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ABSTRAK 
Gen clock merupakan salah satu gen yang berperan penting dalam 
mengontrol ritme harian dan perilaku hewan. Beberapa jenis burung 
memiliki kerentanan terhadap kondisi fisik lingkungan yang berubah-
ubah, seperti kelompok burung dari famili megapodiidae. Urutan 
nukleotida gen target diperoleh dari beberapa spesies Megapodiidae di 
GenBank dengan kode akses KY762758.1 (Megapodius eremite) dan 
KY762668.1 (Alectura lathami). Penelitian ini menggunakan metode 
komputasi, semua data yang diperoleh dihasilkan dari analisis secara  in 
silico urutan nukleotida gen target. Tujuan penelitian ini adalah untuk 
menganalisis beberapa informasi penting, terkait filogenetik dan 
perkembangan database gen clock pada Megapodiidae di GenBank. Urutan 
nukleotida gen clock pada Megapodius eremite mempunyai panjang  530 
bp, nilai identitas 100 % (530/530), Gaps 0 % (0/530), Strand Plus/Plus, 
Expect 0.0 dan Skor 961 bits (520). Urutan nukleotida gen clock pada 
Alectura lathami mempunyai panjang 522 bp, nilai identitas 97 % 
(514/530), Gaps 1 % (8/530), Strand Plus/Plus, Expect 0.0 dan Skor 894 
bits (484). Hasil Run BLAST menggambarkan bahwa informasi sequence 
gen clock pada Megapodiidae masih sangat jarang dikaji dan diteliti, 
sehingga informasi dasar terkait gen clock dari sebagian besar spesies 
kelompok Megapodiidae belum terdaftar di GenBank sehingga hal ini 
sangat mempengaruhi studi lanjut terkait gen clock pada Megapodiidae 
yang sangat dibutuhkan untuk keperluan riset-riset selanjutnya dibidang 
molekuler atau bahkan konservasi. 
 
Kata Kunci: In Silico, Clock, Megapodiidae 

  
 

ABSTRACT 
Gene clock is a gene that plays an important role in controlling the daily rhythm and behavior of animals. 
Several types of birds are susceptible to changing physical environmental conditions, such as groups of birds 
from the family megapodiidae. The target gene nucleotide sequences were obtained from several 
Megapodiidae species in GenBank with access codes KY762758.1 (Megapodius eremite) and KY762668.1 
(Alectura lathami). This study used computational methods, all data obtained were generated from in-silico 
analysis of the target gene nucleotide sequences. The purpose of this study is to analyze some important 
information related to phylogenetics and the development of the clock gene database in Megapodiidae in 
GenBank. The nucleotide sequence of the clock gene on Megapodius eremite has a length of 530 bp, an identity 
value of 100% (530/530), Gaps 0% (0/530), Strand Plus / Plus, Expect 0.0 and a score of 961 bits (520). The 
clock gene nucleotide sequence in Alectura lathami has a length of 522 bp, an identity value of 97% (514/530), 
Gaps 1% (8/530), Strand Plus / Plus, Expect 0.0 and a score of 894 bits (484). The results of Run BLAST 
illustrate that the information on the clock gene sequence in Megapodiidae is still rarely studied and 
researched, so that the basic information related to the clock genes of most of the Megapodiidae group species 
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has not been registered with GenBank so this greatly affects further studies regarding the clock gene in 
Megapodiidae which is very much needed for the need for further research in the molecular or even 
conservation field. 
 
Keywords: In Silico, Clock, Megapodiidae  
 
 
1. PENDAHULUAN 

Gen clock merupakan salah satu gen yang 
berperan penting dalam mengontrol ritme 
harian (fisiologi) dan perilaku hewan (Gekakis, et 
al., 1998). Cassone (2014) menjelaskan fungsi 
gen clock meliputi beberapa aspek biologi seperti 
mengendalikan  perubahan harian dalam tidur, 
bangun, fungsi visual, lagu, pola migrasi, 
orientasi, serta pola reproduksi. Polimorfisme 
genetik dalam gen clock telah dikaitkan dengan 
variasi perilaku dan ekologi dibanyak organisme 
(Katzenberg et al, 1998) sehingga gen clock 
sangat menarik untuk dikaji. Gen clock pada 
burung menunjukkan kemiripan pada mamalia, 
keduanya mengkodekan unsur transkripsi dan 
translasi sebagai inti sirkadian osilator (Fidler 
dan Gwinner, 2003). Unsur transkripsi dan 
translasi yang dimaksud adalah protein yang 
dikodekan oleh gen clock, protein yang 
dikodekan oleh gen clock adalah pengaktif 
transkripsi (Young dan Kay, 2001). Penelitian 
gen clock akan sangat membantu dalam 
menyediakan informasi dasar untuk 
menafsirkan makna fungsional dan evolusi 
polimorfik gen clock (Jhonsen, et al., 2007). 

Beberapa jenis burung memiliki 
kerentanan terhadap kondisi fisik lingkungan 
yang berubah-ubah, seperti kelompok burung 
dari famili megapodiidae (Radley et al., 2018). 
Burung ini menggunakan bantuan radiasi sinar 
matahari, aktivitas panas bumi (geothermal) 
atau   dekomposisi   mikroorganisme untuk 
mengerami telurnya (Frith   1956; Jones & Birks 
1992), sedangkan jenis burung pada umumnya 
menggunakan suhu tubuh. Lebih dari setengah 
spesies megapode (Aves: Megapodiidae) yang 
pernah ada sekarang punah. Hampir setengah 
dari 22 spesies yang ada dikategorikan terancam 
punah, dan semua spesies dari burung 
megapodiidae jumlahnya menurun (Sinclair, 
1995). Hingga saat ini burung dari keluarga 
megapodiidae masuk kedalam red list endanger 
species dan diperkirakan akan mengalami 
penurunan jumlah spesies (IUCN, 2016). 
Penurunan jumlah spesies dari keluarga 
megapodiidae dikhawatirkan akan mengurangi 
kelimpahan spesies endemik yang ada. 

Mengembalikan populasi megapodiidae 
dapat dilakukan melalui tindakan konservasi, hal 
tersebut membutuhkan data dan informasi 
terperinci mengenai perkembangan penelitian 
molekuler untuk menunjang konservasi 

megapodiidae. Memperoleh informasi terperinci 
mengenai perkembangan studi molekuler dapat 
dilakukan melalui penelitian berbasis 
bioinformatika dengan analisis in silico. 
Penelitian ini juga dapat disebut penelitian 
dengan teknik komputasi yang dapat dilakukan 
secara online maupun offline (Suprianto, et al., 
2020). Tujuan penelitian ini adalah untuk 
mengkaji informasi hasil BLAST gen clock pada 
megapodiidae di genbank. Informasi dasar 
mengenai filogenetik gen clock pada 
megapodiidae sangat diperlukan untuk 
penelitian lebih lanjut, terkhusus dibidang 
konservasi untuk menjaga eksistensi burung dari 
famili megapodiidae, sehingga dengan adanya 
informasi terkait gen clock yang sangat berperan 
terhadap aktivitas harian burung (Dor et al., 
2011) akan sangat membantu mempelajari sifat 
kerentanan burung megapodiidae terhadap 
perubahan iklim. 
 
2. METODE PENELITIAN 

Metode Urutan nukleotida gen target 
diperoleh dari beberapa spesies Megapodiidae di 
GenBank dengan kode akses KY762758.1 
(Megapodius eremite) dan KY762668.1 (Alectura 
lathami). Analisis penelitian dikaji berdasarkan 
database urutan nukleotida gen target didalam 
server NCBI (National Center Biotechnology and 
Information) yang dapat diakses secara online 
dan gratis dilaman 
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/ (Suprianto & 
Budiarsa, 2020; Suprianto, et al., 2020). Data 
terkait filogenetik dan perkembangan database 
gen clock pada Megapodiidae dianalisis 
menggunakan Run BLAST yang tersedia secara 
online pada NCBI. Pensejajaran urutan 
nukleotida gen target dibuat menggunakan 
information scan pada alignment di bioedit versi 
2.7.5 dengan urutan nukleotida yang tersimpan 
dalam format fasta. Tahapan penelitian meliputi 
penelusuran gen target di GenBank, Pensejajaran 
Urutan Nukleotida gen target dan Run BLAST 
untuk menggambarkan perkembangan database 
gen clock pada Megapodiidae. 

 
3. HASIL DAN PEMBAHASAN 
Penelusuran Gen Target dan Pensejajaran 
Urutan Nukleotida 
 Urutan nukleotida gen target 
didapatkan dari penelusuran  gen clock pada 
Megapodiidae didalam situs GenBank. Hasil 
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penelusuran menunjukkan terdapat tiga item 
gen clock pada dua jenis spesies Megapodiidae 
(Megapodius eremite dan Alectura lathami) yang 
diperoleh berdasarkan keyword “Clock Gene of 
Megapodiidae”. Hasil Information Scan dari 
pensejajaran urutan nukleotida gen target 
menunjukkan adanya beberapa perbedaan 
komposisi nukleotida, sehingga hal ini cukup 
menarik untuk menjelaskan variasi genetik gen 
clock spesies Megapodiidae. Urutan nukleotida 1 
- 110 bp dan 380 - 420 bp menunjukkan skala 
tingkat homologi kedua target sequence 
sedangkan urutan nukleotida 110 – 120 bp 
menunjukkan adanya variasi atau perbedaan 

urutan kedua target sequence. Information Scan 
dari kedua target sequence dapat dilihat pada 
Gambar 1. Pensejajaran urutan nukleotida sangat 
penting sebagai langkah awal dalam menjelaskan 
peristiwa evolusi yang terjadi pada kelompok 
Megapodiidae. Perubahan evolusi berbasis 
urutan nukleotida merupakan salah satu bagian 
evolusi molekuler yang terkait dengan peristiwa 
mutasi, insersi, delesi dan inversi yang akan 
dapat menyebabkan perubahan-perubahan pada 
tingkat  gen  (nukleotida),  dimana  perubahan  ini  
merupakan  suatu  agen  terjadinya  evolusi  pada  
tingkat molekuler (Karmana, 2009). 

 

 

 

 
Gambar 1. Information Scan 
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Hasil Analisis Target Sequence berdasarkan 
Run BLAST 
         Target sequence dengan kode akses 
KY762758.1 (Megapodius eremite) dan 
KY762668.1 (Alectura lathami) dianalisis 
menggunaka Run BLAST (Nukleotida– 
Nukleotida) menghasilkan sekitar 100 sequence 
yang memiliki tingkat kemiripan dengan target 
sequence. Hasil BLAST diperoleh dari beberapa 
parameter yang digunakan untuk menghasilkan 
informasi dalam menggambarkan beberapa 
spesies yang memiliki tingkat homologi dengan 
spesies Megapodiidae (Tabel 1). Salah satu cara 
untuk  menganalisa DNA adalah dengan 
menggunakan BLAST (Basic  Local  Alignment  

Search  Tool).  BLAST  mampu  menemukan  
daerah  yang memiliki kemiripan antar sekuen. 
Dua buah sekuen dapat memiliki kemiripan, 
dengan menggunakan BLAST kemiripan tersebut 
dapat ditentukan apakah disebabkan karena 
kebetulan  saja,  ataupun dikarenakan  adanya  
hubungan  kekerabatan  antar  sekuen (Bagus, et 
al., 2019). Program ini mampu membandingkan 
baik sekuen basa maupun protein dengan pusat 
data  yang  ada  dan  menentukan  signifikansi  
kecocokan  tersebut  secara  statistik. Penelitian 
ini  dilakukan  untuk mengetahui  lebih  dalam  
DNA  CVPDr  secara  genetik menggunakan 
homologi nukleotida dan protein 
(Pearson,2013).  

 
Tabel 1. Parameter Run BLAST 

 
 
Berdasarkan data taksonomi yang diperoleh dari 
hasil BLAST menunjukkan hanya terdapat dua 
spesies Megapodiidae diantaranya Megapodius 
eremite dan Alectura lathami (Gambar 2). Hasil 
Run BLAST menggambarkan bahwa informasi 
sequence gen clock pada Megapodiidae masih 
sangat jarang dikaji dan diteliti, sehingga 
informasi dasar terkait gen clock dari sebagian 
besar spesies kelompok Megapodiidae belum 
terdaftar di GenBank sehingga hal ini sangat 
mempengaruhi studi lanjut terkait gen clock 
pada Megapodiidae yang sangat dibutuhkan 
untuk keperluan riset-riset selanjutnya dibidang 

molekuler atau bahkan konservasi. Hasil  identity 
dari BLAST result  tidak  mencapai  100%  karena 
terdapatnya  perbedaan  di  beberapa  pasang  
basa nukleotida   yang   disejajarkan. Perbedaan 
tersebut  menggambarkan  adanya perbedaan 
dari nukleotida yang   disejajarkan (Roslim, et al., 
2015). Semua hasil BLAST gen clock pada 
Megapodiidae hanya terdapat dua urutan 
nukleotida dari spesies yang berbeda (kelompok 
megapodiidae), selebihnya merupakan urutan 
nukleotida gen clock dari kelompok burung 
diluar famili Megapodiidae. 

 

 

Gambar 2. Hasil BLAST berdasarkan Taksonomi 
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Urutan nukleotida gen clock pada Megapodius 
eremite mempunyai panjang  530 bp, 
berdasarkan analisis query dan target sequence 
menunjukkan nilai identitas 100 % (530/530), 
Gaps 0 % (0/530), Strand Plus/Plus, Expect 0.0 
dan Skor 961 bits (520) (Gambar 3). Berdasarkan 
nilai tersebut query dan target sequence 
mempunyai tingkat homologi atau kemiripan 
sangat dekat. Sedangkan urutan nukleotida gen 
clock pada Alectura lathami mempunyai panjang 
522 bp, berdasarkan analisis query dan target 

sequence menunjukkan nilai identitas 97 % 
(514/530), Gaps 1 % (8/530), Strand Plus/Plus, 
Expect 0.0 dan Skor 894 bits (484) (Gambar 4). 
Hasil ini menggambarkan bahwa kemiripan 
antara query dan target sequence dari spesies 
Alectura lathami lebih kecil dari pada target 
sequence Megapodius eremite. Sehingga dari 100 
sequence yang dihasilkan dari proses BLAST 
memperlihatkan tingkat kemiripan yang 
berbeda-beda. 

 

 
Gambar 3. Urutan Nukleotida Gen Clock pada Megapodius eremite 

 

 
Gambar 4. Urutan Nukleotida Gen Clock pada Alectura lathami 
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Filogenetik Gen Target 
 Berdasarkan hasil selected 20 sequence 
hasil BLAST dari total 100 sequence 
menunjukkan tingkat distribusi yang tidak jauh 

berbeda antara satu sequence dengan sequence 
lainnya. Hasil Graphic Summary menggambarkan 
bahwa alignment score masing-masing sequence 
lebih dari atau sama dengan 200 (Gambar 5).  

 

 
Gambar 5. Graphic Summary 

 
Hasil filogenetik target sequence 

menunjukkan tingkat kekerabatan 
Megapodiidae dengan beberapa kelompok birds 
berdasarkan query. Terdapat dua jenis spesies 
dari kelompok Megapodiidae yang mempunyai 
tingkat kekerabatan paling dekat, kurangnya 
informasi sequence gen clock pada Megapodiidae 
menyebabkan minimnya referensi dalam 
menentukan tingkat kekerabatan antar spesies 
Megapodiidae. Sehingga data filogenetik 
berdasarkan percabangan yang dihasilkan dari 
hasil analisis menggambarkan kekerabatan 
Megapodiidae dengan beberapa spesies burung 
diluar kelompok Megapodiidae (Gambar 6). 

Pohon filogeni pada gambar 6 
menunjukkan hasil yang serupa dengan hasil 
analisis   BLAST   yang   menunggambarkan   
urutan nukleotida gen clock pada kelompok 
Megapodiidae. Pohon  filogeni  menunjukkan 
bahwa dua spesies Megapodiidae (Megapodius 
eremite dan Alectura lathami) bersama query 
memiliki kekerabatan cukup dekat. Sedangkan 
untuk urutan nukleotida yang lain terbentuk 
cabang-cabang  yang  menggambarkan  seberapa  
jauh  hubungan  kekerabatan  urutan-urutan 
nukleotida tersebut. 

 

 
Gambar 6. Pohon Filogenetik Gen Clock pada Megapodiidae 
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4. KESIMPULAN 
Urutan nukleotida gen clock pada 

Megapodius eremite mempunyai panjang 530 bp, 
nilai identitas 100 % (530/530), Gaps 0 % 
(0/530), Strand Plus/Plus, Expect 0.0 dan Skor 
961 bits (520). Urutan nukleotida gen clock pada 
Alectura lathami mempunyai panjang 522 bp, 
nilai identitas 97 % (514/530), Gaps 1 % 
(8/530), Strand Plus/Plus, Expect 0.0 dan Skor 
894 bits (484). Hasil Run BLAST menggambarkan 
bahwa informasi sequence gen clock pada 
Megapodiidae masih sangat jarang dikaji dan 
diteliti, sehingga informasi dasar terkait gen 
clock dari sebagian besar spesies kelompok 
Megapodiidae belum terdaftar di GenBank 
sehingga hal ini sangat mempengaruhi studi 
lanjut terkait gen clock pada Megapodiidae yang 
sangat dibutuhkan untuk keperluan riset-riset 
selanjutnya dibidang molekuler atau bahkan 
konservasi. 
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