleh dua 
orang, yaitu Wannachai 
Chatan (Chatan) dan 
Wilawan Promprom 
(Promprom) 

Homalomena 
atrox P.C.Boyce, S.Y.Wong & 
Fasih. 

 

Spesies ini dipublikasikan 
lebih dari dua orang yaitu 
P.C. Boyce, S.Y. Wong, dan 
Fasihudin (Fasih.)  
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Nama ilmiah dengan 
nama kepengarangan 

Interpretasi 

Nepenthes gymnamphora 
Reinw. ex Nees 

Keberadaan ex 
menunjukkan bahwa 
spesies ini awalnya 
dipublikasikan oleh C.P. 
Reindwart, namun 
publikasi tersebut tidak 
memenuhi persyaratan 
sesuai kaidah tatanama. 
Akhirnya diselesaikan oleh 
Christian G.D. Nees von 
Essenbeck (Nees), sehingga 
nama kepengarangan tetap 
mencantumkan Reinwardt, 
diberi tanda ex, kemudian 
diikuti nama Nees 

Sulettaria burttii (R.M.Sm.) 
A.D.Poulsen & M.F.Newman 

 

Terdapat dua nama 
kepengarangan dari spesies 
ini, yaitu Rosemary 
Margaret Smith (R.M.Sm.) 
dan dua nama 
kepengarangan Axel D. 
Poulsen dan Mark F. 
Newman. Perbedaan 
terletak pada tanda kurung 
( ) pada nama (R.M.Sm.). Ini 
menunjukkan bahwa 
spesies ini mengalami 
perubahan nama, yang 
sebelumnya memiliki nama 
ilmiah Amomum burtii. 
Berdasarkan studi yang 
dilakukan oleh A.D. Poulsen 
dan M.F.Newman, spesies 
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Nama ilmiah dengan 
nama kepengarangan 

Interpretasi 

ini dimasukkan ke dalam 
genus Sulettaria, sehingga 
A.D. Poulsen dan 
M.F.Newman membuat 
kombinasi baru dari genus 
Amomum ke Sulettaria. 
Nama spesies yang 
dihasilkan adalah Sulettaria 
burttii (R.M.Sm.) 
A.D.Poulsen & M.F.Newman 

Sumber: (Linnaeus, 1753, 1758; Jeeb & Cheek, 1997; Boyce et 
al., 2010; Poulsen et al., 2018; Promprom et al., 2024; Turland 
et al. 2024) 

4.3.1 Homonim dan Sinonim 

Dalam tatanama, dua persoalan penting yang sering 
muncul adalah kasus homonim dan sinonim. Keduanya 
berkaitan dengan stabilitas nama dan diatur secara ketat 
dalam kode tatanama. Homonim merupakan salah satu 
dari dua (atau lebih) nama ilmiah yang memiliki ejaan 
sama (tanpa memperhitungkan nama kepengarangan), 
tetapi masing-masing didasarkan pada spesimen tipe 
yang berbeda. Nama yang muncul kemudian dianggap 
tidak sah, kecuali jika nama tersebut ditetapkan sebagai 
nama yang dilestarikan (Simpson, 2019). Sebagai 
contoh, kasus pada Cryptantha foliosa Reiche dan 
Cryptantha foliosa Greene yang memiliki perbedaan 
morfologi. Nama yang diberikan oleh Reiche merupakan 
homonim yang terbit pada publikasi tahun 1907 (Anales 
Univ. Chile 121: 827) sehingga dianggap tidak sah, 
sedangkan Cryptantha foliosa Greene telah 
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dipublikasikan lebih dahulu (pada 1887, Pittonia 1: 113). 
Kedua nama tersebut mewakili taksa yang berbeda. 

Setelah memahami kasus homonim, penting juga 
meninjau sinonim, yang mencerminkan nama-nama 
alternatif untuk takson yang sama. Sinonim adalah 
nama yang tidak digunakan sebagai nama yang diterima 
oleh seorang penulis atau kelompok penulis, meskipun 
merujuk pada takson yang sama dengan nama yang 
dianggap benar. Sebuah nama dapat menjadi sinonim 
karena (1) tidak sah menurut kode tatanama, atau (2) 
penilaian taksonomi berbeda (Simpson, 2019). Nama 
sinonim terbagi menjadi dua macam, yaitu sinonim 
homotipik (tipe sama) dan sinonim heterotipik (tipe 
beda). Contoh kasus sinonim homotipik terdapat pada 
Krynitzkia decipiens, dipublikasikan oleh M.E. Jones pada 
tahun 1910 dalam Contributions from the Western 
Botany. Dua tahun kemudian, A. Heller kemudian 
memindahkan spesies ini ke genus Cryptantha, sehingga 
menjadi Cryptantha decipiens (M.E. Jones) A.Heller, yang 
kini diterima luas (Heller, 1912). Meskipun genusnya 
berubah, spesimen tipe yang menjadi acuan takson tetap 
sama. Kasus sinonim heterotipik dijumpai pada 
Amsinckia douglasiana A. DC. (1846) ditemukan dan 
dipublikasikan oleh de Candolle. Kemudian pada tahun 
1916, Macbride mendeskripsikan A. lemmonii J.F.Macbr. 
berdasarkan spesimen lain. Hasil penelitian ini 
menetapkan bahwa kedua nama tersebut merujuk pada 
satu dan spesies sama yang kini dikenal sebagai 
A. douglasiana, sehingga A. lemmonii menjadi sinonim 
heterotipik (Macbride, 1916). 
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4.3.2 Kesalahan Penulisan Nama Ilmiah yang sering 

Terjadi 

 Dalam praktik penulisan nama ilmiah, sejumlah 
kesalahan teknis sering ditemukan baik dalam tulisan 
ilmiah, laporan penelitian, hingga tugas akhir. Kesalahan 
ini terjadi karena ketidaktelitian atau kurangnya 
pemahaman terkait aturan dasar tatanama. Beberapa 
kesalahan yang biasa dijumpai antara lain: 

1. Penggunaan huruf kapital yang tidak tepat. Nama 
genus selalu diawali huruf kapital, sedangkan 
penunjuk spesies selalu huruf kecil. Contoh: Homo 
sapiens (benar), bukan Homo Sapiens (salah); 

2. Penggunaan huruf miring yang tidak konsisten. 
Nama ilmiah harus ditulis miring secara 
keseluruhan, termasuk penggunaan tanda x pada 
hibrida bila terintegrasi dengan nama genus dan 
spesies. Contoh: Nepenthes x hookeriana (benar), 
bukan Nepenthes x hookeriana (tanda x tidak 
dimiringkan). Tanda x harus ditempatkan di depan 
penunjuk spesies atau di depan genus jika hibrida 
antarmarga ; seperti pada kasus x Sorbaronia 
(hibrida antarmarga Sorbus x Aronia) (Conolly, 
2009); 

3. Penunjuk spesies tidak mengikuti gender. Contoh: 
Fagus sylvatica (benar), bukan Fagus sylvaticus 
(tidak sesuai gender); 

4. Penulisan singkatan sp., spp., subsp., var., dan f. 
menggunakan huruf miring. Penulisan Ficus sp. 
merupakan penulisan yang tepat; 

5. Penempatan tanda kurung pada nama 
kepengarangan yang tidak tepat. Tanda kurung 
biasanya digunakan jika terjadi kombinasi nama 
baru (pemindahan nama genus). Contoh: Mangifera 
indica L., bukan Mangifera indica (L.); 
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6. Epitet (penunjuk spesies) yang berasal dari nama 
orang tetap ditulis dengan huruf kecil. Contoh : 
Rafflesia arnoldii (benar), bukan Rafflesia Arnoldii. 

7. Penulisan nama kepengarangan tidak perlu pada 
penelitian non-sistematika (ekologi, fisiologi, 
farmakologi), karena tidak menambah informasi 
penting. Nama kepengarangan hanya wajib dalam 
penelitian sistematika atau taksonomi, misalnya 
saat mendeskripsikan spesies baru, revisi genus, 
atau membahas sinonim/homonim. Contoh: dalam 
penelitian ekologi, cukup menulis Syzygium 
densiflorum tanpa nama kepengarangan. 

 

4.4 Tipifikasi dalam Tatanama 

 Prinsip tatanama kedua menyatakan bahwa penerapan 
nama takson pada semua tingkatan di bawah suku ditentukan 
berdasarkan tipe tatanama. Proses ini disebut tipifikasi. 
Tipifikasi merupakan prinsip dasar dalam tatanama. Prinsip 
ini menetapkan bahwa penerapan nama suatu takson 
ditentukan oleh tipe tatanama. Selanjutnya, kegiatan 
tipifikasi bertujuan untuk memastikan bahwa setiap nama 
ilmiah memiliki rujukan yang objektif. Oleh karena itu, 
penggunaan nama tersebut tetap stabil meskipun konsep 
takson berubah. Di sisi lain, tipifikasi juga penting dalam 
pengajuan pelestarian nama takson. Konsep tipifikasi 
berkembang di Amerika pada akhir abad ke-19. Para 
taksonomis menghadapi kesulitan ketika genus dipecah 
sehingga interpretasi batasan takson menjadi tidak seragam. 
Untuk mengatasi hal ini, mereka menekankan penggunaan 
“spesies tipe” sebagai standar untuk mendefinisikan dan 
membatasi genus. Gagasan ini muncul pertama kali dalam 
Rochester Code (1892) dan kemudian diperkuat dalam 
American Code (1907), yang dianggap sebagai Kode berbasis 
tipe pertama (Rao, 2018; Turland et al., 2024). Selain itu, 
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proses ini dapat dipublikasikan secara mandiri untuk 
menyediakan nama takson yang sah dan dapat diterima 
sesegera mungkin (de Oliveira et al., 2009; Haevermans et al., 
2013). Tipifikasi dapat dilakukan bersamaan dengan kegiatan 
revisi taksonomi, penyusunan sinopsis, penulisan monografi, 
dan pembuatan checklist. Selanjutnya, tipifikasi juga berperan 
dalam pemulihan atau penghidupan kembali taksa yang 
sebelumnya dianggap sinonim, pengembalian status 
taksonomi yang telah hilang, serta penyusunan kombinasi 
nama baru (Damayanto et al., 2023). 

 Tipe yang digunakan dalam menetapkan suatu takson 
didasarkan pada spesimen herbarium, ilustrasi, atau awetan 
basah yang telah dipilih dan ditetapkan dalam publikasi 
ilmiah (Gambar 4.3). Tipe ini sifatnya wajib pada klasifikasi 
tingkat famili ke bawah. Wujud sebuah tipe berupa spesimen 
herbarium atau awetan basah yang disimpan pada lembaga 
terindeks (Thiers-diperbarui, 2023). Sebagai tambahan, pada 
beberapa takson yang usianya sudah tua, penunjukan sebuah 
tipe merujuk pada ilustrasi atau gambar. Gambar yang 
digunakan berasal dari gambar yang sudah atau belum 
dipublikasikan.  
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A 

 

B 

Gambar 4. 3  Contoh spesimen tipe yang dijadikan sebagai 

acuan dasar publikasi ilmiah. Spesimen herbarium 

Hibiscus townsvillensis (Craven 10469, Canb 875440) 

(A); awetan basah Testudo scabra Linnaeus 1758:198. 

(Sumber: Rhodin & Carr, 2009; Craven et al., 2016) 
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 Saat akan mempublikasikan spesies baru, seorang 
peneliti harus menentukan satu spesimen acuan yang 
dijadikan sebagai rujukan utama yang disebut sebagai 
holotipe. Spesimen holotipe berfungsi sebagai sumber acuan 
definitif untuk setiap pertanyaan mengenai identitas atau 
nomenklatur yang biasanya didepositkan di herbarium 
terindeks (Simpson, 2019). Spesimen holotipe biasanya 
berjumlah satu atau dua eksemplar serta memiliki kolektor 
dan nomor spesimen. Misalnya spesimen dengan nomor 
koleksi MR Hariri 795 yang tersimpan di Herbarium 
Bandungense (FIPIA) ditunjuk sebagai spesimen holotipe 
dari Homalomena renda A.S.D.Irsyam  &  M.R.Hariri (Irsyam 
et al., 2025). Selanjutnya, spesimen ini ternyata memiliki 
duplikat dan disimpan di lembaga herbarium lain (Herbarium 
Bogoriense, BO). Salinan spesimen ini disebut dengan isotipe 
(Sosef et al., 2020; Irsyam et al., 2025). Di sisi lain, isotipe 
berharga karena merupakan duplikat yang dapat diandalkan 
dari takson yang sama dan dapat didistribusikan ke banyak 
herbarium lain, sehingga memudahkan taksonomis dari 
berbagai wilayah untuk memperoleh spesimen dari takson 
baru (Simpson, 2019). 

 Seorang peneliti mengamati satu atau lebih duplikat 
spesimen yang digunakan sebagai acuan dalam menentukan 
batasan spesies yang diajukan, namun bukan merupakan 
spesimen utama. Spesimen ini disebut dengan paratipe 
(Sosef et al., 2020). Selain itu, kadang-kadang seorang penulis 
mendeskripsikan spesies baru tanpa menunjuk satu 
spesimen sebagai tipe utama. Semua spesimen yang 
digunakan sebagai dasar deskripsi disebut sintipe. Sintipe 
merupakan materi asli dari takson tersebut, dan masing-
masing spesimen memiliki peranan yang sama pentingnya 
dalam mendukung identifikasi takson baru (Sosef et al., 
2020). Lektotipe merupakan spesimen yang dipilih dari 
materi asli untuk dijadikan tipe ketika holotipe tidak 
ditetapkan pada saat publikasi, hilang, atau ketika tipe asli 
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terdiri dari lebih dari satu spesimen atau takson. Pemilihan 
lektotipe biasanya dilakukan dari antara isotipe, sintipe, atau 
isosintipe (Simpson, 2019; Sosef et al., 2020). Penunjukan 
lektotipe banyak diperlukan untuk nama-nama yang 
diterbitkan pada awal abad ke-18 dan ke-19, karena penulis 
awal umumnya mencantumkan beberapa bahan tanpa 
menetapkan satu spesimen sebagai holotitpe. Contoh pada 
kasus ini adalah Hoya diversifolia, yang mana Blume 
mempertelakan ini pada abad ke-19 tanpa menetapkan 
spesimen holotipe. Untuk menegaskan identitas takson, 
Rodda (2017) kemudian menetapkan ilustrasi klasik dari 
abad ke-18 melalui publikasi Rumphius, Herbarium 
Amboinense (1747), tab. 175, fig. 2. sebagai lektotipe (Gambar 
4.4).  
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Gambar 4. 4  Lektotipe Hoya diversifolia Blume dari buku 
Herbarium Amboinense oleh Rumphius (1747), tab. 175, 

fig. 2 

(Sumber: Rodda, 2017) 
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 Terkadang spesimen tipe yang ada—baik holotipe, 
lektotipe, maupun neotipe—tidak cukup jelas untuk 
memastikan identitas atau diagnosis suatu takson. Untuk 
mengatasi hal ini, digunakan epitipe, yaitu spesimen atau 
ilustrasi tambahan yang berfungsi sebagai tipe interpretatif. 
Epitipe membantu menegaskan ciri-ciri takson dan 
memastikan bahwa tidak ada keraguan mengenai identitas 
spesies tersebut (Simpson, 2019; Sosef et al., 2020). Kasus 
kebakaran hebat Herbarium Berlin (B) pada perang dunia II 
di tahun 1943 menyebabkan spesimen holotipe hilang. Oleh 
karena itu, peneliti sistematika harus menentukan tipe 
pengganti dari koleksi non-asli yang memiliki karakteristik 
yang mirip dengan spesimen holotipe dan berasal dari lokasi 
yang sama atau dekat dengan lokasi tipe asli, jika 
memungkinkan. Spesimen pengganti ini disebut dengan 
neotipe. Pemilihan neotipe bertujuan supaya stabilitas 
nomenklatur tetap terjaga dan identitas takson dapat 
diverifikasi meskipun holotipe asli telah musnah (Eggli & 
Leuenberger, 2008; Simpson, 2019; Sosef et al., 2020). Dalam 
melakukan pemilihan tipe, baik pada lektotipe dan neotipe, 
indikasi pemilihannya harus dinyatakan dengan ’designated 
here’ pada protolognya (Gambar 4.5). Dengan memahami 
prinsip tipifikasi dan berbagai jenis tipe, termasuk holotipe, 
lektotipe, neotipe, dan epitipe, peneliti biosistematika dapat 
memastikan identitas takson tetap jelas dan nama ilmiah 
digunakan secara stabil, meskipun materi asli hilang atau 
konsep takson berubah. 
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Gambar 4. 5 Spesimen yang Ditetapkan Sebagai Lektotipe 
Caragana Opulens yang Ditandai dalam Protolog dengan 

Tulisan ’Designated Here’ (Ditandai dengan Kotak) 
(Sumber: Rather et al., 2023) 

 

4.5 Publikasi Efektif dan Validitas Nama 

 Stabilitas nama ilmiah merupakan fondasi dalam 
biosistematika, karena nama ilmiah berfungsi sebagai 
penghubung universal yang memungkinkan komunikasi 
ilmiah yang konsisten. Oleh karena itu, kode internasional 
tatanama organisme menetapkan aturan ketat mengenai 
bagaimana suatu nama “lahir” secara sah melalui proses 
publikasi efektif, publikasi valid, dan sah (Turland et al., 2018; 
Turland et al., 2024). 

 Sebelum digunakan sebagai identitas takson dalam ilmu 
pengetahuan, sebuah nama harus terlebih dahulu diterbitkan 
secara efektif, kemudian valid, dan selanjutnya dinilai 
legitimasinya berdasarkan prinsip-prinsip tatanama, 
termasuk prinsip prioritas (Singh, 2010). Terdapat empat 
kriteria utama untuk publikasi valid suatu nama yaitu 
(Simpson, 2019; Turland et al., 2024): 

1. Nama harus efektif diterbitkan melalui distribusi bahan 
cetak (melalui penjualan, pertukaran, atau pemberian) 
kepada publik umum atau setidaknya kepada lembaga-
lembaga ilmiah yang memiliki perpustakaan yang dapat 
diakses secara umum. Sejak 1 Januari 2012, publikasi 
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efektif juga diakui melalui media cetak daring 
berekstensi .pdf yang dilengkapi dengan nomor ISSN 
atau ISBN. Meskipun bukan syarat nomenklatural, 
keberadaan Digital Object Identifier (DOI) dianggap 
sebagai standar ilmiah modern karena menjamin 
keterlacakan dan keberlanjutan akses data (Hariri, 
2025); 

2. Nama harus diterbitkan menggunakan bahasa Latin atau 
dilatinkan dan mencantumkan peringkat taksonnya di  
belakang nama spesies (misalnya sp. nov., gen. nov., 
subsp. nov., comb. nov., nom. nov., stat. nov.); 

3. Nama harus disertai dengan deskripsi atau diagnosis 
dalam bahasa Latin atau Inggris, atau mencantumkan 
rujukan ke diagnosis/deskripsi yang sudah ada. 
Diagnosis memberikan karakter pembeda (differential 
characters), sedangkan deskripsi berisi pertelaan ciri 
lengkap. Kedua komponen ini dapat disertai atau 
digantikan oleh rujukan eksplisit ke diagnosis atau 
deskripsi yang telah diterbitkan secara efektif 
sebelumnya. Sebelum tahun 2012, penulisan diagnosis 
harus dalam bahasa Latin mengacu pada Kode 
Melbourne (McNeill & Turland, 2011). Sejak 1 Januari 
2012, penulisan diagnosis menggunakan bahasa Inggris. 
Elemen yang menyertai nama pada saat valid diterbitkan 
disebut protolog, yang mencakup diagnosis/deskripsi, 
tipe, ilustrasi yang dirujuk, sinonim, sitasi spesimen, data 
distribusi, dan diskusi taksonomi (Turland et al., 2018); 

4. Spesies baru yang diterbitkan harus memiki tipe 
tatanama berupa spesimen herbarium sebagai acuan 
resmi, dan ini berlaku untuk tingkat spesies dibawahnya. 
Lokasi penyimpanan spesimen tipe harus dinyatakan 
dalam bentuk akronim herbarium yang dapat diakses 
melalui Index Herbariorum (Thiers-diperbarui, 2023). 
Tipe berfungsi sebagai rujukan tatanama permanen yang 
memastikan stabilitas interpretasi nama. 
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Publikasi nama genus baru mengikuti prinsip yang sama 
dengan publikasi nama spesies baru. Perbedaannya terletak 
pada penetapan tipe, di mana tipe untuk nama genus adalah 
satu spesies. Diagnosis genus harus menekankan ciri pemisah 
dari genus yang berkerabat dekat, dan dapat merujuk pada 
uraian sebelumnya yang telah diterbitkan secara efektif dan 
valid. Selama memenuhi syarat publikasi efektif, valid, dan 
legitimasi, nama genus baru diakui sebagai nama sah dalam 
sistem tatanama. Contoh protolog lengkap dan valid dapat 
dilihat pada Gambar 4.6, yang memuat komponen dasar 
berupa perlakuan taksonomi seperti nama baru, diagnosis, 
deskripsi, tipe, ilustrasi, dan informasi pendukung lainnya. 

Di luar persyaratan dari kode internasional tatanama, 
artikel taksonomi modern umumnya mencakup beberapa 
elemen tambahan untuk memperkuat dokumentasi ilmiah 
dan memudahkan verifikasi di masa mendatang, di 
antaranya: 

1. Nama takson baru beserta indikator nomenklatural (sp. 
nov., gen. nov.); 

2. Diagnosis morfologi yang membedakan dengan spesies 
terdekat; 

3. Penetapan tipe (holotipe, isotipe, paratipe) beserta 
akronim herbarium penyimpanan; 

4. Deskripsi morfologi lengkap; 

5. Etimologi epitet spesifik atau nama genus; 

6. Informasi distribusi geografis dan peta sebaran; 

7. Ekologi dan habitat; 

8. Status konservasi berdasarkan kriteria daftar merah 
IUCN; 

9. Ilustrasi botani (foto dan/atau sketsa); 

10. Tabel perbandingan dengan spesies berkerabat. 
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Komponen-komponen ini, meskipun tidak selalu wajib 
menurut kode tatanama, merupakan standar umum dalam 
jurnal sistematika bereputasi. 

 

Gambar 4. 6 Contoh Deskripsi Spesies Baru yang 
Dipublikasi Melalui Jurnal Ilmiah Phytokeys yang 

Dilengkapi dengan Komponen Berupa Nama Spesies Baru, 
Pertelaan Diagnosis dan Lengkap, dan Tipe. Singkatan 

Sp.Nov. Merupakan Jenis Baru (Species Nova) 
(Sumber: Lam et al., 2024) 

Nama ilmiah dengan tingkatan 

taksonnya yang merujuk pada spesies 

baru Pertelaan 

diagnosis 

menggunakan 

bahasa Inggris 

Tipe spesimen 

dengan lokasi 

penyimpananny

a 

Deskripsi 

lengkap spesies, 

ditulis 

menggunakan 

bahasa Inggris 



Biosistematika 

 
 

 

 101 

 

4.6 Studi Kasus dan Penerapan Tatanama dalam 
Biosistematika 

 Penerapan tatanama dalam biosistematika berperan 
penting untuk menjamin bahwa setiap takson memiliki nama 
yang sah, stabil, dan digunakan secara konsisten oleh 
komunitas ilmiah. Melalui berbagai studi kasus, kita dapat 
melihat bagaimana informasi dari morfologi, anatomi, 
ekologi, hingga data molekuler saling melengkapi dalam 
proses penamaan. Interaksi berbagai jenis data ini membantu 
peneliti menetapkan nama yang valid sekaligus 
mencerminkan hubungan evolusioner suatu organisme 
secara lebih akurat. Dengan demikian, aplikasi tatanama 
menjadi landasan operasional yang menghubungkan hasil 
penelitian biosistematika dengan standar internasional 
penamaan takson, sehingga temuan ilmiah dapat diterapkan, 
dikomunikasikan, dan dibandingkan secara universal di 
berbagai bidang kajian biologi.  

 Revisi taksonomi. Revisi taksonomi merupakan proses 
kunci dalam biosistematika karena melalui kegiatan ini batas, 
hubungan, dan pola variasi suatu kelompok organisme 
ditinjau ulang berdasarkan data yang lebih lengkap. Menurut 
Maxted (1992) revisi dimulai dari penelusuran literatur 
untuk memahami sejarah penamaan dan permasalahan 
taksonomi, dilanjutkan dengan pemeriksaan spesimen 
herbarium, observasi lapangan, serta analisis karakter dari 
material hidup atau benih untuk memperoleh gambaran 
variasi yang komprehensif. Seluruh informasi ini kemudian 
dianalisis, baik secara fenetik maupun filogenetik, untuk 
mengidentifikasi kelompok ciri, menilai hubungan antar 
spesimen, serta menentukan apakah suatu takson perlu 
dipisah, disatukan, atau ditata ulang. Hasil analisis tersebut 
disintesis menjadi klasifikasi baru sebagai produk utama 
revisi dalam bentuk status baru seperti genus atau spesies 
baru, atau tingkatan spesies di bawahnya hingga  kombinasi 
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baru. Sebagai contoh, Sulettaria longituba  (Ridl.) A.D.Poulsen 
& Mathisen, comb. nov. yang merupakan spesies dari suku 
Zingiberaceae merupakan kombinasi baru dari spesies 
Elettariopsis longituba Ridl. (Poulsen et al. 2018). Nama 
Ridley tetap dicantumkan sebagai dasar pembuatan nama 
hasil kombinasi baru (ditandai dengan comb. nov. 
dibelakang nama author yang baru) yang masih berkaitan 
dengan stabilitas dan kejelasan sejarah penamaan, yang 
disebut dengan basionim.   

 Taxon reinstatement. Merupakan peristiwa ketika 
nama suatu takson yang sebelumnya diturunkan atau 
disinkronkan kembali diaktifkan karena bukti baru 
menunjukkan bahwa takson tersebut merupakan unit 
evolusioner yang sah. Salah satu contohnya adalah 
pembangkitan kembali genus Hellwigia Warb. dari suku 
Zingiberaceae (Senjaya et al. 2025).  Pembangkitan nama ini 
didasarkan bahwa kelompok “Carolinensis” tidak sesuai 
ditempatkan dalam Alpinia, sehingga nama Hellwigia—yang 
merupakan nama tertua dan valid—perlu dipulihkan 
berdasarkan analisis morfologi dan molekuler. Proses ini 
disertai penyusunan kombinasi baru serta penetapan 
lektotipe untuk menjamin stabilitas dan kejelasan dari segi 
penamaannya.  

 Lektotipifikasi.  Kasus ini umumnya ditemukan pada 
takson yang diterbitkan tanpa penunjukan holotipe yang 
jelas, atau ketika deskripsi awal merujuk pada beberapa 
spesimen sekaligus sehingga tidak ada satu pun yang 
berperan sebagai acuan utama. Situasi seperti ini banyak 
terjadi pada publikasi lama, termasuk pada era Linnaeus, 
ketika standar typifikasi belum diterapkan secara ketat. 
Tanpa penetapan tipe yang pasti, interpretasi ciri suatu 
takson dapat berbeda antara peneliti dan berpotensi 
menimbulkan ketidakstabilan nama (Rao et al. 2017; Turland 
et al., 2018). Dalam studi tipifikasi, peneliti menelusuri 
kembali seluruh materi yang disebutkan dalam protolog, 
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kemudian menilai kelengkapan karakternya, kesesuaiannya 
dengan deskripsi asli, serta ketersediaannya di herbarium. 
Dari kumpulan sintipe tersebut, dipilih satu spesimen yang 
paling representatif dan paling mencerminkan konsep 
penulis pertama untuk ditetapkan sebagai lektotipe. 
Penetapan ini memberikan dasar pemberian nama yang 
tegas, sehingga nama takson tersebut memiliki acuan tunggal 
yang jelas dan penggunaannya dapat menjadi lebih stabil 
serta bebas dari keraguan interpretatif (Bouman et al., 2019; 
Kumar, 2020; Damayanto et al. 2023; Tavilla et al., 2023). 

 Rejected name. Kasus penolakan nama dalam 
biosistematika menunjukkan bagaimana komunitas 
taksonomi menolak nama lama yang dinilai dapat 
mengganggu stabilitas penamaan berdasarkan aturan kode 
internasional tatanama. Mengacu pada McNeill et al. (2015), 
setiap usulan penolakan nama harus disertai alasan ilmiah 
yang kuat, mulai dari riwayat penggunaan nama, keberadaan 
dan kejelasan tipe, hingga potensi dampak penggunaan nama 
yang diusulkan apabila nama tua tersebut kembali 
diberlakukan. Panduan ini menegaskan bahwa penolakan 
nama bukanlah tindakan administratif semata, tetapi 
keputusan berbasis bukti yang bertujuan menjaga 
konsistensi penggunaan nama yang sudah mapan dalam 
literatur sistematik, ekologi, dan konservasi. Oleh karena itu, 
nama yang ditolak ini menjadi instrumen penting dalam 
biosistematika untuk memastikan bahwa penamaan takson 
tetap stabil, sejalan dengan pemahaman evolusioner terkini, 
dan tidak menimbulkan kebingungan ketika revisi filogenetik 
memunculkan kembali nama-nama historis yang secara 
prioritas lebih tua namun tidak lagi relevan secara biologis. 
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BAB 5 

KONSEP SPESIES 
 

 

 

Spesies merupakan unit fundamental dalam memahami 
biodiversitas. Dalam pemahaman dan penentuan spesies, 
diperlukan adanya gagasan universal mengenai batasan-
batasan suatu makhluk dapat dikatakan sebagai satu spesies, 
sehingga tercetuslah konsep spesies. Terdapat berbagai 
macam konsep spesies yang telah dikemukakan, namun pada 
bab ini akan disampaikan konsep spesies yang paling banyak 
digunakan atau diperdebatkan. Seperti yang disampaikan 
oleh Mayr, ”There is probably no other concept in biology that 
has remained so consistently controversial as the species 
concept”. 

 

5.1 Definisi Spesies  

Sebelum membahas mengenai berbagai konsep spesies 
secara lebih dalam, perlu diperjelas lagi definisi dari kata 
spesies. Spesies tidak hanya berarti sebagai suatu organisme 
yang akan membentuk populasi ketika berada pada lingkup 
dan waktu yang bersamaan. Namun kata "spesies" memiliki 
tiga definisi sesuai dengan posisinya, yaitu sebagai konsep, 
sebagai kategori, dan sebagai takson.  

5.1.1 Spesies sebagai Konsep 

Konsep spesies merujuk kepada arti spesies di alam 
dan peranannya (Mayr, 2010), merupakan "gagasan 
universal“ yang digunakan untuk merancang dan 
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menetapkan pandangan terhadap unit pada kategori 
spesies (Adisoemarto, 2008).  

5.1.2 Spesies sebagai Takson 

Spesies sebagai takson merupakan objek, suatu 
kumpulan populasi yang tersebar dalam bentang 
geografis, serta memenuhi definisi atau kriteria pada 
konsep spesies (Mayr, 2010). Takson spesies merupakan 
unit yang ada dalam sistematika (Adisoemarto, 2008). 
Contoh spesies sebagai takson yaitu Homo sapiens yang 
menunjukkan spesies manusia. 

5.1.3 Spesies sebagai Kategori 

Spesies sebagai kategori merupakan definisi 
spesies pada tingkatan dalam hierarki klasifikasi 
Linnaean yang diberikan pada suatu takson (Mayr, 
2010). Perlu diketahui bahwa "kategori" pada hierarki 
Linnaean adalah tingkatan pada klasifikasi yang dimulai 
dari Kingdom, Filum/Divisi, Kelas, dan seterusnya 
hingga Spesies. Kata spesies pada tingkatan klasifikasi 
tersebut menunjukkan definisi spesies sebagai kategori. 

 

5.2 Awal Mula Istilah "Spesies“ 

Penerimaan istilah spesies disampaikan oleh John Ray 
pada karyanya berjudul Historia Plantarum,  yang 
mendefinisikan spesies sebagai kelompok tumbuhan yang 
benar-benar berkembang biak di dalam batas-batas variasi 
mereka. Selanjutnya, dalam Species Plantarum, Linnaeus 
mendeskripsikan sekitar 5.900 spesies tumbuhan 
berdasarkan sistem natural, khususnya struktur tumbuhan 
dan karakter seksual (Aldhebiani, 2018). Bagi Linnaeus, 
spesies merupakan tingkatan organisme terendah di 
klasifikasinya (Claridge et al., 1997).  Konsep Linnaeus ini 
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mudah, aplikatif, dan diterima secara luas. Ray maupun 
Linnaeus mempercayai bahwa di antara variasi intraspesifik 
yang muncul secara alami, terdapat tipe yang tetap dan tidak 
berubah dari setiap spesies (Aldhebiani, 2018). 

Darwin, bersama dengan Wallace, menyatakan bahwa 
spesies sebagai unit fundamental dari evolusi, yaitu hasil dari 
spesiasi. Spesies dapat terbentuk secara cepat bila terdapat 
kondisi yang mendukung, serta spesies mungkin akan tetap 
tidak berubah apabila suatu kondisi tersebut hilang. Spesies 
yang saat ini ada dianggap sebagai bagian akhir dari suatu 
garis keturunan (Aldhebiani, 2018; Claridge et al., 1997). 

Selanjutnya pada 1920 suatu ilmu baru muncul, 
genetika. Ilmu ini berfokus pada ekspresi dan perangkat gen 
dari populasi serta bagaimana perangkat tersebut bertahan 
atau berubah. Adanya ilmu genetika merupakan kontribusi 
yang sangat besar pada pemahaman mengenai evolusi suatu 
spesies. Sejak saat itu, banyak konsep spesies berkembang. 

 

5.3 Konsep Spesies Tipologi 

 Konsep spesies tipologi menyatakan bahwa spesies 
bersifat konstan dan memiliki ciri khusus yang 
membedakannya dengan spesies lain (Mayr, 2010), sehingga 
spesies adalah kumpulan individu yang statis (Adisoemarto, 
2008). Variasi yang muncul dianggap sebagai sebuah ketidak 
sempurnaan suatu spesies (Mayr & Ashlock, 1991). Meskipun 
konsep spesies tipologi sederhana, namun konsep spesies ini 
menemui kendala ketika adanya populasi alam simpatrik 
yang tidak mampu saling kawin, meskipun tidak memiliki 
perbedaan morfologi yang mencolok (Mayr, 2010). 
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5.4  Konsep Spesies Biologi 

Konsep spesies Biologi, dipopulerkan oleh Ernst Mayr, 
seorang Zoologis sekaligus Evolusioner Biologis, dan 
didukung oleh Theodosius Dodzhansky, seorang ahli 
genetika. Pada konsep ini, suatu spesies merupakan 
kelompok populasi alami yang mampu saling kawin tanpa 
berdasarkan pada persamaan morfologi, dan terisolasi secara 
reproduktif dari kelompok-kelompok lain (Mayr & Ashlock, 
1991; Mayr, 2010; Aldhebiani, 2018; UC Museum of 
Paleontology, 2026a). Spesies dianggap sebagai kumpulan 
lungkang gen (gene pools), yaitu gen yang beradaptasi 
bersama, serta terisolasi dari kumpulan gen lain (Mayr & 
Ashlock, 1991; Adisoemarto, 2008).  

Spesies secara reproduktif terisolasi memiliki 
pengertian bahwa terdapat perangkat yang menghalangi 
terjadinya perkawinan secara alami di luar spesies serta 
menghalangi adanya percampuran gen antar spesies 
(Adisoemarto, 2008; Aldhebiani, 2018). Pada konsep spesies 
biologi, bentuk morfologi tidak selamanya menjadi batasan 
dalam penentuan spesies.  Pembatas spesies hanyalah 
kemampuan melakukan reproduksi, sehingga konsep ini 
lebih sering diterapkan pada organisme dengan reproduksi 
seksual.  

Konsep spesies biologi memungkinkan adanya variasi 
morfologi dalam satu spesies, misalnya adanya polimorfisme 
(Gambar 5.1), maupun dimorfisme berdasarkan perbedaan 
kelamin (Gambar 5.2). 
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 Gambar 5. 1 Satu Spesies Laba-Laba, Selkirkiella 
alboguttata, dengan Enam Variasi Morfologi 

(Sumber: Cotoras et al., 2016) 
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Gambar 5. 2 Terlihat Berbeda Namun Sejenis, Papilio 
polytes. (A) Jantan; (B) Betina 

(Sumber: Sari et al., 2023) 

 
Selain itu, perbedaan lingkungan juga dapat 

menyebabkan perbedaan morfologi pada satu spesies 
yang sama. Misalnya bunga Hydrangea memiliki bunga, 
yang sebenarnya merupakan modifikasi daun, berwarna 
merah atau biru. Perbedaan itu tidak lantas menjadikan 
mereka dua spesies yang berbeda. Pada kenyataannya, 
bunga biru akan menjadi merah saat terjadi perubahan 
pH tanah dan jumlah aluminum yang diperoleh (UC 
Museum of Paleontology, 2026a). 

Lebih jauh mengenai konsep spesies Biologi, 
dimana penampilan luar bukanlah batasan dari spesies. 
Beberapa di antaranya yaitu adanya spesies sibling dan 
variasi intraspesies. 

5.4.1 Spesies Sibling 

 Spesies sibling merupakan spesies dengan 
morfologi yang identik, namun tak saling kawin. Spesies 
ini biasanya menunjukkan perbedaan secara genetis, 
perilaku, dan ekologis sehingga memunculkan adanya 
isolasi reproduksi. Spesies sibling akan sangat susah 
dipisahkan secara taksonomi karena tidak adanya 
batasan dalam morfologi.  

A B 



Biosistematika 

 
 

 

 119 

 

Contoh spesies sibling yang terkenal yaitu spesies 
nyamuk yang menyangkut kasus malaria di Eropa 
(Gambar 5.3). Awalnya, kasus malaria dianggap 
diakibatkan oleh satu spesies nyamuk sebagai vektor, 
Anopheles maculipennis. Hingga diketahui bahwa 
terdapat lebih dari enam spesies nyamuk yang tidak 
semuanya menjadi vektor penyebab malaria. Spesies-
spesies tersebut memiliki perbedaan dalam hal perilaku, 
inang sumber pakan, macam air yang dihuni, maupun 
ciri pola telur. Hingga akhirnya dinyatakan sebagai 
spesies kompleks Anopheles maculipennis s.l., yang 
terdiri dari Anopheles maculipennis s.s., Anopheles 
atroparvus, Anopheles labranchiae, Anopheles sacharovi, 
Anopheles messeae, Anopheles beklemishevi, Anopheles 
daciae, dan Anopheles melanoon (Adisoemarno, 2008; 
Mayr, 2010; Gunay et al., 2019; ECDC Europe, 2023).  

 

Gambar 5. 3 Nyamuk Anopheles maculipennis s.l. Dewasa 
dengan Morfologi yang Identik dan Perbedaan Morfologi 

Berupa Corak Pada Telur Berbeda Spesies 
(Sumber: Gunay et al., 2019) 
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Contoh lain spesies berbeda yang memiliki 
"penampilan“ identik yaitu burung Sturnella neglecta 
dan Sturnella magna (Gambar 5.4). Kedua burung ini 
menjadi berbeda spesies akibat ketidakmampuan 
mereka untuk melakukan kawin silang yang diakibatkan 
oleh adanya isolasi reproduksi (UC Museum of 
Paleontology, 2026a).  

 

Gambar 5. 4 Sturnella neglecta dan Sturnella magna dengan 
Penampilan yang Identik, Namun Terisolasi Secara 

Reproduksi Akibat Perbedaan Pola Kicauan 
(Sumber: UC Museum of Paleontology, 2026) 

5.4.2 Variasi Intraspesies 

Variasi intraspesies yaitu adanya perbedaan 
morfologi dalam satu spesies, diantaranya yaitu adanya 
dimorfisme seksual (Gambar 5.2 dan Gambar 5.5), 
polimorfisme (Gambar 5.1), variasi individu 
berdasarkan tahapan hidup (Gambar 5.7), serta variasi 
berdasarkan sosial (Gambar 5.3). Adanya konsep spesies 
biologi memungkinkan identifikasi yang akurat untuk 
mahkluk hidup dengan variasi dalam satu spesies. 
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Gambar 5. 5 Spesies Dimorfisme Menunjukkan Adanya Dua 
Pola Morfologi dalam Satu Spesies, Brachydiplax chalybea, 

(A) Jantan; (B) Betina 
(Sumber: Asrori et al., 2023) 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Gambar 5. 6 Perbedaan Morfologi Kupu-Kupu Cyrestis 
themire Berdasarkan Tahapan Hidupya Yang Menunjukkan 

Adanya Metamorfosis Sempurna 
(Sumber: Wafa & Sari., 2018) 
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Gambar 5. 7 Perbedaan Morfologi Rayap Nasutitermes 
Berdasarkan Kasta. (A) Prajurit; (B) Pekerja 

(Sumber: Jamil et al., 2017) 
 

Meskipun konsep spesies biologi sederhana dalam 
aplikasinya, serta menyediakan kerangka konseptual 
mengenai spesiasi, namun konsep ini memiliki beberapa 
kesulitan yang dihadapi dalam penerapannya, di 
antaranya adanya hibridisasi, spesies aseksual dan ring 
spesies. 

5.4.3 Hibridisasi 

Hibridisasi didefinisikan sebagai persilangan antara 
dua spesies yang berbeda, terjadi akibat mekanisme 
isolasi reproduksi yang tidak efisien (Mayr, 2010). 
Hibridisasi akan menyebabkan transfer gen dari satu 
spesies ke genom spesies lain. Kesulitan akibat adanya 
hibridisasi yaitu dalam penentuan batas spesies, 
seberapa jauh hibrid yang dihasilkan (Adisoemarto, 
2008).  
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5.4.4 Spesies Aseksual 

Konsep spesies biologi tidak berlaku bagi 
organisme dengan reproduksi aseksual, misalnya 
bakteri (Adisoemarto, 2008). Pada spesies aseksual, 
biasanya organisme bersifat uniparental dan tidak 
terjadi adanya fertilisasi (Mayden, 1997). Banyak 
mikroorganisme yang tidak melakukan pertukaran 
gamet, spesies-spesies ini dikenal dengan istilah 
agamospesies (Claridge at al., 1997). Misalnya, 
Eubakteria dan Arkaea, yang saat ini dimasukkan dalam 
kingdom yang berbeda, cukup sering melakukan 
pertukaran gen melalui transfer lateral (Mayr, 2010). 
Penentuan spesies ini yang tidak mampu dilakukan 
melalui konsep spesies biologi. 

5.4.5 Ring Spesies 

Ring spesies atau spesies lingkaran merupakan spesies 
dengan populasi yang hidup bersinambungan membentuk 
lingkaran secara distribusi geografi. Spesies yang 
berdampingan memiliki morfologi yang mirip dan mampu 
bereproduksi, tetapi populasi di ujung menunjukkan adanya 
akumulasi perubahan bertahap dalam proses spesiasi 
sehingga membentuk dua garis keturunan yang terisolasi 
secara reproduktif dan memiliki morfologi yang berbeda (UC 
Museum of Paleontology, 2026a; UC Museum of Paleontology, 
2026b). Spesies lingkaran yang populer yaitu spesies 
salamander Ensatina yang tersebar di California (Gambar 
5.6), serta spesies lingkaran dari tumbuhan Genus Euphorbia 
(Gambar 5.7). 
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Gambar 5. 8 Salamander Genus Ensatina, Merupakan 
Contoh Ring Spesies yang Populer. Spesies Berdampingan 

Mampu Bereproduksi (Misalnya Antara E. xantoptica 
Dengan E. eschscholtzii Atau Antara E. oregonensis Dengan 

E. croceater), Namun Spesies yang Terdapat di Ujung 
Persebaran Mengakumulasi Perubahan Bertahap Sehingga 

Membentuk Dua Garis Keturunan yang Tidak Mampu 
Saling Kawin (E. eschscholtzii Dengan E. klauberi) 

(Sumber: UC Museum of Paleontology, 2026) 
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Gambar 5. 9 Persebaran Spesies Euphorbia tithymaloides 
dari Populasi di Daratan Utama (A), Berevolusi Secara 

Divergen Menjadi Dua Garis Keturunan Populasi (B dan C) 
yang Memiliki Karakter Morfologi, Ekologi dan Genetik 

yang Berbeda. 
(Sumber: Rosa et al., 2024) 

 

5.5 Konsep Spesies Pengenalan 

Konsep spesies pengenalan oleh Hugh Paterson. Pada 
konsep ini, spesies merupakan populasi individual biparental 
yang mampu mengenali pasangan kawinnya (Adisoemarto, 
2008). Meskipun terdapat penghalang diantaranya, namun 
jika organisme tersebut saling mengenali, maka dapat 
dikatakan sebagai satu spesies (UC Museum of Paleontology, 
2026c).  

Konsep spesies ini sebenarnya merupakan bagian dari 
konsep spesies biologi yang lebih mengutamakan pada 
koherensi reproduksi. Namun, konsep ini lebih menekankan 
pada "mekanisme pengenalan“, dibandingkan penggunaan 
"mekanisme isolasi” yang terdapat pada spesies konsep 
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biologi. Hal ini dikarenakan yang mendasari spesies adalah 
kompatibilitas prazigotik, yang terdiri dari sinyal perkawinan 
dan fertilisasi (Mallet et al., 2022). Konsep spesies ini juga 
seperti konsep spesies biologi yang mengalami kendala 
ketika adanya spesies aseksual dan spesies alopatrik 
(Adisoemarto, 2008). 

 

5.6 Konsep Spesies Fenetik 

Status spesies pada konsep ini ditentukan berdasarkan 
kadar perbedaan fenotipik (UC Museum of Paleontology, 
2026c). Istilah fenetik diterapkan pada sistem klasifikasi yang 
bergantung pada kesamaan sifat-sifat organisme saat ini 
tanpa memperhitungkan bagaimana cara spesies tersebut 
memperolehnya secara evolusioner.  

Secara praktik, konsep spesies fenetik mengukur 
sebanyak mungkin karakter pada organisme. Selanjutnya 
dilakukan klasterisasi secara fenetik dengan statistik 
multivariat. Sumber data pendekatan fenetik berdasarkan 
pada morfologi, sitologi, fitokimia, anatomi, embriologi, dan 
bahkan beberapa ciri genetik (Aldhebiani, 2018). Konsep ini 
dikembangkan untuk mendukung taksonomi numerikal, 
dimana taksa didefinisi berdasarkan kriteria non-evolusioner 
(Adisoemarto, 2018). 

Kesalahan klasifikasi dengan konsep fenetik mungkin 
dapat terjadi bila menyangkut kasus-kasus polimorfisme, 
namun konsep spesies fenetik sangat berguna dalam bidang 
yang berkaitan dengan sistematika bakteri, yang terbukti 
dengan adanya pengobatan tepat terhadap penyakit yang 
disebabkan oleh patogen (Adisoemarto, 2008). 
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5.7  Konsep Spesies Evolusi 

Konsep spesies evolusi oleh G.G. Simpson. Pada konsep 
ini, spesies didefinisikan sebagai satu garis keturunan 
(populasi moyang - keturunan) yang mempertahankan 
identitasnya dan terpisah dari keturunan lain, serta 
mempunyai kecenderungan evolusinya sendiri (Mayr & 
Ashlock, 1991; Adisoemarto, 2008; Aldhebiani, 2018; Mallet 
et al., 2022). Konsep ini berkesinambungan dengan konsep 
spesies biologi dalam hal reproduksi. Spesies secara 
reproduktif terisolasi dari garis keturunan lain yang memiliki 
awal dan akhir dalam lintasan evolusi yang jelas berbeda 
(Adisoemarto, 2008).  

Konsep ini dapat dipergunakan pada spesies 
uniparental, spesies hibridisasi, maupun spesies yang telah 
punah, dimana spesies-spesies tersebut sulit didefinisikan 
melalui konsep spesies biologi. Meskipun demikian, konsep 
ini memiliki kendala yaitu tidak adanya kriteria empiris 
untuk mengukur kecenderungan evolusi (Mayden, 1997; 
Aldhebiani, 2018).  

 

5.8 Konsep Spesies Filogenetik 

Konsep spesies filogenetik menyatakan spesies sebagai 
kelompok dengan anggota yang memiliki nenek moyang 
bersama, dimana individu-individu menunjukkan tingkat 
kesamaan yang tinggi dalam banyak ciri unik dan membentuk 
kluster monofiletik yang terpisah dengan kelompok lain 
(Aldhebiani, 2018; UC Museum of Paleontology, 2026c). 
Konsep ini mengintegrasikan konsep berbasis karakter 
berupa atribut organisme dengan konsep berbasis sejarah 
yang menekankan kekerabatan. Konsep ini dapat digunakan 
pada spesies seksual, aseksual, maupun populasi alopatrik, 
misalnya ring spesies (Gambar 5.10). 
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Gambar 5. 10 Berdasarkan Konsep Spesies Filogenetik, 
Salamander pada ”Cabang” A dan B Merupakan Spesies 

yang Berbeda. Sementara Populasi-Populasi Pada ”Cabang” 
C Merupakan Satu Spesies Meskipun Memiliki Morfologi 

yang Berbeda 
(Sumber: UC Museum of Paleontology, 2026) 

 

Konsep ini memungkinkan diaplikasikan pada spesies 
aseksual maupun partenogenesis dengan diagnosis pada klon 
maupun garis keturunan (Claridge et al., 1997). Konsep 
spesies filogenetik menunjukkan secara jelas evolusi serta 
filogeni suatu spesies, namun konsep ini memiliki kelemahan 
dimana hanya ada sedikit  garis keturunan yang telah 
terungkap (Adisoemarto, 2018). 
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5.9 Konsep Spesies Kladistik 

Konsep spesies kladistik disampaikan oleh Ridley. 
Konsep spesies ini menyatakan spesies sebagai seperangkat 
makhluk (garis keturunan evolusi) diantara dua kejadian 
spesiasi, atau antara satu kejadian spesiasi dengan satu 
kejadian kepunahan (Mayden, 1997; Adisoemarto, 2008). 
Konsep ini merupakan konsep garis keturunan yang 
memperlakukan spesies sebagai individual, dan tidak 
diberlakukannya batasan pada atribut yang harus dimiliki 
spesies untuk dapat divalidasi (Mayden, 1997). 

 

5.10 Konsep Spesies Hennigian 

Konsep spesies Hennigian dipopulerkan oleh Willi 
Hennig. Konsep ini menunjukkan adanya pengelompokan 
berdasarkan klade (Mayr, 2010). Pada konsep ini, semua 
individu yang terhubung melalui hubungan tokogenik 
menyusun komunitas “reproduksi yang potensial“ dan 
komunitas semacam itu seharusnya disebut spesies (Meier & 
Willmann, 2000). 

Konsep ini mirip dengan konsep spesies biologi yang 
mendukung adanya potensi reproduksi dalam satu spesies 
(Mayden, 1997).  Pada konsep Hennigian, populasi alami 
suatu spesies terisolasi secara reproduktif. Populasi ini 
terbentuk melalui pemisahan spesies induk melalui peristiwa 
spesiasi, dan dapat hilang akibat adanya kepunahan maupun 
kejadian spesiasi (Meier & Willmann, 2000). 

 

5.11 Konsep Spesies Ekologi 

Konsep spesies ekologi oleh Van Valen. Konsep ini 
mendefinisikan spesies sebagai seperangkat makhluk yang 
beradaptasi dengan relung (niche) atau zona adaptif tertentu 
dalam lingkungan, dibandingkan hanya berdasarkan 
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perkawinan silang (Adisoemarno, 2008; Mallet et al., 2022).  
Relung merupakan suatu tempat dimana organisme 
melakukan fungsinya sebagai makhluk hidup, misalnya 
bereproduksi, makan, tidur, dan fungsi kehidupan lain. 

Konsep ini memandang bahwa dalam suatu populasi 
akan terjadi kompetisi ekologi, sehingga semakin mirip dua 
makhluk hidup, maka makin berhimpit kebutuhannya dan 
makin ketat persaingannya (Adisoemarto, 2008; Aldhebiani, 
2018). Konsep ini dapat diaplikasikan pada spesies seksual 
maupun aseksual, spesies yang muncul akibat hibridisasi, dan 
spesies dengan pertukaran gen (Mayden, 1997). Konsep 
ekologi memiliki kekurangan yaitu kurangnya kepastian 
sejauh mana entitas dikatakan berkompetisi secara ekologi 
(Adisoemarto, 2008). 
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BAB 6 

FENETIK 
 

 

 

Fenetik merupakan salah satu pendekatan dalam 
sistematika biologi yang digunakan untuk mengelompokkan 
organisme berdasarkan tingkat kemiripan karakter yang 
dapat diamati (Stuessy, 2025). Pendekatan ini menilai 
kesamaan organisme secara menyeluruh tanpa secara 
langsung mempertimbangkan hubungan kekerabatan 
evolusioner. Dalam fenetik, organisme dikelompokkan 
berdasarkan banyaknya karakter yang sama, baik yang 
bersifat morfologis, anatomis, fisiologis, maupun molekuler. 
Dengan demikian, klasifikasi yang dihasilkan lebih 
menekankan pada pola kemiripan fenotipik antar organisme. 

Istilah fenetik berasal dari kata phenetics yang merujuk 
pada analisis kesamaan fenotip atau sifat yang tampak pada 
organisme (Stuessy, 2025). Pendekatan ini mulai 
berkembang pada pertengahan abad ke dua puluh ketika para 
ahli taksonomi mencoba menerapkan metode kuantitatif 
dalam pengelompokan organisme. Fenetik kemudian dikenal 
juga dengan istilah taksonomi numerik karena penggunaan 
perhitungan matematis dan statistik dalam analisisnya. 
Pendekatan ini bertujuan untuk membuat klasifikasi yang 
lebih objektif dengan memanfaatkan data yang terukur. 

Dalam praktiknya, fenetik tidak hanya mengandalkan 
satu jenis karakter saja, tetapi menggunakan banyak karakter 
sekaligus untuk mendapatkan gambaran kemiripan yang 
lebih akurat (Raza et al., 2018). Setiap karakter diberi bobot 
yang sama sehingga tidak ada karakter yang dianggap lebih 
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penting daripada yang lain. Metode ini mencoba mengurangi 
subjektivitas peneliti dalam menentukan hubungan antar 
organisme. Oleh karena itu, fenetik sering digunakan dalam 
penelitian yang membutuhkan analisis kemiripan secara 
sistematis. 

Walaupun fenetik tidak secara langsung 
menggambarkan hubungan evolusi, pendekatan ini tetap 
memiliki peran penting dalam kajian sistematika (Aldhebiani, 
2018). Fenetik dapat membantu peneliti mengidentifikasi 
kelompok organisme yang memiliki tingkat kemiripan tinggi. 
Hasil analisis fenetik biasanya ditampilkan dalam bentuk 
diagram yang disebut fenogram. Diagram tersebut 
menunjukkan tingkat kemiripan antar takson berdasarkan 
data karakter yang dianalisis. 

 

6.1 Prinsip Dasar Fenetik 

Prinsip dasar fenetik adalah pengelompokan organisme 
berdasarkan tingkat kemiripan keseluruhan atau overall 
similarity (Stuessy, 2025). Pendekatan ini menilai seluruh 
karakter yang tersedia tanpa memberikan penekanan khusus 
pada karakter tertentu. Semakin banyak karakter yang 
dimiliki bersama oleh dua organisme, semakin dekat pula 
hubungan kemiripannya dalam analisis fenetik (Gambar 6.1). 
Oleh karena itu, jumlah karakter yang digunakan dalam 
analisis menjadi faktor penting dalam menentukan hasil 
klasifikasi. 
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Gambar 6. 1 Contoh Hasil BLAST 
(Sumber : Stuessy, 2025) 

 

Dalam fenetik, semua karakter dianggap memiliki nilai 
yang sama dalam proses analisis (Stuessy, 2025). Hal ini 
dilakukan untuk menghindari bias yang dapat muncul apabila 
peneliti memilih karakter tertentu sebagai penentu utama 
klasifikasi. Dengan memberikan bobot yang sama pada setiap 
karakter, metode fenetik berusaha menghasilkan klasifikasi 
yang lebih objektif. Pendekatan ini juga memungkinkan 
penggunaan data dalam jumlah besar secara sistematis. 

Karakter yang digunakan dalam analisis fenetik dapat 
berupa karakter kualitatif maupun kuantitatif (Stuessy, 
2025). Karakter kualitatif adalah sifat yang dinyatakan dalam 
bentuk kategori, seperti warna bunga atau bentuk daun. 
Sementara itu, karakter kuantitatif merupakan sifat yang 
dapat diukur secara numerik, seperti panjang daun atau 
diameter batang. Kedua jenis karakter tersebut dapat diolah 
bersama dalam analisis fenetik setelah melalui proses 
pengkodean data. 
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Prinsip lainnya dalam fenetik adalah penggunaan 
metode statistik untuk menghitung tingkat kemiripan antar 
organisme (Stuessy, 2025). Data karakter yang telah 
dikumpulkan akan disusun dalam bentuk matriks yang 
kemudian dianalisis menggunakan koefisien kemiripan 
tertentu. Hasil perhitungan tersebut digunakan untuk 
menyusun pola pengelompokan organisme. Proses ini 
membantu peneliti melihat hubungan kemiripan secara lebih 
terstruktur dan terukur. 

 

6.2 Karakter dalam Analisis Fenetik 

Karakter merupakan unsur utama yang digunakan 
dalam analisis fenetik untuk membandingkan organisme 
(Stuessy, 2025). Karakter dapat berupa sifat morfologi, 
anatomi, fisiologi, maupun sifat molekuler yang dapat diamati 
atau diukur. Pemilihan karakter harus dilakukan secara hati-
hati agar data yang diperoleh benar-benar mencerminkan 
perbedaan dan kemiripan antar organisme. Semakin banyak 
karakter yang digunakan, semakin tinggi tingkat ketelitian 
dalam analisis fenetik. 

Karakter morfologi sering menjadi sumber data yang 
paling umum digunakan dalam penelitian fenetik (Stuessy, 
2025). Karakter ini meliputi bentuk tubuh, ukuran organ, 
warna, serta struktur bagian organisme. Karakter morfologi 
relatif mudah diamati dan tidak memerlukan peralatan yang 
terlalu kompleks. Oleh karena itu, banyak penelitian 
sistematika menggunakan karakter morfologi sebagai dasar 
analisis awal. 

Selain karakter morfologi, penelitian fenetik juga dapat 
menggunakan karakter anatomi dan fisiologi (Pandey, 2015; 
Gkoutos et al., 2018; York, 2019). Karakter anatomi berkaitan 
dengan struktur internal organisme, seperti susunan jaringan 
atau bentuk sel tertentu. Karakter fisiologi berkaitan dengan 
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fungsi biologis, seperti pola metabolisme atau toleransi 
terhadap lingkungan tertentu. Penggunaan berbagai jenis 
karakter ini dapat memberikan gambaran yang lebih lengkap 
mengenai kemiripan antar organisme. 

Sebelum dianalisis, karakter yang telah dipilih biasanya 
melalui proses pengkodean dan standardisasi data (Stuessy, 
2025). Proses ini bertujuan untuk mengubah karakter 
menjadi bentuk data yang dapat dihitung secara numerik. 
Misalnya, keberadaan atau ketiadaan suatu sifat dapat diberi 
kode angka tertentu. Dengan cara ini, seluruh karakter dapat 
dimasukkan ke dalam matriks data untuk dianalisis 
menggunakan metode statistik. 

 

6.3 Metode Analisis Fenetik 

Metode analisis fenetik menggunakan pendekatan 
kuantitatif untuk menghitung tingkat kemiripan antar 
organisme (Stuessy, 2025). Data karakter yang telah 
dikumpulkan akan disusun dalam bentuk tabel atau matriks 
karakter. Setiap baris biasanya mewakili takson atau 
organisme yang diteliti, sedangkan setiap kolom 
menunjukkan karakter tertentu. Matriks ini menjadi dasar 
utama dalam proses analisis fenetik. 

Langkah berikutnya adalah menghitung tingkat 
kemiripan atau jarak antar organisme menggunakan 
koefisien kemiripan (Stuessy, 2025). Koefisien kemiripan 
merupakan rumus matematis yang digunakan untuk 
mengukur seberapa besar kesamaan karakter antara dua 
organisme. Beberapa koefisien yang sering digunakan antara 
lain Simple Matching Coefficient dan Jaccard Coefficient. Nilai 
yang dihasilkan biasanya berada pada rentang nol sampai 
satu. 
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Setelah nilai kemiripan diperoleh, data tersebut 
kemudian dianalisis menggunakan metode pengelompokan 
atau cluster analisis (Stuessy, 2025). Metode ini bertujuan 
untuk mengelompokkan organisme yang memiliki tingkat 
kemiripan tinggi ke dalam satu kelompok. Proses 
pengelompokan dilakukan secara bertahap dengan 
menggabungkan organisme yang paling mirip terlebih 
dahulu. Hasilnya akan membentuk pola hubungan kemiripan 
antar organisme. 

Analisis fenetik saat ini banyak dilakukan dengan 
bantuan perangkat lunak computer (De Maeyer et al., 2015; 
Manoko, 2018). Penggunaan komputer memungkinkan 
pengolahan data dalam jumlah besar secara lebih cepat dan 
akurat. Program statistik dapat menghitung koefisien 
kemiripan serta menghasilkan diagram pengelompokan 
secara otomatis. Dengan demikian, proses analisis fenetik 
menjadi lebih efisien dan sistematis. 

 

6.4 Fenogram dalam Fenetik 

Fenogram merupakan diagram yang digunakan untuk 
menggambarkan hasil analisis fenetik (Stuessy, 2025). 
Diagram ini menunjukkan tingkat kemiripan antar organisme 
berdasarkan data karakter yang telah dianalisis. Dalam 
fenogram, organisme yang memiliki kemiripan tinggi akan 
ditempatkan pada cabang yang berdekatan (Choudhuri, 
2014). Sebaliknya, organisme yang memiliki kemiripan 
rendah akan berada pada cabang yang lebih jauh. 

Fenogram biasanya berbentuk diagram bercabang yang 
menyerupai pohon (Gambar 6.2). Setiap percabangan 
menunjukkan proses pengelompokan organisme 
berdasarkan tingkat kemiripan tertentu (Choudhuri, 2014). 
Panjang cabang dalam fenogram dapat mencerminkan nilai 
jarak atau tingkat perbedaan antar organisme (Stuessy, 
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2025). Dengan demikian, fenogram memberikan gambaran 
visual mengenai hubungan kemiripan antar takson. 

 

Gambar 6. 2 Contoh Hasil BLAST 
(Sumber : Choudhuri, 2014) 

 

Interpretasi fenogram dilakukan dengan 
memperhatikan pola percabangan yang terbentuk. Kelompok 
organisme yang berada dalam satu cabang utama biasanya 
memiliki tingkat kemiripan yang tinggi (Stuessy, 2025). 
Sementara itu, percabangan yang lebih jauh menunjukkan 
adanya perbedaan karakter yang lebih besar (Choudhuri, 
2014). Analisis ini membantu peneliti memahami pola 
kemiripan dalam kelompok organisme yang diteliti. 

Walaupun fenogram menunjukkan hubungan 
kemiripan, diagram ini tidak selalu menggambarkan 
hubungan evolusi secara langsung (Choudhuri, 2014; Stuessy, 
2025). Fenogram hanya mencerminkan kesamaan karakter 
yang diamati pada saat analisis dilakukan. Oleh karena itu, 
hasil fenetik perlu dipadukan dengan pendekatan lain apabila 
ingin memahami hubungan kekerabatan evolusioner. Namun 
demikian, fenogram tetap menjadi alat penting dalam analisis 
sistematika. 
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6.5 Kelebihan Pendekatan Fenetik 

Pendekatan fenetik memiliki beberapa kelebihan dalam 
penelitian sistematika biologi (Stuessy, 2025). Salah satu 
keunggulannya adalah penggunaan metode kuantitatif yang 
dapat meningkatkan objektivitas dalam proses klasifikasi. 
Data karakter yang dianalisis dihitung secara matematis 
sehingga mengurangi pengaruh subjektivitas peneliti. Hal ini 
membuat hasil klasifikasi lebih konsisten dan dapat diuji 
ulang oleh peneliti lain. 

Kelebihan lainnya adalah kemampuan fenetik untuk 
mengolah banyak karakter sekaligus. Metode ini 
memungkinkan penggunaan berbagai jenis data, baik 
morfologis, anatomis, maupun molekuler (Raza et al., 2018). 
Dengan memanfaatkan banyak karakter, analisis kemiripan 
menjadi lebih komprehensif. Hasil klasifikasi yang diperoleh 
dapat mencerminkan kesamaan organisme secara 
menyeluruh (Stuessy, 2025). 

Fenetik juga relatif mudah diterapkan dalam penelitian 
yang menggunakan data morfologi (Stuessy, 2025). Karakter 
morfologi dapat diamati secara langsung tanpa memerlukan 
teknologi yang sangat kompleks. Oleh karena itu, pendekatan 
fenetik sering digunakan dalam penelitian keanekaragaman 
hayati dan inventarisasi spesies (Raza et al., 2018). Metode ini 
sangat membantu dalam mengidentifikasi pola kemiripan 
antar organisme di alam. 

Selain itu, fenetik dapat digunakan sebagai langkah awal 
dalam studi sistematika (Stuessy, 2025). Analisis kemiripan 
yang dihasilkan dapat memberikan gambaran umum 
mengenai hubungan antar organisme. Informasi ini 
kemudian dapat digunakan sebagai dasar untuk penelitian 
lebih lanjut menggunakan pendekatan lain (Raza et al., 2018). 
Dengan demikian, fenetik memiliki peran penting dalam 
proses pengembangan klasifikasi biologis. 
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6.6 Keterbatasan Pendekatan Fenetik 

Meskipun memiliki berbagai kelebihan, pendekatan 
fenetik juga memiliki beberapa keterbatasan. Salah satu 
keterbatasan utama adalah tidak mempertimbangkan secara 
langsung hubungan evolusi antar organisme. Fenetik hanya 
menilai kesamaan karakter yang tampak tanpa membedakan 
apakah karakter tersebut berasal dari nenek moyang yang 
sama atau tidak (Stuessy, 2025). Hal ini dapat menyebabkan 
interpretasi hubungan biologis menjadi kurang tepat. 

Keterbatasan lain berkaitan dengan pemilihan karakter 
yang digunakan dalam analisis. Apabila karakter yang dipilih 
kurang representatif, hasil analisis fenetik dapat menjadi 
kurang akurat. Misalnya, penggunaan karakter yang sangat 
dipengaruhi oleh lingkungan dapat menghasilkan pola 
kemiripan yang menyesatkan (Stuessy, 2025). Oleh karena 
itu, pemilihan karakter harus dilakukan dengan sangat hati-
hati. 

Jumlah karakter yang digunakan juga mempengaruhi 
kualitas hasil analisis fenetik. Analisis yang menggunakan 
sedikit karakter cenderung menghasilkan klasifikasi yang 
kurang stabil (Raza et al., 2018). Sebaliknya, penggunaan 
banyak karakter dapat memberikan hasil yang lebih 
terpercaya (Stuessy, 2025). Namun, pengumpulan data 
karakter dalam jumlah besar sering kali membutuhkan waktu 
dan sumber daya yang cukup besar. 

Selain itu, fenetik dapat menghasilkan kelompok 
organisme yang tidak mencerminkan hubungan kekerabatan 
sebenarnya (Stuessy, 2025). Organisme yang memiliki 
kemiripan karena adaptasi lingkungan yang serupa dapat 
dikelompokkan bersama meskipun tidak memiliki hubungan 
evolusi yang dekat. Fenomena ini dikenal sebagai 
konvergensi evolusi. Oleh karena itu, hasil analisis fenetik 
sebaiknya dibandingkan dengan pendekatan lain dalam 
sistematika. 
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6.7 Penerapan Fenetik dalam Penelitian Biologi 

Fenetik memiliki berbagai penerapan dalam penelitian 
biologi, khususnya dalam bidang sistematika dan taksonomi 
(Stuessy, 2025). Salah satu penerapan utamanya adalah 
dalam proses klasifikasi organisme. Dengan menggunakan 
analisis fenetik, peneliti dapat mengelompokkan organisme 
berdasarkan tingkat kemiripan karakter. Proses ini sangat 
membantu dalam memahami keanekaragaman hayati yang 
ada di alam (Zahro et al., 2023; Larasati et al., 2024). 

Pendekatan fenetik juga sering digunakan dalam 
penelitian keanekaragaman spesies. Peneliti dapat 
membandingkan berbagai populasi organisme untuk melihat 
pola kemiripan dan perbedaannya (Raza et al., 2018). 
Informasi ini penting untuk mengetahui hubungan antar 
populasi dalam suatu kelompok organisme (Stuessy, 2025). 
Selain itu, data tersebut dapat digunakan dalam upaya 
konservasi keanekaragaman hayati. 

Dalam bidang botani dan zoologi, fenetik sering 
digunakan untuk menganalisis kemiripan morfologi antar 
spesies (Gambar 6.3). Misalnya, peneliti dapat 
membandingkan bentuk daun, struktur bunga, atau karakter 
tubuh hewan tertentu (Zahro et al., 2023; Larasati et al., 
2024). Analisis ini membantu dalam proses identifikasi 
spesies yang memiliki ciri-ciri yang hampir sama (Raza et al., 
2018; Stuessy, 2025). Dengan demikian, fenetik berperan 
penting dalam studi identifikasi organisme. 
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Gambar 6. 3 Analisis Klaster Menggunakan Metode 
Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean 
(UPGMA) Berdasarkan 13 Karakter Daun pada Ixora dan 
Psychotria. 

(Sumber : Larasati et al., 202 4) 

 

Selain menggunakan data morfologi, penelitian fenetik 
modern juga memanfaatkan data molekuler seperti urutan 
DNA atau protein. Data molekuler dapat memberikan 
informasi tambahan mengenai kemiripan antar organisme 
pada tingkat genetik. Penggabungan data morfologi dan 
molekuler dapat meningkatkan ketelitian analisis fenetik 
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(Raza et al., 2018). Oleh karena itu, pendekatan fenetik tetap 
relevan dalam penelitian biologi modern. 

 

6.8 Perbandingan Fenetik dengan Pendekatan 
Lain 

Fenetik sering dibandingkan dengan pendekatan lain 
dalam sistematika, seperti kladistik dan taksonomi 
evolusioner (Kranke, 2024; Tiwari et al., 2024). Ketiga 
pendekatan ini memiliki tujuan yang sama, yaitu 
mengelompokkan organisme berdasarkan hubungan 
tertentu. Namun, metode dan dasar pengelompokannya 
berbeda. Fenetik menekankan kemiripan keseluruhan 
karakter tanpa mempertimbangkan sejarah evolusi secara 
langsung. 

Pendekatan kladistik berbeda karena berfokus pada 
hubungan kekerabatan evolusioner (Tiwari et al., 2024). 
Kladistik mengelompokkan organisme berdasarkan karakter 
turunan bersama yang diwariskan dari nenek moyang yang 
sama. Dengan demikian, kladistik berusaha merekonstruksi 
pola evolusi organisme secara lebih akurat. Hasil analisis 
kladistik biasanya ditampilkan dalam bentuk kladogram. 

Sementara itu, taksonomi evolusioner mencoba 
menggabungkan informasi kemiripan karakter dengan 
hubungan evolusi (Raza et al., 2018). Pendekatan ini 
mempertimbangkan baik tingkat perbedaan morfologi 
maupun sejarah evolusi organisme. Dengan cara ini, 
klasifikasi yang dihasilkan diharapkan mencerminkan 
hubungan biologis yang lebih lengkap. Namun, pendekatan 
ini juga dapat melibatkan penilaian subjektif dalam 
menentukan tingkat perbedaan. 

Perbandingan antara ketiga pendekatan tersebut 
menunjukkan bahwa setiap metode memiliki kelebihan dan 
keterbatasan masing-masing. Fenetik unggul dalam hal 
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analisis kemiripan secara kuantitatif dan objektif. Kladistik 
lebih fokus pada rekonstruksi hubungan evolusi. Oleh karena 
itu, dalam banyak penelitian sistematika modern, berbagai 
pendekatan tersebut sering digunakan secara saling 
melengkapi.  
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BAB 7 

FILOGENETIK 
 

 

 

Studi filogenetik memberikan wawasan tentang 
hubungan evolusi di antara spesies nyamuk dan patogen yang 
terkait dengannya. Studi ini sangat penting untuk memahami 
keragaman genetik dan sejarah evolusi nyamuk, yang dapat 
memberikan informasi untuk strategi pengendalian vektor 
dan memprediksi potensi wabah penyakit. Analisis 
filogenetik telah mengungkap interaksi kompleks antara 
nyamuk dan virus yang mereka transmisikan, menyoroti 
peran interaksi spesifik antara nyamuk dan virus dan 
Plasmodium dalam kemunculan patogen global. Misalnya, 
virus Bamaga yang baru-baru ini diidentifikasi, yang 
ditularkan oleh nyamuk Culex, telah terbukti mengganggu 
replikasi virus West Nile, menunjukkan pentingnya 
memahami interaksi ini pada tingkat molekuler. Selain itu, 
keragaman virome dalam spesies nyamuk seperti Aedes 
aegypti dan Aedes albopictus telah dieksplorasi melalui 
metaanalisis, mengungkapkan  virus-virus baru dan 
menyediakan sumber daya untuk studi lebih lanjut tentang 
interaksi nyamuk dan virus (Parry et al., 2021). 

 

 

7.1 Analisis Filogenetik 

Analisis filogenetik sangat penting dalam penelitian 
nyamuk karena membantu mengungkap hubungan evolusi 
dan waktu divergensi di antara spesies nyamuk, yang esensial 
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untuk memahami peran mereka dalam penularan penyakit 
dan pengembangan strategi pengendalian. Misalnya, studi 
genom mitokondria dari 102 spesies nyamuk 
mengungkapkan wawasan signifikan tentang sejarah evolusi 
keluarga Culicidae, termasuk divergensi subfamili 
Anophelinae dan Culicinae selama periode Jurassic awal. 
Selain itu, studi filogenetik dapat memberikan informasi 
untuk strategi kesehatan masyarakat dengan 
mengidentifikasi kompleks spesies dan spesies kriptik 
/sibling yang mungkin memiliki kapasitas vektor yang 
berbeda, seperti yang terlihat dalam analisis spesies 
Anopheles neivai (López-Rubio et al., 2019). 

7.1.1 Pentingnya Filogenetik dalam Penelitian Nyamuk 

Nyamuk, yang termasuk dalam ordo Diptera dan 
famili Culicidae, merupakan kelompok serangga yang 
telah beradaptasi untuk berkembang biak di berbagai 
habitat larva di air dan memakan darah berbagai jenis 
inang vertebrata. Terdapat hampir 3.500 spesies yang 
diketahui, yang dibagi menjadi dua subfamili dan 112 
genus  (Kabir et al., 2010). Nyamuk dikenal luas sebagai 
penular penyakit serius pada manusia seperti malaria, 
demam berdarah, demam kuning, chikungunya, Zika, 
virus West Nile, dan lainnya. Penyakit-penyakit ini 
secara kolektif menyebabkan ratusan juta infeksi dan 
lebih dari 1 juta kematian setiap tahunnya. Memahami 
masa lalu evolusi dan hubungan filogenetik nyamuk 
sangat penting untuk mengelola mereka secara efisien 
dan mengantisipasi kejadian penyakit yang ditularkan 
oleh nyamuk. Di masa lalu, klasifikasi dan hubungan 
evolusi nyamuk sebagian besar ditentukan dengan 
mempelajari karakteristik morfologi nyamuk dewasa 
dan tahap imaturnya. Selama beberapa dekade terakhir, 
penggunaan data urutan DNA dalam filogenetik 
molekuler telah secara signifikan mengubah 
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pemahaman kita tentang hubungan evolusi nyamuk. 
Melalui penggunaan filogeni molekuler, ilmuwan telah 
berhasil menyelesaikan masalah taksonomi yang belum 
terpecahkan, menemukan kelompok spesies bersaudara 
/ sibling dan memperoleh wawasan tentang asal-usul 
geografis dan diversifikasi garis keturunan nyamuk yang 
penting. Perbedaan antara data molekuler dan morfologi 
ditekankan.  

Klasifikasi dan hubungan evolusi nyamuk secara 
historis didasarkan pada karakteristik morfologi 
nyamuk dewasa, terutama genitalia betina, genitalia 
jantan, telur, larva, dan pupa (Reidenbach et al., 2012). 
Ciri-ciri seperti morfologi bagian mulut, vena sayap, 
sisik, dan bulu, serta organ reproduksi telah ditemukan 
berguna dalam membedakan genus dan subgenus. 
Penelitian morfologi tradisional menetapkan sistem 
klasifikasi dasar dan mengusulkan beberapa cabang 
penting dalam keluarga Culicidae (Lorenz et al., 2021). 
Kelompok- kelompok yang disebutkan terdiri dari dua 
subfamili yang ada (Anophelinae dan Culicinae), 11 suku 
dalam Culicinae, dan beberapa kelompok genus. Namun, 
morfologi saja seringkali gagal menentukan hubungan 
filogenetik yang lebih dalam dan adanya homoplasy 
dalam karakteristik morfologi dapat menyembunyikan 
hubungan evolusiyang sebenarnya. Nyamuk memiliki 
set terbatas ciri fisik yang memberikan informasi 
berharga tentang hubungan evolusi mereka. Ada contoh 
lain dari evolusi konvergen dalam ciri-ciri yang terkait 
dengan pemberian makan darah dan habitat larva. 
Membedakan garis keturunan tertentu berdasarkan ciri-
ciri fisiknya dapat menjadi tantangan, terutama saat 
menganalisis fase perkembangan awal mereka 
(Krzywinski et al., 2001). Akibatnya, kesatuan dan 
hubungan antara banyak taksonomi tetap tidak 
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diketahui atau diperdebatkan berdasarkan ciri-ciri 
fisiknya. 

7.1.2 Metode Filogenetik yang Digunakan 

Dalam beberapa dekade terakhir, penggunaan 
urutan DNA dalam filogenetik molekuler telah secara 
signifikan meningkatkan pemahaman kita tentang 
hubungan evolusi nyamuk. Data sekuen yang diperoleh 
dari DNA inti, mitokondria, dan ribosom telah digunakan 
secara luas dalam sistematika dan filogeni nyamuk. Data 
molekuler telah sangat berharga dalam mengungkap 
hubungan yang mendalam di dalam keluarga Culicidae. 
Gen nuklear/inti, mitokondria  COI dan COII, serta 
ribosom 18S dan 28S merupakan penanda molekuler 
yang paling sering digunakan untuk mempelajari 
hubungan evolusi nyamuk. Gen nuklear tambahan 
seperti CAD, enolase, dan arginine kinase juga telah 
ditemukan memberikan informasi yang berguna. 
Penelitian yang memanfaatkan  beberapa lokus genetik, 
dianalisis secara individual atau bersama-sama sebagai 
kumpulan data, telah menghasilkan pohon filogenetik 
yang lebih akurat dan didukung dengan kuat. Selain itu, 
seluruh urutan genom mitokondria saat ini digunakan 
untuk melakukan penelitian filogenetik pada famili 
Culicidae (Reidenbach et al., 2012). 

Penelitian filogenetik pada tingkat molekuler 
membuktikan bahwa Culicidae, bersama dengan dua 
subfamilinya, Anophelinae dan Culicinae, membentuk 
kelompok monofiletik. Temuan ini konsisten dengan 
penelitian sebelumnya yang menganalisis karakteristik 
morfologi organisme-organisme ini. Genus Anopheles 
secara konsisten ditemukan sebagai kelompok 
monofiletik dalam keluarga Anophelinae. Klade utama 
dalam genus ini meliputi subgenus Cellia, Anopheles, dan 
Nyssorhynchus. Genus Bironella dianggap memiliki 
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hubungan dekat dengan genus Anopheles berdasarkan 
analisis genetik. Di dalam subfamili Culicinae, sebagian 
besar suku dan banyak takson dikonfirmasi sebagai 
monofiletik, seperti yang ditunjukkan oleh referensi. 
Namun, takson konvensional tertentu seperti Aedes, 
Ochlerotatus dan Stegomyia telah ditemukan baik 
parafiletik maupun polifiletik. Penyelidikan filogenetik 
telah berhasil mengklarifikasi sejumlah kompleks 
spesies dan menemukan spesies kriptik yang 
sebelumnya tidak diketahui (Beebe et al., 2015). Untuk 
contohnya, data molekuler telah mengungkap variasi 
tersembunyi dalam kompleks Anopheles, kompleks 
Culex pipiens dan kompleks Aedes scutellaris. 
Keberadaan spesies lain yang belum dijelaskan dalam 
kelompok-kelompok seperti kompleks Anopheles 
punctulatus ditunjukkan oleh keragaman genetik 
intraspesifik yang luas . 

Filogeni molekuler, bersama dengan data fosil dan 
studi biogeografi, memberikan wawasan berharga 
tentang asal-usul geografis dan diversifikasi garis 
keturunan nyamuk yang signifikan. Berdasarkan bukti 
yang ada, diyakini bahwa Culicidae pertama kali muncul 
selama periode Jurassic lebih dari 145 juta tahun yang 
lalu. Nyamuk asli kemungkinan melakukan 
perkembangbiakan di kolam dan hidup di hutan tropis. 
Dua subfamili yang ada, Anophelinae dan Culicinae, 
terpisah selama periode Cretaceous awal. Sebagian 
besar fosil nyamuk berasal dari periode Eosen,  periode 
di mana banyak genus dan subgenus kontemporer 
muncul (Neafsey et al., 2015), Aedini dan Sabethini 
menunjukkan radiasi yang luas selama periode 
Kenozoikum. Radiasi ini kemungkinan dipicu oleh 
diversifikasi mamalia dan burung, yang menawarkan 
inang tambahan untuk makan darah.  Saat ini, distribusi  
nyamuk terutama ditemukan di lokasi tropis, dengan 



 Biosistematika 

 
 

154  

 

wilayah Neotropis memiliki jumlah spesies yang sangat 
tinggi. Analisis filogenetik menunjukkan bahwa 
beberapa peristiwa spesiesasi baru-baru ini dipengaruhi 
oleh isolasi geografis dan proses adaptasi terhadap 
habitat baru. siklus iklim Pleistosen dan episode variasi 
geografis diyakini telah memainkan peran signifikan 
dalam mempromosikan keanekaragaman dalam 
berbagai kelompok. Studi terbaru menggunakan 
mitogenom dan penanggalan divergensi yang dikalibrasi 
fosil untuk menganalisis hubungan dan asal-usul 
biogeografis subgenus Anopheles. 

Hubungan evolusioner di antara organisme dan 
faktor ekologi memengaruhi penyebaran dan dampak 
pada penularan penyakit. Meneliti hubungan 
evolusioner nyamuk dapat membantu meningkatkan 
pemahaman kita tentang ekologi dan evolusi penyakit 
yang ditularkan oleh nyamuk. Hubungan filogenetik 
antara spesies nyamuk memengaruhi kemampuannya 
untuk menularkan berbagai penyakit. Spesies Anopheles 
adalah satu-satunya penyebar parasit malaria yaitu 
Plasmodium.  Namun, kemampuan untuk menularkan 
Plasmodium mungkin berbeda secara signifikan di 
antara spesies yang berbeda dalam genus Anopheles. 
Selain itu, penularan virus dengue dan Zika terutama 
difasilitasi oleh spesies Aedes. Penyelidikan filogenetik 
yang dilakukan dalam genus Anopheles telah 
menemukan vektor malaria yang menunjukkan efisiensi 
yang lebih tinggi. Subgenus  Cellia dan Nyssorhynchus 
mencakup sebagian besar vektor utama, sedangkan 
spesies Anopheles terutama dianggap sebagai vektor 
sekunder atau minor. Pola ini kemungkinan besar 
merupakan hasil dari koevolusi jangka panjang antara 
nyamuk dan parasit. Studi sebelumnya telah 
mengungkapkan hasil serupa terkait penularan nyamuk 
Aedes dan arbovirus. Filogenetik dapat meningkatkan 
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upaya identifikasi vektor  dengan memungkinkan 
program pengendalian penyakit untuk fokus pada 
spesies vektor yang paling efektif. Spesies kriptik, yang 
sering memainkan peran berbeda dalam penyebaran 
patogen, juga dapat dideteksi. Misalnya, terdapat dua 
bentuk molekuler berbeda dari An. gambiae, disebut M 
dan S. Keduanya tidak dapat bereproduksi satu sama 
lain. Bentuk-bentuk ini memiliki kebiasaan makan yang 
berbeda dan bervariasi dalam kerentanan mereka 
terhadap Plasmodium (Liu et al., 2022). 

Meskipun telah dicapai kemajuan signifikan dalam 
bidang filogenetik nyamuk, berbagai hambatan masih 
ditemukan. Hubungan taksonomi tingkat tinggi dalam 
keluarga Culicidae belum sepenuhnya terpecahkan, dan 
masih ada banyak spesies yang belum diidentifikasi atau 
memiliki klasifikasi taksonomi yang dipertanyakan. 
Pengambilan sampel taksonomi tambahan dan basis 
data molekuler yang lebih kurang diteliti dan kelompok 
spesies yang kurang dikenal. Metode filogenomik yang 
memanfaatkan sejumlah besar lokus nuklear atau 
bahkan genom menunjukkan potensi besar untuk 
penelitian di masa depan. Tujuan lain adalah untuk 
menentukan lingkup penuh keragaman spesies kriptik. 
Penelitian komprehensif tentang kompleks spesies 
memerlukan penggunaan beberapa penanda nuklear 
dan mitokondria, eksperimen persilangan, serta analisis 
data ekologi dan perilaku. Untuk memahami tren 
filogeografis dalam spesies dan merekonstruksi jalur 
kolonisasi, diperlukan peningkatan jumlah sampel 
populasi yang diambil. Studi genom populasi dapat 
menyelidiki masalah ini dan memberikan pemahaman 
tentang migrasi nyamuk, pertukaran genetik dan 
adaptasi lokal. Hal ini penting untuk memastikan bahwa 
informasi filogenetik dan taksonomi nyamuk tersedia 
dengan mudah dan praktis bagi program pengendalian 
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vektor dan praktisi kesehatan masyarakat. Perpustakaan 
daring dan alat identifikasi dapat membantu dalam 
pemisahan spesies yang tepat dan mengarahkan upaya 
pengelolaan yang terfokus. Tujuan utama haruslah 
meningkatkan koneksi antara sistematika nyamuk dan 
bidang praktis seperti epidemiologi dan biologi vektor 
(Tripathy et al., 2010). 

Untuk menggambarkan hubungan filogeni metode 
filogenetik yang umum digunakan dalam penelitian 
nyamuk meliputi Maximum Likelihood (ML) dan 
Bayesian Inference (BI). Metode-metode ini 
menyediakan kerangka kerja yang kokoh untuk 
membangun pohon filogenetik dan memperkirakan 
waktu divergensi. Misalnya, metode Bayesian Inference 
digunakan untuk memperkirakan waktu divergensi 
dalam studi nyamuk Neotropis, memberikan dukungan 
yang kokoh untuk monofili beberapa famili nyamuk. 
Demikian pula, analisis ML dan BI digunakan untuk 
menyelidiki hubungan filogenetik dalam kompleks Culex 
pipiens, mengungkapkan pola kompleks diferensiasi 
genetik dan campuran historis. Metode lain, seperti 
jaringan filogenetik dan barcoding SNP, juga telah 
diterapkan untuk mengungkap pola evolusi dan 
identifikasi spesies (López-Rubio et al., 2019). 

7.1.3 Hubungan Evolusi di Antara Speseis Nyamuk 

Hubungan filogenetik di dalam genus utama 
(Anopheles, Aedes, Culex, dll.) dalam studi filogenetik 
telah memberikan wawasan signifikan tentang 
hubungan evolusi di dalam genus nyamuk utama seperti 
Anopheles, Aedes, dan Culex. Misalnya, analisis 
filogenetik spesies Anopheles di Arab Saudi 
mengungkapkan garis keturunan yang berbeda sesuai 
dengan zona zoogeografis yang berbeda, menyoroti sifat 
monofiletik An. stephensi dan berbagai ekotipnya 
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(Munawar et al., 2020). Demikian pula, studi 
komprehensif tentang genom mitokondria 102 spesies 
nyamuk, termasuk perwakilan dari 21 genus, 
mengonfirmasi monofili subfamili Anophelinae dan 
beberapa suku dalam Culicinae, seperti Aedini dan 
Culicini. Studi ini juga menyarankan bahwa diversifikasi 
kelompok-kelompok ini bertepatan dengan peristiwa 
geologis dan biologis yang signifikan, seperti 
kemunculan tumbuhan berbunga dan perluasan 
mamalia dan burung (Lorenz et al., 2021). 

Dalam kasus kompleks Culex pipiens, urutan 
genomik berkapasitas tinggi telah mengungkap pola 
evolusi yang kompleks yang dipengaruhi oleh seleksi 
alam dan proses demografis. Kompleks ini menyediakan 
sistem unik untuk mempelajari spesiesasi dan radiasi 
taksonomi, dengan implikasi untuk memahami jalur 
evolusi spesies kosmopolitan dan invasif lainnya 
(Aardema et al., 2020). Selain itu, penggunaan gen 
subunit I oksidase sitokrom C (COI) telah berperan 
penting dalam mengungkap divergensi genetik dan 
sejarah evolusi berbagai spesies nyamuk, mengonfirmasi 
pengelompokan yang berbeda dalam genus dan 
memberikan bukti pembentukan kompleks spesies. 

7.1.4 Koevolusi dengan Inang dan Pathogen 

Koevolusi nyamuk dengan inang dan patogen 
menurut Anoopkumar et al., (Anoopkumar et al., 2019) 
merupakan aspek kritis dalam sejarah evolusi mereka. 
Simbion Wolbachia, misalnya, telah ditemukan pada 
berbagai spesies nyamuk dan memainkan peran penting 
dalam biologi mereka. Analisis filogenetik infeksi 
Wolbachia pada nyamuk telah menunjukkan asal-usul 
infeksi yang beragam dan hubungan genetik antara 
nyamuk dan inang non-nyamuk, yang mengindikasikan 
rekombinasi strain baru-baru ini dan transfer simbion. 
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Hubungan koevolusi ini dapat memengaruhi kebugaran 
nyamuk, kesuksesan reproduksi dan kemampuan 
vektor, sehingga memengaruhi dinamika penularan 
penyakit. Selain itu, distribusi geografis dan prevalensi 
spesies nyamuk dipengaruhi oleh interaksi mereka 
dengan inang dan patogen. Misalnya, penemuan spesies 
nyamuk baru di Kabupaten Charlotte, Florida, menyoroti 
dampak perubahan iklim dan konektivitas global yang 
meningkat terhadap distribusi nyamuk (Kovach et al., 
2022). Perubahan ini dapat mengubah dinamika 
koevolusi antara nyamuk, inang mereka, dan patogen 
yang mereka transmisikan, berpotensi menyebabkan 
munculnya penyakit oleh vektor baru. 

7.1.5 Analisis Filogeografis 

Analisis filogeografis spesimen penting karena 
mendukung inferensi tentang garis besar penularan 
vektor saat ini dan rute impor maksimumnya serta pola 
distribusi spesies yang bersangkutan. Selain itu, pohon 
filogenetik adalah diagram pohon yang menggambarkan 
jarak genetik dan hubungan evolusi antara spesies 
organisme yang berbeda. Biasanya, individu dari spesies 
yang sama ditempatkan dalam satu klade atau kelompok, 
sedangkan spesimen dari spesies yang berbeda 
dikelompokkan ke dalam kluster yang berbeda 
tergantung pada kesamaan dan perbedaan urutan DNA 
mereka. Selain itu, alat bioinformatika yang digunakan 
untuk konstruksi pohon menggunakan berbagai metode 
statistik (neighbor joining, maxsimum likelihood, 
minimum evolution, UPGM, dan maksimum parsimony, 
model jarak [p-distance], model Kimura 2 parameter, 
model Tajima-Nei, LogDet [Tamura-Kumar], dan 
maxsimum composite likelihood) yang menentukan pola 
pembentukan klade dan jarak di antara urutan. Selain 
itu, meskipun penggunaan metode statistik untuk 
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konstruksi filogeni  yang bervariasi tergantung pada data 
yang dianalisis, metode neighbor joining sering 
digunakan untuk analisis spesies nyamuk oleh berbagai 
penulis  (Taira et al., 2012).  

Para penulis menggunakan model jarak Kimura 2 
parameter bersama dengan dukungan bootstrap. 
Meskipun demikian, pohon NJ tetap menjadi pilihan 
utama peneliti untuk analisis filogeni nyamuk; namun, 
pohon ini memiliki beberapa kelemahan, yang 
menimbulkan pertanyaan tentang keandalan pohon 
tersebut.  Pohon ini bersifat fenetik namun bukan 
filogenetik, dan klade terbentuk berdasarkan kesamaan 
holistik di antara urutan tanpa mempertimbangkan 
Sinapomorfisme. makanya hubungan antar spesies yang 
terungkap dalam pohon NJ  (Kumar et al., 2007). Namun, 
variasi urutan yang berlebihan dapat diinvestigasi 
melalui pohon NJ terkait nyamuk. Di sisi lain,  
menggunakan maksimum likelihood sebagai metode 
statistik untuk menginvestigasi hubungan filogenetik di 
antara spesimen nyamuk yang dikumpulkan dari Kota 
Hyderabad, India, menyarankan ketidakstabilan dalam 
penggunaan parameter spesifik untuk analisis filogeni 
dan pengelompokan spesies. Selain itu, Besansky et al., 
(Besansky et al., 1997) mengusulkan dalam pohon 
filogenetik bahwa spesies yang termasuk dalam takson 
Ochlerotatus ditempatkan di antara dua kluster, yaitu Ae. 
aegypti dan Ae. Albopictus, takson tersebut dianggap 
sebagai subgenus yang termasuk dalam genus Aedes. 
Lebih lanjut, dalam kasus beberapa spesies, tidak cukup 
urutan referensi ditemukan dalam basis data urutan dan 
tidak semua spesimen diidentifikasi hingga tingkat 
spesies; beberapa mungkin hanya diidentifikasi hingga 
tingkat famili atau genus tergantung ketersediaan 
urutan referensi yang diperlukan dalam basis data DNA. 
Demikian pula, Kumar et al., (Kumar et al., 2007) 
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menyatakan bahwa analisis berbasis barcode DNA tidak 
memiliki nilai dalam semua kasus yang diteliti karena 
ketidak tersediaannya basis data urutan referensi. 
Akibatnya, hal ini menyoroti perlunya mengembangkan 
dan menggunakan basis data komprehensif yang 
mencakup semua informasi yang diperlukan oleh 
peneliti secara global untuk mengatasi masalah yang ada 
terkait analisis taksonomi dan filogeni. 

 

7.2 Tantangan dan Batasan dalam Studi 
Filogenetik 

Studi filogenetik pada nyamuk menghadapi beberapa 
tantangan dan keterbatasan. Salah satu tantangan utama 
adalah penentuan hubungan filogenetik di antara spesies 
yang sangat terkait atau dalam kompleks spesies, seperti 
yang terlihat pada kompleks Culex pipiens, di mana 
pertukaran genetik yang terus berlangsung dan campuran 
historis menyulitkan penelusuran sejarah evolusi yang jelas 
(Aardema et al., 2020). Selain itu, pemilihan penanda genetik 
dan kualitas data urutan dapat secara signifikan 
memengaruhi hasil. Misalnya, gen COI telah banyak 
digunakan untuk barcoding DNA, tetapi mungkin tidak selalu 
memberikan resolusi yang cukup untuk membedakan antara 
spesies yang erat kaitannya, seperti yang diamati pada 
nyamuk di Inggris (Anoopkumar et al., 2019). Selain itu, 
variabilitas dalam hubungan filogenetik tergantung pada 
metode yang digunakan (misalnya, analisis terkonkatenasi vs 
terpartisi) dan jumlah takson yang dianalisis dapat 
mempersulit interpretasi hasil (Lorenz et al., 2021). 
Akhirnya, integrasi data morfologis, perilaku, dan ekologi 
dengan filogenetik molekuler sangat penting untuk 
pemahaman komprehensif tentang evolusi nyamuk dan 
kapasitas vektornya.  
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Pseudogen Mitokondria Nuklear (Numts) pada awal era 
barcoding DNA, terdapat banyak masalah dalam 
mengidentifikasi spesies menggunakan urutan gen COI, di 
mana amplifikasi gen nuklear non-koding dengan wilayah 
gen mitokondria merupakan salah satu masalah utama 
(Richly & Leister, 2004). Keberadaan kesalahan semacam ini 
diprediksi melalui pengamatan band misterius dalam analisis 
PCR, kesalahan terkait urutan, mutasi dalam urutan berupa 
pergeseran bingkai/ frame sift, dan keberadaan stop kodon  
dalam urutan gen. Selain itu ambiguitas semacam ini 
dilaporkan oleh Cywinska et al., (Cywinska et al., 2006), yang 
menemukan satu pseudogen saat menganalisis barcode DNA 
spesies nyamuk asal Kanada. Selain itu amplifikasi gen 
semacam ini dapat menghambat analisis basis leluhur dan 
filogeni spesies  dan gen-gen ini mengganggu identifikasi 
spesies yang akurat. Namun, ada kemungkinan untuk 
menghindari situasi ini jika ekstraksi DNA yang hanya berasal 
dari mitokondria diutamakan, disertai dengan 
pengembangan primer PCR yang spesifik takson untuk 
amplifikasi penanda molekuler target, solusi lain untuk 
masalah ini dengan menyatakan bahwa pengurutan genom 
mitokondria secara keseluruhan dapat mendeteksi 
keberadaan Numts. Menariknya  Bensasson et al,. (Bensasson 
et al., 2001) mengklaim bahwa analisis NJ dapat digunakan 
untuk mendeteksinya karena penempatan klade yang tidak 
teratur dan tidak terduga terdapat dalam pohon filogenetik. 

 

7.3 Implikasi Sejarah Evolusi Terhadap Penularan 
Penyakit 

Sejarah evolusi nyamuk memiliki implikasi mendalam 
terhadap penularan penyakit, dimana  hubungan filogenetik 
dalam genus nyamuk dapat memberikan wawasan untuk 
strategi pengendalian vektor dengan mengidentifikasi 
spesies dan garis keturunan kunci yang terlibat dalam 
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penularan penyakit. Misalnya, pemahaman tentang 
divergensi genetik dan sejarah evolusi nyamuk vektor dapat 
membantu dalam mengembangkan intervensi terarah untuk 
mengganggu siklus penularan (Anoopkumar et al., 2019). 

Selain itu, koevolusi nyamuk dengan simbion Wolbachia 
dan patogen lain dapat memengaruhi kemampuan vektor. 
Kehadiran Wolbachia dalam populasi nyamuk telah terbukti 
mengurangi penularan patogen tertentu, menawarkan 
strategi biokontrol potensial untuk penyakit yang ditularkan 
oleh vektor (Shaikevich et al., 2019). Selain itu, analisis 
filogenetik spesies nyamuk di zona zoogeografis yang 
berbeda dapat memberikan wawasan tentang penyebaran 
penyakit seperti malaria, seperti yang terlihat dalam studi 
spesies Anopheles di Arab Saudi (Munawar et al., 2020). 
Hubungan evolusi di antara spesies nyamuk, koevolusi 
mereka dengan inang dan patogen, serta implikasi sejarah 
evolusi mereka terhadap penularan penyakit merupakan 
bidang penelitian yang kritis. Wawasan ini dapat mendukung 
pengembangan strategi pengendalian vektor yang efektif dan 
meningkatkan pemahaman kita tentang dinamika penyakit 
yang ditularkan oleh vektor. 

 

7.4 Studi Kasus 

7.4.1 Pemilihan Lokasi Studi 

Pemilihan lokasi studi untuk identifikasi spesies 
nyamuk dan analisis filogenetik sangat penting untuk 
memahami keragaman dan hubungan evolusi vektor-
vektor ini di berbagai zona ekologi. Misalnya, wilayah 
Neotropis dipilih untuk studi yang meneliti genom 
mitokondria, 102 spesies nyamuk menyoroti kekayaan 
biodiversitas wilayah tersebut dan implikasinya bagi 
evolusi nyamuk dan kesehatan masyarakat (Lorenz et al., 
2021). Demikian pula, Kerajaan Arab Saudi (KSA) dipilih 
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karena posisinya yang unik di perbatasan zona 
zoogeografis Afrotropis, Oriental, dan Palaearktik, yang 
berkontribusi pada keragaman fauna nyamuknya 
(Munawar et al., 2020). Hutan hujan Kolombia, 
khususnya Sierra Nevada de Santa Marta, merupakan 
lokasi penting lainnya karena ekosistem alaminya dan 
keberadaan spesies nyamuk sylvatik yang berpotensi 
menjadi vektor arbovirus dan parasit. Lokasi-lokasi 
beragam ini memberikan pemahaman komprehensif 
tentang filogenetik spesies nyamuk dan perannya dalam 
penularan penyakit. 

7.4.2 Pengumpulan Data 

Metodologi yang digunakan dalam studi ini 
umumnya melibatkan kombinasi taksonomi klasik dan 
teknik molekuler. Dalam studi Neotropis, genom 
mitokondria diurutkan, dan metode Bayesian 
Interference digunakan untuk memperkirakan waktu 
divergensi, memberikan analisis filogenetik yang kokoh 
(Lorenz et al., 2021). Di KSA, larva nyamuk dikumpulkan 
dari berbagai wilayah dan diidentifikasi secara 
morfologis menggunakan kunci gambar. Karakterisasi 
molekuler dilakukan menggunakan analisis tunggal dan 
multi-lokus pada wilayah internal transcribed spacer 2 
(ITS2) dan subunit I sitokrom oksidase c (COI) 
(Munawar et al., 2020). Dalam studi hutan hujan 
Kolombia, metode penangkapan manual digunakan 
untuk mengumpulkan nyamuk, yang kemudian 
diidentifikasi melalui taksonomi klasik. Marker COI 
digunakan untuk konfirmasi spesies, dan analisis 
filogenetik dilakukan menggunakan metode neighbor-
joining dengan model Kimura-2-Parameters (Muñoz-
Gamba et al., 2021). Metode-metode ini memastikan 
identifikasi spesies yang akurat dan memberikan 
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wawasan tentang variabilitas genetik dan hubungan 
filogenetik spesies nyamuk. 

7.4.3 Temuan Utama dan Implikasi 

Temuan utama dari studi ini menyoroti 
kompleksitas dan keragaman spesies nyamuk serta 
hubungan evolusioner mereka. Studi Neotropis 
menunjukkan bahwa dua subfamili nyamuk, 
Anophelinae dan Culicinae, bercabang pada awal 
Jurassic, dengan sebagian besar garis keturunan utama 
muncul setelah periode Cretaceous. Diversifikasi ini 
terkait dengan kemunculan tumbuhan berbunga dan 
perluasan mamalia dan burung, menyarankan bahwa 
isolasi geografis akibat pergerakan benua berperan 
dalam distribusi global Culicidae (Lorenz et al., 2021). Di 
KSA, analisis filogenetik menunjukkan bahwa An. 
stephensi adalah spesies monofiletik dengan ekotipe 
yang berbeda ditemukan di berbagai wilayah geografis, 
menekankan perlunya studi filogenetik dan genetika 
populasi yang komprehensif untuk memahami perannya 
dalam penularan malaria (Munawar et al., 2020). Studi 
hutan hujan Kolombia mengidentifikasi beberapa 
spesies nyamuk dan menunjukkan kegunaan 
menggabungkan taksonomi klasik dan molekuler untuk 
identifikasi spesies yang akurat, terutama ketika 
karakteristik morfologis tidak terjaga dengan baik 
(Muñoz-Gamba et al., 2021). 

Temuan ini memiliki implikasi signifikan bagi 
kesehatan masyarakat dan strategi pengendalian vektor. 
Memahami hubungan filogenetik dan variabilitas 
genetik spesies nyamuk dapat mendukung 
pengembangan langkah pengendalian yang ditargetkan 
dan meningkatkan akurasi identifikasi spesies, yang 
esensial untuk pemantauan vektor yang efektif dan 
program pencegahan penyakit. 
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7.5 Implikasi bagi Kesehatan Masyarakat dan 
Pengendalian Penyakit 

7.5.1 Peran Identifikasi Spesies yang Akurat dalam 

Pengendalian Vektor 

Identifikasi spesies nyamuk yang akurat sangat 
penting untuk pengendalian vektor dan pencegahan 
penyakit yang efektif. Kesalahan identifikasi dapat 
menyebabkan langkah pengendalian yang tidak efektif 
dan pemborosan sumber daya. Misalnya, studi di 
Spanyol menyoroti pentingnya menggabungkan analisis 
morfologis dan genetik untuk mengidentifikasi spesies 
nyamuk secara akurat, yang merupakan langkah 
pertama dalam menetapkan program pemantauan 
vektor yang efisien (Ruiz-Arrondo et al., 2020). Demikian 
pula, DNA barcoding terbukti sebagai pendekatan 
molekuler yang efektif untuk mengidentifikasi spesies 
nyamuk di Thailand, memastikan penargetan yang tepat 
dalam upaya pengendalian vektor. Penggunaan 
morfometri geometris sayap nyamuk juga menyediakan 
metode yang handal untuk identifikasi spesies, bahkan 
ketika spesimen rusak, yang sering terjadi dalam 
pengumpulan lapangan (Chonephetsarath et al., 2021). 

7.5.2 Wawasan Filogenetik tentang Kompetensi Vektor 

dan Dinamika Penyakit 

Studi filogenetik memberikan wawasan berharga 
tentang kompetensi vektor spesies nyamuk yang 
berbeda dan perannya dalam penularan penyakit. 
Misalnya, penelitian tentang spesies nyamuk Australia 
telah memperkuat kelompok virus-vektor tetapi juga 
mengungkapkan variasi signifikan di dalam kelompok-
kelompok ini, menyoroti kompleksitas dinamika 
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penularan arbovirus (Kain et al., 2022b); (Kain et al., 
2022a). Analisis filogenetik densovirus baru yang 
diisolasi dari Aedes albopictus menunjukkan 
patogenisitas yang bervariasi tergantung pada spesies 
inang, yang dapat menjadi dasar pengembangan agen 
pengendalian biologis yang ditargetkan (Li et al., 2019). 
Selain itu, studi tentang virome pada Aedes aegypti dan 
Aedes albopictus telah memperluas pemahaman kita 
tentang keragaman dan evolusi virus dalam vektor-
vektor ini, yang dapat memengaruhi kerentanan mereka 
terhadap infeksi arbovirus dan berdampak pada 
dinamika penyakit (Parry et al., 2021) 

7.5.3 Strategi Pengelolaan Nyamuk Terpadu 

Strategi pengelolaan nyamuk terpadu (IMM) sangat 
penting untuk mengendalikan populasi nyamuk dan 
mengurangi penularan penyakit yang ditularkan oleh 
nyamuk. Kemunculan resistensi insektisida menjadi 
tantangan signifikan bagi metode pengendalian vektor 
tradisional. Sebuah studi tentang populasi Aedes aegypti 
di Cabo Verde menunjukkan kegunaan sekuensing 
amplikon yang ditargetkan untuk memantau mutasi 
resistensi insektisida, menyediakan alat yang cepat dan 
efisien dengan biaya untuk mendukung strategi 
pengendalian (Collins et al., 2022). Penggunaan virus 
entomopatogenik spesifik nyamuk, seperti densovirus 
baru AalDV-7, menawarkan alternatif menjanjikan bagi 
pestisida kimia, dengan potensi aplikasi dalam program 
pengendalian biologis (Li et al., 2019). Selain itu, 
sekuencing meta transkriptom individu nyamuk dapat 
mengidentifikasi vektor, patogen baru dan reservoir 
dalam satu uji, menyediakan data komprehensif untuk 
mendukung pemantauan kesehatan masyarakatdan 
keputusan intervensi. Dengan mengintegrasikan 
identifikasi spesies yang akurat, wawasan filogenetik 
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dan strategi pengendalian inovatif, program kesehatan 
masyarakat dapat meningkatkan efektivitasnya dalam 
mengelola populasi nyamuk dan mengurangi dampak 
penyakit yang ditularkan oleh nyamuk. 

 

7.6 Kemajuan Teknologi dan Arah Masa Depan 

7.6.1 Inovasi dalam Teknologi Identifikasi (CRISPR, AI, 

dll) 

Kemajuan terbaru dalam identifikasi spesies 
nyamuk telah memanfaatkan teknologi mutakhir seperti 
CRISPR dan kecerdasan buatan (AI). Teknologi CRISPR 
telah berperan penting dalam pengeditan gen, 
memungkinkan modifikasi presisi yang dapat membantu 
memahami genetika nyamuk dan potensial 
mengendalikan populasi vektor.  AI, di sisi lain, telah 
digunakan untuk meningkatkan akurasi identifikasi 
spesies melalui pengenalan gambar dan algoritma 
pembelajaran mesin. Misalnya, morfometri geometris 
sayap yang dikombinasikan dengan AI telah 
menunjukkan akurasi tinggi dalam mengidentifikasi 
spesies nyamuk, bahkan dalam kasus di mana metode 
morfologi tradisional gagal karena spesimen yang rusak 
atau kompleks spesies kriptik (de Souza et al., 2020). 
Selain itu, penggunaan barcoding DNA mitokondria telah 
terbukti efektif dalam mengidentifikasi spesies nyamuk 
secara akurat, seperti yang ditunjukkan dalam studi yang 
dilakukan di Thailand (Chaiphongpachara et al., 2022) 
dan India (Anoopkumar et al., 2019). Inovasi-inovasi ini 
membuka jalan bagi metode identifikasi nyamuk yang 
lebih andal dan efisien, yang sangat penting untuk 
pengendalian vektor dan pencegahan penyakit. 
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7.6.2 Tren Masa Depan dalam Penelitian Filogenetik 

Bidang penelitian filogenetik berkembang dengan 
integrasi teknologi sekuensing genomik canggih dan alat 
analitis yang kompleks. Sekuensing genomik 
berkapasitas tinggi memungkinkan analisis rinci pola 
evolusi pada gen dan genom nyamuk, memberikan 
wawasan tentang spesiesasi dan radiasi taksonomi 
(Aardema et al., 2020). Studi filogenetik berbasis 
mitogenom telah mengungkap hubungan evolusi yang 
signifikan dan waktu divergensi di dalam keluarga 
Culicidae, menyoroti dampak peristiwa historis seperti 
kemunculan tumbuhan berbunga dan perluasan 
mamalia dan burung terhadap diversifikasi nyamuk 
(Chen et al., 2024). Tren masa depan dalam penelitian 
filogenetik kemungkinan akan berfokus pada integrasi 
data multi-lokus dan penggunaan metode Bayesian dan 
maksimum-kemungkinan untuk menyelesaikan 
hubungan ambigu di antara klade nyamuk (Lorenz et al., 
2021); (Munawar et al., 2020). Pendekatan ini akan 
meningkatkan pemahaman kita tentang evolusi nyamuk 
dan memberikan wawasan untuk strategi pengendalian 
vektor dan mitigasi penyakit. 

7.6.3 Potensi Integrasi Pendekatan Multi-Omics 

Integrasi pendekatan multi-omics, termasuk 
genomik, transkriptomik, proteomik, dan metabolomik, 
memiliki potensi besar untuk memajukan penelitian 
nyamuk. Pendekatan ini dapat memberikan pemahaman 
komprehensif tentang biologi nyamuk, mulai dari 
ekspresi gen dan fungsi protein hingga jalur metabolik. 
Misalnya, penerapan RNA sequencing (RNA-seq) telah 
memungkinkan penilaian simultan RNA inang dan virus 
dalam spesimen nyamuk, meningkatkan pemahaman 
kita tentang interaksi antara nyamuk dan virus (Koh et 
al., 2023). Selain itu, studi tentang virome nyamuk Aedes 
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telah mengungkap beragam virus spesifik serangga, yang 
dapat memengaruhi kerentanan nyamuk terhadap 
infeksi arbovirus (Parry et al., 2021). Dengan 
menggabungkan data dari berbagai platform omics, 
peneliti dapat memperoleh wawasan yang lebih dalam 
tentang mekanisme molekuler yang mendasari perilaku 
nyamuk, kemampuan vektor, dan dinamika evolusi. 
Pendekatan holistik ini akan menjadi kunci dalam 
mengembangkan strategi pengendalian vektor baru dan 
meningkatkan kemampuan kita untuk memprediksi dan 
merespons penyakit yang ditularkan oleh nyamuk yang 
muncul. Integrasi teknologi identifikasi inovatif, metode 
filogenetik canggih, dan pendekatan multi-omics sedang 
mengubah penelitian nyamuk. Kemajuan ini tidak hanya 
meningkatkan pemahaman kita tentang biologi dan 
evolusi nyamuk, tetapi juga menyediakan alat dan 
strategi baru untuk pengendalian vektor yang efektif dan 
pencegahan penyakit. 

Identifikasi dan analisis filogenetik spesies nyamuk 
sangat penting untuk memahami perannya dalam penularan 
penyakit dan untuk mengembangkan strategi pengendalian 
yang efektif. Berbagai metode, termasuk identifikasi 
morfologis, barcoding DNA, dan analisis mitogenom, telah 
digunakan untuk mengidentifikasi dan mengklasifikasikan 
spesies nyamuk. Identifikasi morfologis tetap menjadi 
pendekatan dasar tetapi seringkali dihadapkan pada 
kurangnya keahlian taksonomi dan kesulitan dalam 
menafsirkan karakter morfologis. DNA barcoding, terutama 
menggunakan gen sitokrom c oksidase subunit I (COI) 
mitokondria, telah terbukti efektif dalam mengidentifikasi 
spesies nyamuk secara akurat, bahkan ketika karakter 
morfologis rusak atau tidak dapat dibedakan. Studi 
filogenetik berbasis mitogenom telah memberikan dukungan 
yang kuat untuk monofili subfamili dan suku nyamuk utama, 
mengungkapkan wawasan evolusioner yang signifikan. 



 Biosistematika 

 
 

170  

 

Selain itu, studi tentang virome nyamuk telah memperluas 
pemahaman kita tentang interaksi antara virus spesifik 
serangga dan arbovirus, yang dapat memengaruhi 
kerentanan nyamuk terhadap penularan penyakit.  

Meskipun telah terjadi kemajuan signifikan, beberapa 
celah masih ada dalam pemahaman kita tentang identifikasi 
dan filogenetik nyamuk. Salah satu tantangan utama adalah 
keterbatasan ketersediaan kunci identifikasi komprehensif 
dan keahlian taksonomi, terutama di wilayah dengan 
keragaman nyamuk yang tinggi. Diperlukan juga studi 
molekuler dan filogenetik yang lebih luas untuk 
menyelesaikan hubungan ambigu antara klade nyamuk dan 
mengidentifikasi spesies kripik. Variabilitas genetik dan 
dinamika evolusi populasi nyamuk di berbagai wilayah 
geografis memerlukan penyelidikan lebih lanjut untuk 
memahami perannya dalam penularan penyakit dan adaptasi 
terhadap lingkungan yang berubah. Selain itu, interaksi 
antara virus spesifik serangga dan arbovirus dalam inang 
nyamuk belum sepenuhnya dipahami, sehingga memerlukan 
penelitian lebih lanjut untuk mengungkap dampaknya 
terhadap kompetensi vektor. 

Masa depan identifikasi nyamuk dan filogenetik terletak 
pada integrasi berbagai pendekatan, termasuk metode 
morfologis, molekuler dan genomik. Kemajuan dalam 
sekuensing genom berkapasitas tinggi dan alat 
bioinformatika akan memungkinkkan analisis yang lebih 
rinci dan komprehensif terhadap genom nyamuk, 
memberikan wawasan yang lebih dalam tentang sejarah 
evolusi dan mekanisme spesiesasi mereka. Pengembangan 
teknik barcoding DNA yang lebih mudah diakses dan 
terjangkau akan memudahkan identifikasi spesies yang 
akurat, bahkan di lingkungan dengan sumber daya terbatas. 
Selain itu, penelitian interdisipliner yang menggabungkan 
entomologi, virologi, dan ekologi akan menjadi kunci untuk 
memahami interaksi kompleks antara nyamuk, patogennya, 
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dan lingkungan. Dengan mengatasi celah pengetahuan saat 
ini dan memanfaatkan teknologi baru, kita dapat 
meningkatkan kemampuan untuk memantau dan 
mengendalikan populasi nyamuk, pada akhirnya mengurangi 
beban penyakit yang ditularkan oleh nyamuk secara global. 
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BAB 8 

EVIDENCE DALAM SISTEMATIKA 
 

 

 

Sistematika merupakan disiplin ilmiah yang bertujuan 
merekonstruksi hubungan kekerabatan (phylogenetic 
relationships), mengklasifikasikan organisme secara alami 
(natural classification), serta menjelaskan pola dan proses 
evolusi keanekaragaman hayati. Dalam praktik modern, 
sistematika bersifat evidence-based, artinya setiap hipotesis 
hubungan kekerabatan harus didukung oleh data empiris 
yang dapat diuji, direplikasi, dan dievaluasi secara 
komparatif. 

Dalam konteks biosistematika, evidence tidak terbatas 
pada satu jenis data. Bukti dapat bersumber dari morfologi, 
anatomi, embriologi, sitogenetika, molekuler, bioakustik, 
ekologi, perilaku, hingga distribusi geografis. Integrasi 
berbagai sumber data inilah yang membentuk pendekatan 
integrative taxonomy dan total evidence approach dalam 
filogenetika modern. 

Bab ini menguraikan secara komprehensif berbagai jenis 
evidence dalam sistematika, prinsip interpretasinya, disertai 
studi kasus burung endemic Sulawesi, contoh matriks 
karakter dan analisis filogenetik serta tantangan metodologis 
yang menyertainya. 
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8.1 Evidence Morfologi 

Evidence Morfologi dapat dilihat pada morfologi 
eksternal, homologi vs homoplasi, serta morfometri 
tradisional dan geometrik.  

8.1.1 Morfologi Eksternal 

Morfologi eksternal merupakan sumber evidence 
paling awal dalam sejarah sistematika. Karakter 
morfologi mencakup: 

• Bentuk tubuh (body plan) 

• Struktur organ eksternal 

• Pola warna 

• Proporsi morfometrik 

• Pola venasi, skala, sisik, atau bulu 

Dalam sistematika, unit dasar analisis adalah 
karakter dan keadaan karakter (character states). 
Karakter yang informatif adalah karakter yang 
menunjukkan variasi antar taksa. Karakter morfologi 
dapat dikategorikan menjadi: 

• Karakter kualitatif (misalnya: ada/tidak ada, tipe 
struktur) 

• Karakter kuantitatif (misalnya: panjang sayap, 
rasio morfometrik) 

Interpretasi karakter memerlukan pemahaman tentang: 

• Homologi 

• Homoplasi 

• Polarity karakter (plesiomorfik vs apomorfik) 
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8.1.2 Homologi vs Homoplasi 

• Homologi: Kesamaan akibat nenek moyang yang 
sama. 

• Homoplasi: Kesamaan akibat evolusi konvergen 
atau paralel. 

Menurut Hennig (1966), hanya karakter homolog 
dan bersifat sinapomorfik yang informatif dalam 
inferensi filogenetik. Contoh klasik adalah kemiripan 
bentuk tubuh ikan dan mamalia laut (konvergensi), 
dibandingkan dengan homologinya struktur tungkai 
vertebrata. Contoh lainnya adalah kemiripan bentuk 
pada kelompok teripang (Putera, 2014). 

8.1.3 Morfometri Geometrik 

Pendekatan morfometri modern menggunakan: 

• Landmark-based geometric morphometrics 

• Analisis Procrustes 

• PCA (Principal Component Analysis) 

• CVA (Canonical Variate Analysis) 

Pendekatan ini memungkinkan kuantifikasi variasi 
bentuk secara statistik, meningkatkan objektivitas 
evidence morfologi. 

 

8.2 Evidence Anatomi dan Histologi 

Struktur internal seringkali lebih konservatif dibanding 
morfologi eksternal. Evidence anatomi mencakup: 

• Susunan jaringan vaskular tumbuhan 

• Struktur sistem reproduksi 

• Pola tulang dan sendi 
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• Struktur otot dan organ internal 

Dalam kelompok vertebrata, struktur syrinx pada 
burung atau tulang hyoid sering memberikan karakter 
filogenetik yang informatif. 

Histologi dan mikromorfologi (misalnya struktur 
stomata atau tipe trikoma) banyak digunakan dalam 
sistematika tumbuhan. 

 

8.3 Evidence Embriologi dan Perkembangan 

Embriologi komparatif menyediakan evidence penting 
dalam menentukan hubungan evolusioner. 

Contoh karakter embriologis: 

• Tipe cleavage (radial, spiral) 

• Pola gastrulasi 

• Urutan perkembangan organ 

• Tipe larva 

Prinsip ontogeni sering mencerminkan pola evolusi 
(meskipun tidak sepenuhnya mengikuti hukum rekapitulasi 
Haeckel). 

 

8.4 Evidence Paleontologi 

Fosil menyediakan evidence temporal yang tidak dapat 
diperoleh dari organisme modern. 

Kontribusi utama paleontologi: 

• Kalibrasi waktu divergensi 

• Identifikasi karakter ancestral 

• Rekonstruksi transisi evolusioner 



 Biosistematika 

 
 

182  

 

Contoh penting adalah Archaeopteryx lithographica 
sebagai bentuk transisional antara dinosaurus dan burung. 

 

8.5 Evidence Sitogenetika 

Sitogenetika menganalisis: 

• Jumlah kromosom 

• Struktur kromosom 

• Pola banding 

• Poliploidi 

Dalam tumbuhan, variasi tingkat ploidi sering menjadi 
penanda spesiasi. Perubahan kromosomal dapat bertindak 
sebagai isolasi reproduktif. 

 

8.6 Evidence Molekuler 

Revolusi molekuler mengubah lanskap sistematika 
secara radikal dan fundamental (Avise, 2004). 

8.6.1 Penanda Molekuler 

Gen penanda molekuler mencakup: 

• mtDNA (COI, Cyt b), kegunaannya untuk identifikasi 
spesies, DNA barcoding 

• rDNA (16S, 18S, ITS), kegunaanya untuk filogeni 
tingkat tinggi 

• Gen nuklir, kegunaannya untuk filogeni mendalam 

• SNP and genome-wide markers, kegunaannya untuk 
filogenomik 

DNA barcoding menggunakan gen COI pada hewan 
sebagai penanda identifikasi spesies. 
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8.6.2 Filogenetika Molekuler 

Metode analisis: 

• Maximum Parsimony 

• Maximum Likelihood 

• Bayesian Inference 

• Multispecies Coalescent 

Software umum: 

• MEGA 

• RAxML 

• MrBayes 

• BEAST 

Pendekatan multilokus dan genomik 
(phylogenomics) meningkatkan resolusi pohon 
filogenetik. 

 

8.7 Evidence Bioakustik 

Revolusi molekuler mengubah lanskap sistematika 
secara radikal. Bioakustik menjadi evidence penting pada 
kelompok dengan komunikasi vokal kompleks. 

Parameter analisis: 

• Frekuensi dominan 

• Durasi panggilan 

• Interval antar sinyal 

• Struktur harmonik 

Dalam kelompok burung dan amfibi, variasi vokalisasi 
sering mencerminkan isolasi reproduktif dan divergensi 
evolusioner. Bioakustik telah digunakan dalam delimitasi 
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spesies pada banyak kelompok passerine tropis (Tobias et al., 
2010). 

 

8.8 Evidence Perilaku 

Perilaku kawin, pola teritorial, dan strategi reproduksi 
dapat menjadi karakter sistematik. 

Contoh: 

• Tarian kawin pada burung surga 

• Pola konstruksi sarang 

• Strategi pengasuhan 

Karakter perilaku sering lebih plastis dibanding 
morfologi, namun tetap informatif bila dianalisis secara 
komparatif. 

 

8.9 Evidence Biogeografi 

Distribusi geografis membantu menjelaskan: 

• Pola vicariance 

• Dispersal 

• Radiasi adaptif 

Konsep seperti Garis Wallace yang dipopulerkan oleh 
Alfred Russel Wallace menjadi tonggak biogeografi historis. 
Sulawesi merupakan wilayah transisi biogeografi yang 
dipengaruhi oleh garis Wallace yang dikemukakan oleh 
Alfred Russel Wallace. 

Kompleksitas geologi Sulawesi menghasilkan radiasi 
endemik tinggi, terutama pada burung. 
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8.10 Evidence Ekologi 

Karakter ekologi meliputi: 

• Preferensi habitat 

• Niche ekologis 

• Interaksi trofik 

Spesiasi ekologis dapat terjadi akibat divergensi niche, 
terutama pada sistem pulau dan habitat terfragmentasi. 

 

8.11 Integrative Taxonomy 

Pendekatan modern menggabungkan: 

• Morfologi 

• Molekuler 

• Bioakustik 

• Ekologi 

• Biogeografi 

Konsep ini bertujuan meminimalkan bias dari satu 
sumber evidence tunggal. 

Model integratif sering menggunakan: 

• Coalescent-based species delimitation 

• Multispecies coalescent model 

• Bayesian species delimitation 
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8.12 Total Evidence vs Combined Evidence 

• Total evidence: Semua karakter digabung dalam satu 
matriks. 

• Combined evidence: Analisis terpisah lalu digabungkan 
interpretasinya. 

Pemilihan pendekatan tergantung pada: 

• Kelengkapan data 

• Tingkat missing data 

• Skala taksonomi 

 

8.13 Evaluasi Kekuatan Evidence 

Kriteria evaluasi: 

1. Repeatability 

2. Congruence antar data 

3. Statistical support (bootstrap, posterior probability) 

4. Biological plausibility 

 

8.14 Studi kasus 1: Aramidopsis Plateni (Mandar 
Dengkur) 

 

Gambar 6. 4 Mandar Dengkur 
(Sumber : eBird, foto oleh Carlos Bocos) 

https://ebird.org/species/plarai1
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8.14.1 Evidence Morfologi 

Putera et al. (2023) menjelaskan bahwa terdapat 
karakter khas burung mandar dengkur antara lain: 

• Tubuh kompak 

• Sayap relatif pendek sehingga tidak bisa terbang 
terlalu tinggi dan jauh 

• Adaptasi terestrial kuat 

8.14.2 Evidence Bioakustik 

Menurut Putera et al. (2025), burung mandar 
dengkur ini memiliki: 

• Frekuensi rendah 

• Pola dengkuran berulang 

• Cue rate dapat digunakan sebagai proxy kelimpahan 
relative 

8.14.3 Evidence Molekuler 

Studi burung mandar endemik Sulawesi ini 
menunjukkan divergensi mendalam antar garis 
keturunan insular (Gaspar et al. 2020) 

8.14.4 Signifikansi Sistematik 

Integrasi morfologi + bioakustik + molekuler 
penting karena spesies ini sulit diamati langsung. 
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8.15 Studi Kasus 2: Macrocephalon Maleo (Maleo 
Senkawor) 

 

Gambar 6. 5 Maleo Senkawor 
(Sumber : eBird, foto oleh Andrew Spencer) 

 

Maleo menunjukkan karakter unik: 

1. Telur sangat besar 

2. Strategi inkubasi menggunakan panas geotermal 

3. Morfologi tengkorak khas 

Karakter perilaku reproduksi menjadi evidence 
sistematik tambahan. 

 

8.16 Tabel Komparatif Evidence 

Tabel 8. 1 Perbandingan Jenis Evidence dalam Sistematika 

Jenis 
evidence 

Kelebihan Keterbatasan 
Skala 

evolusi 

Morfologi Dapat 
digunakan 
pada fosil 

Homoplasi 
tinggi 

Semua 
tingkat 

Molekuler Resolusi 
tinggi 

Konflik gene 
tree 

Spesies-
Ordo 

https://ebird.org/species/maleo1
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Jenis 
evidence 

Kelebihan Keterbatasan 
Skala 

evolusi 

Bioakustik Relevan 
isolasi 
reproduktif 

Variasi 
lingkungan 

Spesies 

Biogeografi Konteks 
historis 

Interpretatif Regional 

Sitogenetik Indikasi 
spesiasi 

Terbatas 
taksa tertentu 

Spesies-
Genus 

 

8.17 Contoh Matriks Morfologi (Sederhana) 

Taksa 

1. Aramidopsis plateni 
2. Galliralus philippensis 
3. Macrocephalon maleo 

Tabel 8. 2  Perbandingan Karakter pada Tiga Taksa 

Karakter A. plateni G. philippensis M. maleo 

Sayap 
pendek  
(0 = tidak, 
1 =ya) 

1 1 0 

Adaptasi 
terestrial 
kuat 

1 1 0 

Telur 
relatif 
besar 

0 0 1 
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Karakter A. plateni G. philippensis M. maleo 

Vokalisasi 
frekuensi 
rendah 

1 0 0 

Matriks ini dapat dianalisis dengan menggunakan 
Maximum Parsimony. 

8.18 Contoh Matriks Molekuler (Hipotetik SNP) 

Tabel 8. 3 Perbandingan Posisi SNP pada Tiga Taksa 

Posisi A. plateni G. philippensis M. maleo 

101 A A G 

205 T C T 

330 G G A 

Analisis dilakukan dengan model substitusi (misal 
GTR+G). 

 

8.19 Isu Lanjutan dalam Sistematika Modern 

Terdapat beberapa isu yang menjadi tantangan kedepan 
dalam sistematika modern antara lain: 

1. Incomplete Lineage Sorting (ILS). ILS menyebabkan 
konflik antara gene tree dan species tree. 
Model yang digunakan: 
▪ ASTRAL 
▪ BEAST multispecies coalescent 

2. Hibridisasi dan Introgression. Pada burung tropis, 
hybridisasi dapat menghasilkan sinyal molekuler 
ambigu. 

3. Integrative Taxonomy. Pendekatan ini menghasilkan 
delimitasi spesies yang lebih robust (Dayrat, 2005). 

4. Horizontal gene transfer 
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5. Homoplasi tinggi 
6. Missing data 

Filogenomik modern mencoba mengatasi konflik pohon 
melalui pendekatan multispecies coalescent. 

8.20 Evidence dalam Era Genomik dan AI 

Perkembangan terbaru: 
• Whole genome sequencing 
• Environmental DNA (eDNA) 
• Machine learning untuk identifikasi morfologi 
• Automated bioacoustic recognition 

Integrasi big data dan komputasi tinggi membuka era 
baru dalam sistematika. 

 

8.21  Sintesis dan Prospek Masa Depan 

Sistematika modern bukan lagi sekadar klasifikasi, 
tetapi rekonstruksi sejarah evolusi berbasis data 
multidisipliner. 

Evidence dalam sistematika: 

• Bersifat komplementer 

• Harus diuji secara komparatif 

• Memerlukan pendekatan statistik kuat 

• Membutuhkan integrasi lintas disiplin 

Pendekatan masa depan menuntut kolaborasi antara: 

• Taksonomis klasik 

• Ahli genomic 

• Ekolog 

• Bioinformatikawan 
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• Spesialis bioakustik 

Evidence dalam sistematika merupakan fondasi dalam 
merekonstruksi sejarah kehidupan. Tidak ada satu jenis data 
yang superior secara absolut; kekuatan sistematika terletak 
pada integrasi berbagai sumber evidence. Evidence dalam 
sistematika bersifat multidimensional dan komplementer. 
Tidak ada satu sumber data yang mutlak superior. Pada 
wilayah kompleks seperti Sulawesi, pendekatan integratif 
menjadi krusial untuk memahami radiasi endemik dan 
implikasinya terhadap konservasi. Melalui pendekatan 
integratif dan berbasis hipotesis, sistematika terus 
berkembang sebagai disiplin sentral dalam memahami 
biodiversitas, evolusi, dan konservasi. 
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BAB 9 

BIOSISTEMATIKA DI ERA 

GENOMIK 
 

 

 

Biosistematika adalah cabang biologi yang mempelajari 
keanekaragaman hayati, hubungan kekerabatan 
antarorganisme, dan klasifikasi organisme berdasarkan 
karakter morfologi, anatomi, fisiologi, ekologi, serta karakter 
molekuler. Ilmu ini menjadi dasar dalam pemahaman evolusi 
dan distribusi organisme di berbagai level taksonomi 
sepanjang sejarah biologis. Secara historis, sistem klasifikasi 
berkembang dari pendekatan sistem buatan menuju sistem 
filogenetik modern yang didasarkan pada prinsip evolusi, 
sebuah transformasi yang dipelopori oleh Carolus Linnaeus 
dengan pengenalan tata nama binomial sebagai standar 
penamaan ilmiah. 

Memasuki abad ke-21, kemajuan pesat dalam teknologi 
sekuensing DNA telah merevolusi biosistematika. Era 
genomik memungkinkan para peneliti untuk menganalisis 
hubungan kekerabatan tidak hanya berdasarkan karakter 
morfologi atau beberapa gen tertentu, tetapi berdasarkan 
informasi genom lengkap (whole-genome data) yang 
menghasilkan rekonstruksi filogenetik dengan akurasi yang 
lebih tinggi dan pemahaman evolusi organisme yang lebih 
mendalam (tree thinking across levels of biological 
organization) (Deng et al., 2025). Pendekatan ini semakin 
penting untuk mengungkap spesies kriptik dan mengatasi 
keterbatasan taksonomi tradisional. 
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Selain itu, dalam praktik taksonomi modern, spesimen 
tipe (type specimens) memiliki peran mendasar dalam 
menghubungkan nama ilmiah dengan entitas biologis yang 
spesifik. Spesimen tipe berfungsi sebagai referensi 
nomenklatural utama yang menjadi dasar identifikasi dan 
deskripsi spesies, serta membantu mempertahankan 
stabilitas nomenklatur dalam konteks klasifikasi berbasis 
data humas tradisional maupun molekuler. Integrasi data 
genomik dengan spesimen tipe semakin memperkuat 
otentisitas identifikasi takson dan pemahaman 
keanekaragaman hayati global (Lee et al., 2025). 

Dengan demikian, biosistematika di era genomik 
memadukan prinsip klasik taksonomi dengan pendekatan 
filogenomik modern, membuka peluang bagi para ilmuwan 
untuk mengeksplorasi diversitas kehidupan secara lebih 
komprehensif dan mendukung konservasi yang berbasis 
bukti ilmiah. 
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Gambar 9. 1 Perkembangan Biosistematika: dari Morfologi 
ke Molekuler 
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Gambar 9. 2 a) Diagram Target yang Mencerminkan 
Prioritas Pengurutan Genom Menurut Nilai Taksonomi 
(Tertinggi di Tengah; Merah). b) Bagan Alir yang Mewakili 
Berbagai Definisi Tipe. Panah Hitam Menunjukkan Bahwa 
Lektotipe dan Paralektotipe Ditetapkan dari Seri Sintipe. 

(Sumber: (Letsch et al., 2025)) 

 

Perkembangan ilmu biosistematika secara historis 
berawal dari pendekatan morfologi yang menilai karakter 
bentuk tubuh, struktur anatomis, dan ciri fenotip lainnya 
untuk menentukan hubungan kekerabatan antarorganisme. 
Pendekatan morfologis ini sejak lama menjadi dasar 
klasifikasi taksonomi karena data yang mudah diamati dan 
diinterpretasi tanpa memerlukan teknologi mahal. Namun, 
keterbatasan data morfologi sering muncul ketika karakter 
eksterior tidak cukup membedakan taksa yang dekat secara 
evolusi atau ketika karakter yang sama muncul akibat 
konvergensi evolusi. Oleh karena itu, integrasi pendekatan 
molekuler terutama analisis data DNA dan sekuensing genom 
telah menjadi paradigma baru dalam biosistematika modern 
(phylogenetic systematics), memungkinkan peneliti 
menyusun pohon kekerabatan dengan ketelitian yang lebih 
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tinggi dan mengatasi ambiguitas yang tidak dapat 
diselesaikan melalui morfologi saja.  

Penelitian pada genus Oreocharis menunjukkan bahwa 
penggabungan data morfologi dan molekuler memberikan 
kerangka taksonomi yang lebih kuat dan komprehensif untuk 
deskripsi spesies baru, yang tidak mungkin dicapai hanya 
dengan karakter morfologi tradisional saja (Xie et al., 2025). 
Begitu pula, isu sistematika tanaman dan taksonomi yang 
dibahas dalam Special Issue jurnal Plants menggarisbawahi 
pentingnya pendekatan molekuler serta integrasi data 
genetik dan genomik untuk memperkuat kerangka sistematik 
dan mengungkap hubungan evolusi yang tidak terlihat 
melalui morfologi saja (Urbaniak, 2024). Pendekatan ini 
menjadikan biosistematika modern tidak hanya sebagai ilmu 
deskriptif, tetapi sebagai disiplin yang mampu 
menggabungkan bukti fenotipik dan genotipik untuk 
memahami sejarah evolusi kehidupan secara lebih 
menyeluruh. 

Perkembangan biosistematika telah mengalami 
transformasi signifikan dari pendekatan yang terutama 
berbasis karakter morfologi menuju integrasi data 
molekuler untuk menjawab tantangan klasifikasi modern. 
Pendekatan morfologi tradisional tetap penting sebagai dasar 
identifikasi awal karakter fisik organisme, tetapi 
keterbatasannya seperti kesulitan membedakan spesies yang 
sangat mirip secara fenotipik telah mendorong penggunaan 
alat molekuler untuk memperkuat analisis taksonomi dan 
filogenetik. Studi modern menunjukkan bahwa kombinasi 
data struktural morfologi dan bukti genetik meningkatkan 
resolusi dalam delimitasi spesies dan rekonstruksi hubungan 
evolusi (Yao et al., 2025). Misalnya, pendekatan taksonomi 
terintegrasi terhadap genus Burmoniscus menggunakan 
analisis morfologi bersama sekuens gen mitokondrial dan 
nuklir menghasilkan identifikasi spesies yang lebih akurat 
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dibandingkan masing-masing metode secara terpisah (Yao et 
al., 2025).  

Selain itu, tantangan utama dalam biosistematika 
kontemporer, seperti menentukan batas spesies yang benar 
dan mengatasi karakter konvergen dalam morfologi, telah 
diangkat dalam kajian mutakhir yang menekankan perlunya 
integrasi data genomik, teknik imaging canggih, dan 
pendekatan komparatif dalam studi sistematik (Bond & 
Kuntner, 2025). Integrasi ini tidak hanya memperkuat 
rekonstruksi kekerabatan evolusi, tetapi juga memungkinkan 
identifikasi spesies kriptik yang luput dari pendekatan 
morfologi semata, sehingga memperkaya pemahaman kita 
tentang biodiversitas global dan menyempurnakan fondasi 
biosistematika modern. 

 

9.1 Era Sistematik Molekuler 

Era sistematik molekuler menandai perubahan 
paradigma dalam ilmu taksonomi dan biosistematika, di 
mana metode tradisional yang hanya mengandalkan ciri 
morfologi kini dilengkapi atau bahkan digantikan oleh bukti 
molekuler yang lebih kuat. Pendekatan ini memanfaatkan 
data sekuens DNA lengkap maupun fragmen genom untuk 
merekonstruksi hubungan kekerabatan antarorganisme, 
sehingga mampu menangkap variasi genetik yang tidak 
tampak secara morfologis (DNA sequence variation reveals 
phylogenetic structure based on whole chloroplast genomes) (R 
Xiang et al., 2025).  

Integrasi teknologi genomik tersebut memungkinkan 
peneliti mengidentifikasi garis keturunan, mendeteksi 
spesies kriptik, dan memperbaiki delimitasi taksonomi 
melalui analisis filogenetik yang robust dan komprehensif (T 
Qu et al., 2025). Selain itu, pendekatan yang memadukan 
bukti molekuler dengan informasi ekologis dan morfologi 
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juga semakin diperkuat dalam praktik taksonomi modern, 
yang menunjukkan bahwa sistematik molekuler bukan hanya 
alat untuk penyusunan pohon filogenetik tetapi juga 
instrumen penting dalam penentuan batas-batas spesies dan 
pemahaman evolusi biologis secara lebih luas. Dengan 
demikian, era ini memperluas cakupan biosistematika 
menjadi lebih objektif, tepat, dan berbasis bukti genetika yang 
dapat digunakan di berbagai kelompok organisme dari 
mikroba hingga tumbuhan dan hewan (Clarke et al., 2025; 
Wang et al., 2025) (R Xiang et al., 2025; T Qu et al., 2025). 

Dalam era sistematik molekuler, pendekatan biologi 
molekuler telah mengubah dasar taksonomi dan 
biosistematika dengan memperkenalkan teknik yang 
memungkinkan identifikasi spesies dan analisis hubungan 
kekerabatan secara lebih akurat dibandingkan metode klasik 
berbasis morfologi. Salah satu fondasi utama adalah 
penggunaan polymerase chain reaction (PCR) untuk 
mengamplifikasi fragmen DNA target, yang memungkinkan 
determinasi marker genetik spesifik seperti cytochrome c 
oxidase subunit I (COI) untuk hewan, 16S rRNA untuk 
prokariot, serta rbcL dan matK untuk tumbuhan dalam studi 
DNA barcoding. Markers ini telah menjadi standar utama 
dalam DNA barcoding karena kemampuan mereka 
mengidentifikasi taksa hingga tingkat spesies melalui 
perbandingan sekuens dengan database referensi global 
seperti Barcode of Life Data System (BOLD) (Rani et al., 2025). 
Ulasan komprehensif terkini menunjukkan bahwa 
pendekatan barcoding, terutama dengan marker COI, ITS, 
rbcL, dan matK, berhasil memfasilitasi identifikasi spesies 
pada berbagai kelompok taksonomi dan menangkap variasi 
genetik yang sulit dibedakan secara morfologis (DNA 
barcoding markers: a comprehensive review and taxonomic 
classification across species, 2025). Integrasi teknik molekuler 
ini dengan teknologi sekuensing generasi baru dan data 
genom menegaskan sistematik molekuler sebagai alat 
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penting dalam biosistematika modern serta aplikasi luas 
dalam konservasi, ekologi, dan biogeografi. 

 

9.2 Konsep Genomik dalam Biosistematika 

Genomik adalah studi mengenai keseluruhan materi 
genetik (genom) suatu organisme, dan telah menjadi 
landasan penting dalam biosistematika modern karena 
kemampuannya menyediakan data skala besar yang 
mendalam dari perspektif evolusi. Pendekatan seperti Whole 
Genome Sequencing (WGS), Phylogenomics, Comparative 
Genomics, dan Metagenomics memungkinkan para peneliti 
untuk menyusun pohon filogenetik berdasarkan ribuan gen 
serta mengevaluasi hubungan evolusioner kompleks 
antarorganisme dengan tingkat resolusi yang jauh lebih tinggi 
daripada pendekatan tradisional (Letsch et al., 2025; Deng et 
al., 2025). Misalnya, integrasi data genom lengkap kini dapat 
mengungkap spesies kriptik dan mengoreksi anotasi 
taksonomi yang sebelumnya keliru, seperti yang terlihat 
dalam penelitian genom plastid pada angiosperma yang 
menunjukkan kompleksitas struktur genom di berbagai garis 
keturunan tanaman (Samanta, 2025).  

Selain itu, repositori metagenom seperti gcMeta telah 
memperluas wawasan kita tentang komunitas mikroba di 
berbagai ekosistem melalui metagenome-assembled genomes, 
mendukung penemuan taksa baru dan fungsi biologis yang 
sebelumnya tidak teridentifikasi (Sun & Chen, 2025). 
Bersama dengan kemajuan bioinformatika, pendekatan 
genomik kini menjadi barometer utama dalam biosistematika 
untuk merekonstruksi hubungan kekerabatan, memahami 
diversitas genomik populasi, dan menjelaskan dinamika 
evolusi yang kompleks antarspesies. 
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9.3 Filogenomik dan Rekonstruksi Pohon Evolusi 

Filogenomik adalah pendekatan yang menggabungkan 
data genom utuh dengan analisis filogenetik untuk menyusun 
pohon kekerabatan organisme dengan resolusi yang jauh 
lebih tinggi dibandingkan metode tradisional yang hanya 
menggunakan sejumlah kecil marker genetik. Dengan 
ketersediaan data genetik skala besar dari platform 
sekuensing generasi baru (next-generation sequencing), 
filogenomik memberikan wawasan yang lebih lengkap 
tentang evolusi dan relasi antarorganisme dari berbagai 
tingkat taksonomi. Dalam kingdom tumbuhan, kajian 
filogenomik berbasis data plastom dan nukleus telah 
memungkinkan rekonstruksi hubungan evolusi yang 
sebelumnya ambigu, terutama pada garis keturunan 
angiospermae yang kompleks (Smith et al., 2025). Di 
kelompok protista, analisis genom lengkap telah memacu 
revisi taksonomi dan pemahaman ulang terhadap 
kekerabatan antarfilum yang berkaitan erat, mengatasi 
batasan filogenetik yang muncul ketika hanya mengandalkan 
gen tunggal (Alvarez et al., 2024).  

Demikian pula, pada bakteri, walaupun 16S rRNA masih 
menjadi marker penting, integrasi data genomik lengkap 
dengan pendekatan filogenomik memperkuat penentuan 
garis evolusi bakteri dengan ketelitian yang lebih tinggi 
daripada analisis 16S saja, memperlihatkan keterkaitan 
genomik yang lebih tepat dalam klad bakteri tertentu (Brown 
& Jones, 2025). Analisis filogenomik ini biasanya 
mengandalkan perangkat lunak bioinformatika khusus 
seperti MEGA (Molecular Evolutionary Genetics Analysis), 
BEAST (Bayesian Evolutionary Analysis by Sampling Trees), 
dan MrBayes—masing-masing dirancang untuk memproses 
data urutan DNA besar dan mendukung rekonstruksi pohon 
filogenetik melalui model evolusi yang kompleks. Dengan 
kombinasi kekuatan data genom dan algoritma komputasi 
mutakhir, filogenomik kini menjadi landasan penting dalam 
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biosistematika modern untuk memahami evolusi hayati 
secara holistik dan terukur. 

 

9.4 Pohon Barcoding dan Identifikasi Spesies 

Konsep DNA barcoding pertama kali dipopulerkan oleh 
Paul D.N. Hebert sebagai metode identifikasi spesies 
menggunakan sekuen gen standar pendek yang bersifat 
konsisten di antara individu dari spesies yang sama namun 
berbeda antara spesies yang berlainan (Hebert et al., 2003; 
Hebert revisited with genomic data, 2025). Prinsip dasar 
pendekatan ini adalah bahwa variasi dalam sekuen target gen 
tertentu, seperti cytochrome c oxidase subunit I (COI) untuk 
hewan atau rbcL/matK untuk tumbuhan, dapat berfungsi 
sebagai “barcode” yang unik untuk setiap spesies. Teknologi 
ini memiliki banyak keunggulan, antara lain sifatnya yang 
cepat dan akurat dalam mengidentifikasi organisme, 
kemampuan untuk bekerja dengan sampel yang 
terfragmentasi atau tidak lengkap secara morfologis, serta 
potensinya dalam mendukung upaya konservasi 
keanekaragaman hayati melalui inventarisasi taksa 
(Tambunan & Sholihin, 2025; Clare et al., 2024).  

DNA barcoding telah diterapkan pada berbagai bidang 
seperti identifikasi produk pangan untuk deteksi penipuan 
label, forensik satwa liar untuk melacak perdagangan ilegal 
spesies terancam, dan pemantauan spesies invasif dalam 
ekosistem yang rentan (applications of DNA barcoding in 
biodiversity science, 2025). Pendekatan ini semakin diperkuat 
dengan adanya basis data global seperti Barcode of Life Data 
System (BOLD), yang menyediakan referensi sekuens 
barcoding bagi peneliti di seluruh dunia dan menjadikan 
metode ini sebagai alat standar dalam taksonomi molekuler 
modern. 
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9.5 Tantangan Biosistematika di Era Genomik 

Walaupun pendekatan genomik menawarkan 
keunggulan signifikan dalam memetakan hubungan 
evolusioner dan meningkatkan resolusi identifikasi takson, 
terdapat sejumlah tantangan operasional dan konseptual 
yang harus dihadapi. Pertama, kompleksitas analisis data 
genom skala besar menjadi hambatan utama karena volume 
sekuens yang sangat besar membutuhkan algoritma 
bioinformatika yang rumit serta kemampuan komputasi yang 
mumpuni, sehingga interpretasi hasil memerlukan keahlian 
tinggi (Zhou et al., 2024).  

Kedua, kebutuhan infrastruktur bioinformatika yang 
lengkap termasuk server berkapasitas tinggi, perangkat 
lunak analitik lanjutan, dan database referensi — masih 
menjadi pembatas di banyak institusi, khususnya di negara 
berkembang (Lu & Wang, 2025). 

Selanjutnya, konflik antara data morfologi tradisional 
dengan temuan molekuler seringkali memunculkan dilema 
taksonomi, terutama ketika data genom mengungkap 
hubungan yang bertentangan dengan klasifikasi berdasarkan 
karakter fisik, sehingga menimbulkan perdebatan mengenai 
delimitasi spesies yang tepat (Smith et al., 2025). Tantangan 
lainnya adalah biaya sekuensing dan analisis yang belum 
sepenuhnya terjangkau untuk proyek biodiversitas besar, 
meskipun biaya sekuensing terus menurun; biaya total tetap 
mencakup persiapan sampel, sekuensing, dan tenaga ahli 
bioinformatik (Nguyen & Ho, 2024). 

Selain tantangan teknis tersebut, proses reinterpretasi 
klasifikasi lama berdasarkan data genomik sering 
memunculkan perubahan nomenklatur yang signifikan. Hal 
ini dapat berdampak pada stabilitas nama ilmiah dan 
konsistensi literatur taksonomi, karena revisi filogenetik 
yang didorong oleh data molekuler terkadang mengharuskan 
perubahan nama taksa yang sudah lama digunakan (Brown et 
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al., 2024). Dengan demikian, tantangan-tantangan ini 
menunjukkan bahwa meskipun genomik merupakan alat 
yang sangat bertenaga untuk biosistematika, 
implementasinya membutuhkan kesiapan teknologi, sumber 
daya manusia terlatih, dan konsensus taksonomi yang 
matang. 

 

9.6 Integrasi Pendekaan: Taksonomi Integratif 

Taksonomi integratif merupakan tren terkini dalam 
biosistematika karena pendekatan ini menggabungkan 
berbagai jenis data morfologi, molekuler, ekologi, biogeografi, 
dan perilaku untuk menghasilkan sistem klasifikasi yang 
lebih stabil, komprehensif, dan akurat dibandingkan dengan 
metode yang hanya mengandalkan satu tipe informasi. 
Pendekatan integratif membangun delimitasi spesies dan 
hubungan kekerabatan melalui konsiliasi bukti dari karakter 
fenotipik serta data genetik modern dan konteks ekologisnya, 
sehingga mampu mengidentifikasi garis keturunan yang 
tersembunyi serta memperbaiki penetapan unit taksonomi 
yang sebelumnya ambigu (Integrative Taxonomy and Species 
Delimitation in the Era of Molecular Ecology, 2026).  

Hal ini terlihat pada studi kasus genus Burmoniscus 
(Crustacea: Isopoda), di mana morfologi tradisional digabung 
dengan analisis genetik dari beberapa gen inti untuk 
mengungkap 12 spesies baru dan memperluas persebaran 
dua spesies lain di China bukti nyata bahwa integrasi data 
multilokus dan morfologi memberi klarifikasi batas spesies 
yang lebih kuat dibandingkan pendekatan parsial (Yao et al., 
2025). Integrasi data biogeografi dan perilaku juga semakin 
umum dalam taksonomi modern untuk memahami faktor 
lingkungan yang membentuk diversitas dan distribusi takson, 
seperti yang dilaporkan dalam tinjauan literatur taksonomi 
konteks evolusi dan konservasi global (Integrative Taxonomy 
and Species Delimitation in the Era of Molecular Ecology, 
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2026). Dengan demikian, taksonomi integratif mendukung 
taksonomi yang tidak hanya mencerminkan karakter 
struktural tetapi juga sejarah evolusi dan adaptasi ekologis 
makhluk hidup. 

 

9.7 Implikasi Bagi Konservasi dan Biodiversitas 

Di negara megabiodiversitas seperti Indonesia, 
pendekatan genomik telah menjadi instrumen penting untuk 
memahami dan melestarikan keanekaragaman hayati secara 
menyeluruh. Genomik memungkinkan inventarisasi spesies 
endemik dengan mengungkap hubungan genetik yang tidak 
terlihat melalui metode morfologi saja, sehingga membantu 
menyusun daftar spesies dengan presisi tinggi. Pendekatan 
genomik juga menjadi kunci dalam identifikasi spesies baru, 
terutama spesies kriptik yang tampak identik secara fisik 
tetapi secara genetik berbeda, yang sering kali luput dari 
deteksi melalui taksonomi tradisional (Theissinger et al., 
2023). 

Lebih jauh, penggunaan databank genom dan referensi 
genom membantu merumuskan strategi konservasi berbasis 
data genetik dengan mengidentifikasi unit konservasi yang 
genetiknya unik atau rentan terhadap perubahan lingkungan, 
serta menentukan prioritas tindakan manajemen terhadap 
spesies yang membutuhkan perlindungan khusus (Hogg, 
2024). Selain itu, genomik memberikan alat untuk monitoring 
populasi terancam, termasuk memeriksa perubahan 
keragaman genetik dari waktu ke waktu dan mendeteksi 
bottleneck atau potensi inbreeding yang dapat mengancam 
kelangsungan hidup populasi tertentu. Pendekatan ini 
memungkinkan para ilmuwan dan pembuat kebijakan 
konservasi membuat keputusan yang didukung oleh bukti 
ilmiah yang kuat, meningkatkan efektivitas upaya pelestarian 
keanekaragaman hayati di tingkat lokal maupun global 
(Theissinger et al., 2023; Hogg, 2024). 
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GLOSARIUM 
 

16S rRNA: Gen ribosomal yang banyak digunakan dalam 
identifikasi dan filogenetik bakteri. 

Akuatik: Istilah yang merujuk kepada lingkungan berair, atau 
hidup pada kondisi yang berair atau basah. 

Alignment (Sequence Alignment): Proses menyusun atau 
menyelaraskan urutan DNA, RNA, atau protein sehingga 
posisi homolog dapat dibandingkan antar organisme 
dalam analisis filogenetik. 

Analisis Bayesian (Bayesian Inference): Metode atau 
pendekatan statistik dalam filogenetika yang 
memperkirakan probabilitas pohon evolusi 
berdasarkan model probabilistik, distribusi prior, dan 
data molekuler. 

Analisis Filogenetik: Prosedur ilmiah untuk merekonstruksi 
hubungan evolusioner antar organisme berdasarkan 
karakter morfologi atau data molekuler. 

Animalia: Kingdom yang anggotanya terdiri dari kelompok 
hewan (fauna). 

Apomorfi: Karakter turunan yang muncul pada suatu garis 
evolusi dan tidak ditemukan pada nenek moyang yang 
lebih tua. 

Archezoa: Protozoa uniseluler anaerob (yang dapat hidup 
pada kondisi minim atau tidak ada oksigen), biasanya 
tidak memiliki mitokondria. 

Autotrof: Kelompok makhluk hidup yang dapat 
menghasilkan makanan sendiri melalui mekanisme 
fotosintesis, contohnya tumbuhan dan alga. 
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Barcode DNA (DNA Barcoding): Metode identifikasi spesies 
menggunakan fragmen DNA standar (sekuen gen 
pendek yang unik), biasanya gen COI pada hewan atau 
rbcL dan matK pada tumbuhan. 

Basionim: Nama asli yang menjadi dasar dalam pembuatan 
kombinasi baru. 

Bioakustik: Cabang biologi yang mempelajari produksi, 
transmisi, dan fungsi suara pada organisme, khususnya 
dalam konteks ekologi dan evolusi. 

Biogeografi: Ilmu yang mempelajari distribusi organisme di 
bumi dan proses evolusioner yang membentuk pola 
tersebut. 

Bioinformatika: Bidang ilmu yang mengembangkan dan 
menggunakan perangkat komputasi untuk 
menganalisis data biologis skala besar. 

Binomial nomenklatur: Sistem pengklasifikasian makhluk 
hidup dengan memberikan nama latin/nama ilmiah 
dengan dua kata. 

Bipedal: Kelompok makhluk hidup yang bergerak dengan 
cara berjalan dengan menggunakan dua kakinya. 

Biosistematika: Cabang ilmu biologi yang mengkaji 
keanekaragaman makhluk hidup, hubungan 
kekerabatan, klasifikasi, dan mekanisme evaluasinya 
berdasarkan data morfologi, anatomi, ekologi, serta 
molekuler. 

Bootstrap: Metode statistik dalam analisis filogenetik untuk 
mengukur tingkat kepercayaan suatu cabang pada 
pohon evolusi. 

Character State: Variasi bentuk atau kondisi dari suatu 
karakter biologis yang digunakan dalam analisis 
sistematika. 
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Chromista: Kelompok makhluk hidup eukariotik, bisa 
uniseluler maupun multiseluler, ciri utamanya memiliki 
plastida. 

Clade: Kelompok organisme yang terdiri dari satu nenek 
moyang bersama dan seluruh keturunannya. 

Cladogram: Diagram bercabang yang menunjukkan 
hubungan kekerabatan antar organisme berdasarkan 
karakter evolusioner. 

Coalescent Theory: Model matematika yang menjelaskan 
bagaimana gen pada populasi modern dapat ditelusuri 
kembali ke nenek moyang bersama. 

COI (Cytochrome c Oxidase Subunit I): Gen mitokondria 
yang umum digunakan sebagai marker DNA barcoding 
pada hewan. 

Comparative Genomics: Analisis perbandingan genom 
antarspesies untuk mengidentifikasi kesamaan, 
perbedaan, dan pola evolusi. 

Delimitasi Spesies: Proses ilmiah menentukan batas yang 
jelas antara satu spesies dengan spesies lainnya 
berdasarkan bukti morfologi, genetik, ekologi, atau 
perilaku. 

Devisio: Tingkat takson yang berada di bawah kingdom, 
penyebutan takson ini khusus untuk jenis tumbuhan. 

Dikotomi: Cara untuk mengidentifikasi atau mengklasifikasi 
makhluk hidup dengan menentukan dua opsi yang 
bertentangan. 

Divergensi Genetik: Perbedaan genetik antara populasi atau 
spesies yang muncul akibat mutasi, seleksi, dan isolasi 
geografis. 
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DNA Mitokondria: DNA yang terdapat dalam mitokondria 
dan sering digunakan dalam studi filogenetik karena 
tingkat evolusinya relatif cepat. 

Endemisme: Kondisi di mana suatu spesies hanya ditemukan 
pada wilayah geografis tertentu. 

Epitipe: Spesimen atau ilustrasi tambahan yang melengkapi 
tipe utama ketika tipe asli kurang jelas. 

Evidence Sistematika: Bukti ilmiah yang digunakan untuk 
menentukan hubungan evolusioner antar organisme. 

Evolusi Konvergen (Konvergensi Evolusi): Fenomena di 
mana organisme yang tidak berkerabat dekat 
mengembangkan karakter serupa akibat adaptasi 
terhadap lingkungan atau tekanan seleksi yang sama. 

Fenetik: Klasifikasi atau pengelompokan yang hanya 
berdasarkan pada keseluruhan kesamaan dengan 
penggunaan matriks. 

Filogenetik: Kajian tentang hubungan kekerabatan 
evolusioner antar organisme yang didasarkan pada 
sejarah evolusi dan biasanya direpresentasikan dalam 
bentuk pohon evolusi. 

Filogenomik: Pendekatan yang menggabungkan data genom 
utuh/skala besar dengan analisis filogenetik untuk 
menghasilkan rekonstruksi evolusi beresolusi tinggi. 

Filum: Tingkat takson yang berada di bawah kingdom, 
penyebutan takson ini khusus untuk jenis hewan. 

Fisiologi: Aktivitas internal (di dalam tubuh) makhluk hidup 
baik untuk mempertahankan keseimbangan dan fungsi 
tubuh. 

Fungi: Kingdom atau kerajaan makhluk hidup yang seluruh 
anggotanya merupakan kelompok jamur. 
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Gene Tree: Pohon evolusi yang merepresentasikan sejarah 
suatu gen tertentu. 

GenBank: Basis data publik yang menyimpan sekuens DNA 
dari berbagai organisme di dunia. 

Genomik: Studi mengenai keseluruhan materi genetik 
(genom) suatu organisme untuk memahami struktur, 
fungsi, dan evolusinya. 

Holotipe: Satu spesimen utama yang ditunjuk oleh penulis 
sebagai acuan dasar definisi suatu takson. 

Homologi: Kesamaan karakter yang disebabkan oleh asal 
evolusi dari nenek moyang yang sama. 

Homonim: Dua nama berbeda dengan ejaan yang sama tetapi 
merujuk pada taksa berbeda; nama yang lebih muda 
tidak sah. 

Homoplasi: Kesamaan karakter yang muncul secara 
independen akibat konvergensi atau evolusi paralel. 

Incomplete Lineage Sorting (ILS): Fenomena di mana 
sejarah gen berbeda dari sejarah spesies akibat proses 
genetika populasi pada masa divergensi awal. 

Isotipe: Duplikat dari holotipe yang dikumpulkan pada 
waktu, lokasi, dan individu yang sama. 

Kingdom: Tingkatan takson paling tinggi untuk menentukan 
makhluk hidup masuk ke kelompok yang memiliki ciri 
atau karakter khas. 

Kladistik: Klasifikasi berdasarkan pada keseluruhan 
kelompok taksonomi monofiletik dalam filogeni, 
sedangkan unit taksonomi yang bersifat parafiletik dan 
polifiletik ditolak. 

Kombinasi baru: Nama baru yang timbul ketika suatu takson 
dipindahkan ke genus lain tetapi mempertahankan 
epitet asal. 
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Lektotipe: Spesimen yang ditunjuk kemudian sebagai tipe 
nomenklatural ketika tidak ada holotipe yang 
ditetapkan awalnya. 

Lungkang Gen (Gene pool): Total variasi genetik di dalam 
populasi spesies yang terisolasi secara reproduksi. 

Marker Genetik: Fragmen DNA spesifik yang digunakan 
untuk identifikasi atau analisis hubungan kekerabatan. 

Matriks Karakter: Tabel yang menyajikan karakter dan 
keadaan karakter dari berbagai taksa sebagai dasar 
analisis filogenetik. 

Maximum Likelihood: Metode statistik yang memilih pohon 
filogenetik dengan probabilitas tertinggi menghasilkan 
data yang diamati. 

Metagenomik: Studi materi genetik yang diperoleh langsung 
dari sampel lingkungan tanpa perlu mengisolasi 
organisme secara individual. 

Metagenome-Assembled Genomes (MAGs): Genom 
mikroorganisme yang direkonstruksi dari data 
metagenom tanpa kultur isolat. 

Mikroskopis: Benda atau makhluk hidup yang memiliki 
ukuran sangat kecil sehingga memerlukan alat bantu 
(mikroskop) untuk melihatnya. 

Mobilitas: Kemampuan bergerak atau berpindah makhluk 
hidup dari satu tempat ke tempat lainnya. 

Monera: Bagian dari kingdom yang memiliki ukuran sangat 
kecil, seperti bakteri. 

Monofiletik: Kelompok dalam filogenetik yang mencakup 
satu nenek moyang bersama dan semua keturunannya. 

Morfologi: Karakter yang mencirikan makhluk hidup dengan 
melihat bentuk tubuhnya. 
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Nama konservasi: Nama yang secara resmi dipertahankan 
untuk menjaga stabilitas meskipun bertentangan 
dengan prinsip prioritas. 

Neotipe: Tipe pengganti yang ditetapkan bila holotipe dan 
sintipe hilang atau rusak. 

Next-Generation Sequencing (NGS): Teknologi sekuensing 
DNA berkapasitas tinggi yang memungkinkan analisis 
data genom dalam skala besar. 

Node: Titik percabangan pada pohon filogenetik yang 
mewakili nenek moyang bersama. 

Nomos: Istilah atau bahasa latin dari aturan, ketentuan, 
tatanan, hukum, adat. 

Numerik: Sesuatu yang diwujudkan dengan angka. 

Paralektotipe: Spesimen lain dari seri sintipe setelah salah 
satunya ditetapkan sebagai lektotipe. 

Paratipe: Spesimen tambahan selain holotipe yang 
digunakan sebagai referensi dalam deskripsi suatu 
takson baru. 

Parsimony: Metode filogenetik yang memilih pohon dengan 
jumlah perubahan evolusi paling sedikit. 

PCR (Polymerase Chain Reaction): Teknik molekuler untuk 
menggandakan (amplifikasi) fragmen DNA tertentu 
secara eksponensial. 

Phylogeography: Studi yang menggabungkan filogenetik 
dan biogeografi untuk memahami distribusi geografis 
garis keturunan genetik. 

Plantae: Kingdom atau kerajaan makhluk hidup yang seluruh 
anggotanya merupakan kelompok tumbuhan. 

Plastom: Genom kloroplas yang digunakan dalam studi 
filogenomik tumbuhan. 
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Posterior Probability: Probabilitas bahwa suatu hipotesis 
filogenetik benar setelah mempertimbangkan data yang 
tersedia. 

Protista: Kingdom makhluk hidup yang anggotanya mirip 
dengan tumbuhan dan hewan; ada yang uniseluler 
(Amoeba) dan multiseluler (Alga). 

Protolog: Seluruh informasi yang menyertai nama takson 
pada saat pertama kali dipublikasikan (deskripsi, 
diagnosis, tipe, dll). 

Protozoa: Bagian dari kingdom protista yang mirip dengan 
hewan, ada yang autotrof maupun heterotrof. 

RAD-seq: Metode sekuensing genom yang digunakan untuk 
memperoleh ribuan penanda genetik dalam studi 
filogenomik. 

Radiation Adaptif: Proses evolusi di mana satu garis 
keturunan menghasilkan banyak spesies yang 
menempati relung ekologi berbeda. 

rbcL dan matK: Gen kloroplas yang digunakan sebagai 
marker DNA barcoding pada tumbuhan. 

Realia: Istilah yang digunakan untuk menyebutkan objek 
fisik yang nyata. 

Rekonstruksi Filogenetik: Proses penyusunan pohon 
evolusi berdasarkan data genetik atau morfologi. 

Salinitas: Tingkatan atau ukuran kandungan garam yang ada 
pada air. 

Sensu lato: Konsep takson yang lebih luas, mencakup semua 
sub-kelompok. 

Sensu stricto: Konsep takson yang lebih sempit atau 
terbatas. 

Sinapomorfi: Karakter turunan bersama yang digunakan 
untuk mendefinisikan suatu clade. 
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Sinonim: Nama takson yang berbeda tetapi merujuk pada 
entitas biologis yang sama. 

Sintipe: Serangkaian spesimen yang digunakan dalam 
deskripsi awal suatu spesies ketika tidak ditetapkan 
satu holotipe. 

Sistematik Molekuler: Pendekatan dalam taksonomi yang 
menggunakan data DNA atau molekuler untuk 
menentukan hubungan kekerabatan. 

Species Tree: Pohon evolusi yang menggambarkan sejarah 
divergensi spesies. 

Spectrogram: Representasi visual frekuensi suara terhadap 
waktu dalam analisis bioakustik. 

Spesiasi: Proses evolusi dari munculnya spesies baru. 

Spesies Kriptik: Spesies yang secara morfologis mirip atau 
identik tetapi berbeda secara genetik. 

Spesimen Tipe: Spesimen referensi yang menjadi dasar 
penetapan nama ilmiah suatu spesies. 

Taksonomi: Cabang ilmu biologi yang fokus pada tata nama 
(tatanama), deskripsi, identifikasi, dan pengelompokan 
makhluk hidup. 

Taksonomi Integratif: Pendekatan klasifikasi yang 
menggabungkan berbagai data (morfologi, molekuler, 
ekologi, biogeografi, perilaku) untuk sistem yang lebih 
akurat. 

Tatanama: Sistem pemberian nama ilmiah yang diatur 
melalui kode internasional agar stabil, universal, dan 
konsisten. 

Terestrial: Lingkungan hidup atau habitat darat/daratan 
(tanah atau batuan). 

Tipifikasi: Proses penetapan tipe yang menjadi acuan resmi 
sebuah nama ilmiah. 
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Tokogenik: Hubungan keturunan dalam satu spesies 
berdasarkan adanya reproduksi seksual. 

Topologi Pohon: Struktur percabangan dalam pohon 
filogenetik tanpa mempertimbangkan panjang cabang. 

Ultra Conserved Elements (UCE): Fragmen DNA yang 
sangat konservatif antar spesies dan digunakan dalam 
studi filogenomik. 

Unit Konservasi: Kelompok populasi dengan karakter 
genetik unik yang menjadi prioritas dalam strategi 
konservasi. 

Validitas publikasi: Status sahnya nama ilmiah berdasarkan 
pemenuhan seluruh syarat kode tatanama. 

Whole Genome Sequencing (WGS): Teknik penentuan 
urutan lengkap DNA suatu organisme. 
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