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Abstract

The category of birds of prey or raptors is divided into 3 main orders: Accipitriformes,
Falconiformes, and Strigiformes. The classification between Accipitriformes and Falconiformes is
still debated because the species have morphological similarities but differ in eating behavior. The
existing classification of the birds' orders is based on their behavior when ambushing and killing
prey. Therefore, the study aimed to prove the differencebetween two orders with a DNA molecular
approach. This study used secondary data of partial DNA marker sequences named cytochrome
oxidase subunit 1 (COI) from 15 species of each order and 1 species of Strigiformes as the
outgroup. Data is analyzedwith Clustal-X and PAUP software. The results show that all species
havea high degree of DNA homology. The reconstruction of the phylogenetic tree classifies the two
orders into monophyletic groups that form two distinct clusters. Thus, this study has proven that
Accipitriformes and Falconiformes differ based on their eating behavior andtheir genetic.
Nevertheless, further studies should be conducted to improve the reliability of the phylogenetic
relationship of both orders by adding the number of secondary samples, the type of genetic marker,
and primary data.
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Abstrak

Kategori burung pemangsa atau raptors dibagi ke dalam 3 ordo utama, yaitu Accipitriformes,
Falconiformes, dan Strigiformes. Klasifikasi antara ordo Accipitriformes dan Falconiformes sering
menjadi perdebatan karena spesies-spesiesnya memiliki kesamaan morfologi, namun berbeda saat
memakan mangsa. Klasifikasi burung pemangsa yang telah ada memisahkan kedua ordo tersebut
berdasarkan perilakunya saat menyergap dan membunuh mangsa. Maka, tujuan penelitian adalah
untuk membuktikan pemisahan kedua ordo dengan pendekatan molekuler berupa data DNA.
Penelitian ini menggunakan data sekunder sekuens penanda genetik DNA parsial cytochrome
oxidase subunit 1 (COI) dari 15 spesies masing-masing ordo dan 1 spesies Strigiformes sebagai
outgroup. Data diolah dengan menggunakan software Clustal-X dan PAUP. Hasilnya menunjukkan
bahwa semua spesies memiliki tingkat homologi yang tinggi berdasarkan sekuens DNA-nya.
Rekonstruksi pohon filogenetik mengklasifikasi kedua ordo ke dalam kelompok monofiletik yang
membentuk dua cluster berbeda. Penelitian ini telah membuktikan bahwa Accipitriformes dan
Falconiformes tidak hanya berbeda berdasarkan perilaku makann saja, melainkan namun juga
berdasarkan genetik dari kedua ordo. Meskipun begitu, studi lebih lanjut perlu dilakukan untuk
meningkatkan reliabilitas hubungan filogenetik kedua ordo dengan menambahkan jumlah sampel
sekunder, jenis penanda genetik, dan data primer.
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Pendahuluan

Aves merupakan salah satu hewan
tingkat kelas dengan ordo paling banyak
dibandingkan kelas dari filum Chordata
lainnya. Menurut Clements et al. (2021), Aves
terdiri atas 41 ordo. Di seluruh dunia
diperkirakan terdapat sekitar 8.800 — 10.200
spesies burung. Indonesia sendiri mempunyai
1.594 spesies burung dan menjadi negara
kelima terbesar dunia dengan spesies burung
terbanyak (Conservation International, 2018).

Dari puluhan ordo Aves yang ada,
pengklasifikasian dua ordo tertentu dinilai
kontroversial karena memiliki ciri morfologis
yang serupa, namun diletakan pada ordo yang
berbeda. Kedua ordo ini termasuk ke dalam
kelompok burung pemangsa yang merupakan
predator puncak dalam setiap komunitas biotik
terestrial (Cho et al., 2019). Secara umum,
kelompok dengan nama lain raptors ini terdiri
atas tiga ordo burung pemangsa, Yyakni
Accipitriformes (elang, burung bangkai, dan
kite), Falconiformes (falkon dan caracara), dan
Strigiformes (burung hantu) (Cho et al., 2019).
Berbeda dengan Strigiformes yang merupakan
burung  nokturnal,  Accipitriformes  dan
Falconiformes telah  beradaptasi  untuk
memburu dan memakan daging pada siang hari
sehingga memiliki karakteristik morfologi
yang sama (Zhan et al., 2013). Akan tetapi,
adanya perbedaan perilaku saat anggota
Accipitriformes dan Falconiformes memakan
mangsa menyebabkan kedua ordo tersebut
dipisahkan dalam cara klasifikasinya. Menurut
Sustaita (2008), keduanya menggunakan kaki
untuk menangkap mangsa, namun elang
umumnya membunuh dengan kaki sedangkan
falkon dengan paruh. Lebih lanjut, burung
elang cenderung menyergap mangsanya
dengan gerakan ekor, lalu merentangkan
kakinya ke depan dan menggunakan cakarnya
untuk membunuh mangsa dengan mencekik
atau merusak organ vitalnya (Csermely &
Gaibani, 1998). Sementara itu, burung falkon
membunuh dengan menggigit mangsanya,
dengan bantuan gigi tomial, untuk merusak
vertebra serviks dan sumsum tulang belakang
(Csermely, 1998).

Studi  filogenetik  bertujuan  untuk
merekonstruksi sejarah evolusi sekelompok

makhluk hidup (Hillis, 1987) dan umumnya
dilakukan  berdasarkan  ciri  morfologi.
Meskipun demikian, pendekatan filogenetik
berbasis morfologi tidak selalu objektif sebab
karaktertersebut dipengaruhi oleh lingkungan
sehingga bersifat inkonsisten. Oleh karena itu,
kemajuan teknologi sekuensing DNA dan
software yang terlibat telah merevolusi proses
pembentukan taksonomi  makhluk hidup
(Maddison et al., 2012).

Pendekatan  genetik dengan data
molekuler berupa sekuens DNA dinilai lebih
akurat dan konsisten dibandingkan data
morfologi. Hal ini disebabkan seluruh
informasi yang diwariskan dan diekspresikan
menjadi ciri morfologi terkode dalam DNA
(Hillis,  1987). Teknik Klasifikasi  ini
menggunakan penanda DNA, vyaitu sekuens
DNA pendek dari daerah genom yang telah
terstandarisasi (Hebert et al., 2004), untuk
mengidentifikasi spesies.

Saat data morfologi dinilai kurang
akurat, identifikasi spesies secara genetik dapat
mencocokkan informasi yang tidak diketahui
dengan referensi berupa database sekuens gen.
Salah satu contohnya adalah lokus DNA
mitokondria ~ (mtDNA) vyang diketahui
bervariasi antar spesies. Adapun gen yang
paling umum digunakan sebagai penanda
genetik dalam identifikasi spesies adalah
sitokrom b (cytochrome b) (Verma et al., 2003
& Branicki et al., 2003). Kelebihan gen
mitokondria adalah jumlah salinan yang tinggi
sehingga memungkinkan hasil mtDNA yang
lebih besar untuk dipulihkan dari sampel
dibandingkan dengan DNA inti (Carracedo et
al., 2000). Selain itu, pengembangan teknologi
DNA barcode telah memunculkan dugaan
bahwa gen mtDNA sitokrom c oksidase |
(cytochrome oxidase | atau COI) dapat
digunakan sebagai penanda genetik untuk
sebagian besar kehidupan hewan (Herbert et
al., 2003 & Herbert et al., 2003).

Berdasarkan penjelasan sebelumnya,
studi filogenetik yang objektif dan reliabel
sebaiknya selaras antara data morfologi dan
molekuler. Keselarasan tersebut menjadi bukti
kuat pembenaran sejarah evolusi yang diduga
telah terjadi. Namun, adanya perdebatan
menunjukkan bahwa data tambahan diperlukan
untuk menyelesaikan masalah taksonomi
(Hillis, 1987). Oleh karena itu, Klasifikasi
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Accipitriformes dan Falconiformes yang
dipisah menjadi dua ordo berdasarkan
Menggunakan pendekatan in silico, penelitian
ini bertujuan untuk mengusulkan klasifikasi
kedua ordo berdasarkan sekuens DNA dengan
penanda materi genetik parsial COldari
beberapa perwakilan spesies kedua ordo.

Metode

1. Pengumpulan Sekuens DNA Sampel
Sekuens DNA kedua ordo burung
diperoleh dari GenBank NCBI
(https://www.ncbi.nIm.nih.gov/)dengan
cara memasukkan nama spesies disertai
dengan penanda genetiknya, yakni
cytochrome oxidase 1. Hasil pencarian
sekuens DNA kemudian disimpan pada
software Notepad dalam bentuk FASTA
format dengan cara penulisan >Nomor

morfologi dan perilaku makan akan dibuktikan

dalam penelitian ini.
Tabel 1menunjukkan database seluruh
spesies yang digunakan dalam penelitian
beserta dengan nomor aksesinya. Jumlah
setiap sampel untuk ordo Accipitriformes
dan Falconiformes masing-masing
sebanyak lima belas spesies.
Accipitriformes diwakilkan oleh spesies
yang berasal dari genus Accipiter,
Butastur, Buteogallus, Circus, Gyps,
Milvus, Pandion, Spilornis, Aquila,
Spizaetus, dan Elanus. Sementara itu,
Falconiformes diwakilkan oleh genus
Falco, Caracara, Daptrius, Microhierax,
Milvago, dan Polyborus. Lebih lanjut,
hanya terdapat satu spesies yang dijadikan
outgroup, yakni Tyto alba atau burung
hantu lumbung yang berasal dari ordo

Aksesi_Nama spesies_Penanda Strigiformes.

Genetik_Sumber (Gambar 1). Adapun

>KM377637_Tyto_alba _Cytochrome_Oxidase_ 1 NCBI
TCAGCCTCCTAATCCGGGCAGAATTAGGACAACCAGGAACCCTCCTGGGAGATGACCAAATCTACAACGT
AATTGTCACTGCCCACGCCTTTGTAATAATTTTCTTCATGGTAATACCCATCATGATCGGCGGATTTGGA
AACTGACTAGTCCCCCTCATAATCGGAGCCCCGGACATAGCATTTCCCCGCATAAATAACATAAGCTTCT
GACTACTTCCCCCCTCCTTCCTGCTACTACTCGCATCTTCCACAGTTGAAGCCGGAGCAGGCACAGGATG
GACTGTCTACCCACCATTGGCCAGCAACATAGCCCACGCCGGGGCCTCAGTTGATCTGGCCATTTTTTCG
CTCCACTTGGCAGGTGTCTCATCCATCCTCGGAGCAATCAACTTCATTACAACCGCCATTAACATAAAAC
CCCCGGCCCTGTCACAGTACCAAACACCACTGTTTGTATGGTCAGTCTTCATCACCGCAATTCTACTCCT
ACTATCGCTCCCAGTACTAGCCGCCGGCATTACCATGCTCTTAACCGACCGAAACCTAAACACCACATTC
TTTGACCCTGCCGGGGGAGGCGACCCTGTCCTGTACCAGCACCTTTTCTGATTCTTTGGTCACCCAGAAG
TGTACATCCTAATCCTCCCAGGATTTGGAATTATCTCCCAC

>AY666498 _Accipiter_gentilis_Cytochrome_Oxidase_1 NCBI
CCTATATTTAATCTTTGGCGCTTGAGCCGGCATAGTAGGCACTGCCCTTAGCCTCCTCATCCGCGCAGAA
CTCGGTCAACCAGGTACACTCCTAGGCGACGACCAAATCTACAACGTAATCGTCACCGCACATGCCTTCG
TAATAATCTTCTTCATAGTTATACCAATCATAATTGGAGGCTTCGGAAACTGACTCGTTCCACTCATAAT
TGGCGCCCCCGACATAGCCTTCCCACGCATAAACAACATAAGCTTCTGACTACTCCCTCCATCTTTCCTC
CTCCTACTAGCCTCCTCAACCGTAGAAGCAGGAGCCGGAACTGGATGAACTGTTTACCCTCCATTAGCCG
GCAACATAGCTCATGCCGGAGCCTCAGTAGACCTAGCCATCTTCTCCCTACATCTAGCTGGAGTCTCATC
CATTCTGGGGGCAATTAACTTCATCACAACCGCCATTAACATAAAACCCCCAGCCCTTTCCCAATACCAA
ACTCCCCTATTCGTATGATCAGTCCTCATTACCGCCGTCCTACTACTACTCTCACTTCCAGTCCTAGCTG
CCGGCATTACCATACTACTAACAGATCGAAACCTCAACACAACATTCTTCGACCCTGCCGGTGGAGGAGA
TCCCATCCTATATCAACATCTCTTCTGATTCTTCGGCCACCCAGAAGTCTACATCCTAATTCTA

Gambar 1. Sekuens DNA sampel dalam FASTA formatpada software Notepad.
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Tabel 1. Database Sampel Spesies Burung Anggota Ordo Accipitriformes dan Falconiformes serta Outgroup
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software  Clustal-X.  Hasilnya  akan
menunjukkan tingkat homologi (kesamaan)
urutan DNA antarspesies (Gambar 2).
Tingkat homologi spesies ditentukan melalui
perhitungan persentase tanda asterisk yang
terdapat pada data hasil alignment. Celah
atau gap vyang terbentuk pada hasil
alignment menunjukan adanya insersi dan
delesi sebagai bentuk mutasi DNA.

3.Pembuatan Pohon Filogenetik

No. Ordo Spesies Nomor Aksesi
1. Accipitriformes _ Accipiter gentilis AY666498
2. Accipiter nisus GQ481251
3. Accipiter trivirgatus MK932889
4. Accipiter virgatus GQ481253
5. Butastur liventer MK932904
6. Buteogalus meridionalis FJ027239
7. Circus cyaneus GU571338
8. Gyps himalayensis MK932898
9. Milvus milvus GU571979
10. Pandion haliaetus GU571571
11. Spilornis cheela MK932911
12, Aquila nipalensis KU748112
13. Aquila heliaca KY754483
14, Spizaetus alboniger MK932895
15. Elanus caeruleus MK932886
16. Falconiformes  Caracara cheriway KM894302
17. Falco amurensis GQ481873
18. Falco tinnunculus MK932909
19. Falco subbuteo EF515773
20. Falco peregrinus EF515772
21. Falco naumanni GQ481876
22. Falco columbarius AY 666522
23. Falco rufigularis JQ174835
24. Daptrius ater JQ174640
25. Daptrius americanus JQ175132
26. Microhierax erythrogenys JQ175372
27. Microhierax caerulescens JQ175370
28. Milvago chimango MG263845
29. Polyborus plancus FJ027298
30. Milvago chimachima FJ027808
Outgroup
31. Strigiformes Tyto alba KM377637
2.Multiple  Alignment  Sekuens DNA Data sekuens DNA vyang telah
disejajarkan selanjutnya digunakan untuk
Sampel . .
membuat pohon filogenetik menggunakan
Multiple alignment merupakan software PAUP dan Treeview (Gambar
pengolahan beberapa sekuens DNA untuk 3).Rekonstruksi  pohon  filogenetik ini
disejajarkan. Sekuen DNA vyang telah bertujuan  untuk  mengetahui  tingkat
diperoleh dari GenBank NCBI disejajarkan kekerabatan dari setiap sampel burung dan
secara bersamaan dengan menggunakan melihat laju evolusi. Analisis pohon

filogenetik dilakukan menggunakan metode
maximum parsimony, analisis bootstrap
sebanyak 1000 ulangan, indeks konsistensi
(CI), dan indeks retensi (RI).

Hasil dan Pembahasan

Pemilihan 31 sampel dipertimbangkan

berdasarkan dua kriteria, yaitu dari genus dan
jumlah pasangan basa penanda gen COI. Ordo
Accipitriformes terdiri atas 249 spesies yang
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diklasifikasikan ke dalam 70 genus (Clements
et al., 2019). Dalam penelitian ini, ordo yang
meliputi burung elang ini diwakili oleh 11
genus. Ordo Falconiformes hanya terdiri atas
familia Falconidae yang mempunyai 7-9
genus(Fuchs et al., 2015) dan 39 spesies
burung (IUCN Red List of Threatened Species,
2018). Penelitian ini menggunakan 6 genus
Falconiformes sebagai sampel.

Penanda genetik yang digunakan
adalah gen mitokondria COI. Pada Aves,
khususnya Passeriformes, gen ini mempunyai
panjang keseluruhan 1.551 pasang basa (Hung
& Zink, 2014). Untuk kebutuhan klasifikasi
hewan, COIl vyang digunakan umumnya
memiliki panjang 650 pasang basa (Yang et
al., 2019) atau dikenal juga dengan COI

parsial. Maka, ketiga puluh spesies burung
yang telah dipilih sebagai sampel penelitian ini
mempunyai panjang gen COI yang mendekati
angka tersebut, yaitu 700 +20 pasang basa.
Gambar 4 menunjukkan bahwa posisi gen COI
parsial terletak di awal gen COI lengkap.
Sekuens gen COIl lengkap diperoleh dari
spesies ordo Strigiformes, Ninox scutulata,
daripada kedua ordo lainnya akibat
keterbatasan data di GenBank NCBI.
Pemilihan 15 spesies pada setiap ordo berdasar
kepada ketersediaan informasi sekuens gen
COl parsial spesies tersebut secara lengkap di
dalam database GenBank NCBI. Seluruh
spesies yang dipilih pun memenuhi Kkriteria
panjang sekuens yang telah ditentukan.

Font Size:[10 .

AY666498_Accipi

Gambar 2. Hasil multiple alignment sekuens DNA sampel menggunakan software Clustal-X.
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Bootstrap method with heuristic search:
Humber of bootstrap replicates = 1888
Starting seed = ZB37H43252
Optimality criterion = parsimony
Character-status summary:
Of 444 total characters:
All characters are of type 'wnord’
All characters hauve egual weight
277 characters are constant
22 variaoble characters are parsimony-uninformotive
Humber of parsimony-informative characters = 145
Gaps are treated as "missing”
Multistate taxa interpreted as uncertainty
Starting treeds) obtained wviao stepwise addition
Addition sequence: simple (reference taxon = AYEE66498 Accipiter gentilis Cyl
Humber of trees held at each step during stepwise addition =
Branch-zwapping algorithm: tree-bisection-reconnection (TER»
Steepest descent option not in effect
Initial "MaxTressz' setting = 188
Branches collapsed fcreating polytomies) if maximum branch length iz zero
‘MulTrees’' option hot in effect; only 1 tree will be zaved
Topological constraints not enforced
Trees are unrooted

18688 bootstrap replicates completed
Time used = S.16 sec

Bootstrap SEF% majeority-rule consensus tree
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KM377637 Tyto alba Cytochrome
MK932909 Falco tinnunculus Cyt
JQ174835 Falco rufigularis Cyt

GQ481873 Falco amurensis Cytoc
—E EF515773 Falco subbuteo Cytoch
GQ481876 Falco naumanni Cytoch
I: AYE66522 Falco columbarius Cyt
EF515772 Falco peregrinus Cyto
—— JQ175372 Microhierax erythroge
L— Q175370 Micrahierax caerulesc
JQ175132 Daptrius americanus C
MG263845 Milvago chimango Cyto
JQ174640 Daptrius ater Cytochr
FJ027808 Milvago chimachima Cy
I: FJ027298 Polyborus plancus Cyt
KIM894302 Caracara cheriway Cyt
GU571338 Circus cyaneus Cytoch

—— MK932886 Elanus caeruleus Cyto
L—  GUS71517 Pandion haliaetus Cyt

l— MK932889 Accipiter trivirgatus
— MK932895 Spizaetus alboniger C
I_E KU748112 Aquila nipalensis Cyt
KY754483 Aquila heliaca Cytoch

—— GQ481253 Accipiter virgatus Cy
L—  FJ027239 Buteogallus meridiona

MK932904 Butastur liventer Cyt
4'2 MK932898 Gyps himalayensis Cyt
MK932911 Spilomnis cheela Cyto
GQ481251 Accipiter nisus Cytoc
4'; GU571979 Milvus milvus Cytochr
AYB66498 Accipiter gentilis Cy

Gambar 3. Proses konstruksi pohon filogenetik menggunakan software PAUP dan Treeview.
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Gambar 4. Perbandingan posisi sekuens gen COI parsial dengan COI lengkap. (A) COI parsial mulai dariurutan
pasang basa ke-51. (B) COI parsial berakhir di urutan pasang basa ke-772.

Konstruksi pohon filogenetik mengenai
pemisahan  ordo  Accipitriformes  dan
Falconiformes selain menggunakan lima belas
sampel dari masing-masing ordo, juga
melibatkan satu spesies sampel sebagai
outgroup, yaitu Tyto alba. Dalam pembuatan
pohon, outgroup vyang paling informatif
merupakan sister group dari takson yang
diteliti.  Artinya, outgroup  mempunyai
hubungan kekerabatan yang kurang dekat
dengan takson dibandingkan antar sesama
anggota takson (Brown, 2002). Fungsi dari
outgroup tersebut adalah untuk me-root pohon

supaya menggambarkan jalur evolusi yang
diduga telah terjadi pada anggota takson
(Brown, 2002). Maka, pemilihan Tyto alba
dari ordo Strigiformes sebagai outgroup
dilakukan berdasarkan kedudukannya sebagai
sister group dari ordo Falconiformes (Livezey
& Zusi, 2007). Keduanya, bersama dengan
Accipitriformes,  dimasukan ke  dalam
kelompok burung pemangsa (birds of prey)
karena ekologinya yang sama (Zein, 2018).
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Gambar 5. Hasil multiple alignment sekuens DNA adanya gap (celah) yang menunjukan adanya delesi atau

insersi.

Penentuan tingkat homologi menjadi
langkah awal vyang informatif dalam
mengidentifikasi kekerabatan makhluk hidup.
Hasil proses penjajaran (alignment) dengan
menghitung jumlah asterisk menunjukkan
bahwa urutan DNA kelima belas sampel
burung memiliki tingkat homologi 38.2%
(Gambar 5). Hal demikian menandakan bahwa
kesamaan sekuens-sekuens DNA  sampel
muncul dari nenek moyang yang sama
(Pearson, 2013). Selain itu, kesamaan sekuens
tersebut pun disebabkan oleh sifat dari
penanda gen COI yang stabil (Lynch & Jarrell
1993).

Adanya gap yang ditandai dengan celah
maupun garis putus-putus menggambarkan
terjadinya mutasi berupa insersi dan delesi.
Melalui multiple sequence alignment dapat
diketahui adanya mutasi yang dapat dilihat
sebagai adanya perbedaan huruf dan gap pada
satu kolom akibat insersi atau delesi (Colton,
2007). Terjadinya mutasi merupakan hal
esensial untuk evolusi (Baum, 2008), yakni
saat hasil mutasi mengubah fenotip organisme
dan diturunkan ke generasi selanjutnya (Carlin,
2011). Maka, insersi dan delesi yang

ditemukan dari hasil multiple alignment
(Gambar  5.)ikut  berkontribusi  terhadap
perbedaan perilaku makan Accipitriformes dan
Falconiformes sehingga klasifikasi keduanya
dipisah menjadi dua ordo berbeda.

Analisis pohon filogenetik dengan 444
karakter, yang meliputi 277 karakter konstan,
22 karakter uninformative, dan 145 karakter
informatif menghasilkan nilai CI = 0,313 dan
RI = 0,436. Indeks konsistensi (CI) dan indeks
retensi (RI) dihitung untuk pohon konsensus.
Nilai ClI dan RI wvyang rendah (<0,5)
menunjukkan terjadinya homoplasy atau
munculnya karakter bersama akibat evolusi
konvergen, bukan karena kesamaan nenek
moyang (Conti dkk., 2021). Pada hasil
bootstrap, data spesies terbagi menjadi dua
kelompok, yaitu ordo Accipitriformes dengan
dukungan nilai bootstrap yang cukup besar
(66) dan ordo Falconiformes dengan nilai
bootstrap yang lebih rendah (55).

Hasil rekonstruksi pohon filogenetik
ordo  Accipitriformes dan Falconiformes
menggambarkan bahwa kedua ordo termasuk
kelompok monofiletik yang membentuk
cluster-nya masing-masing (Gambar 6).
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Hasilrekonstruksi ini berbeda dengan salah
satu penelitian sebelumnya yang menyatakan
bahwa raptor merupakan kelompok parafiletik.
Burung pemangsa atau ‘raptor’ merupakan
kelompok parafiletik di mana sebagian besar
spesiesnya memiliki tingkah laku sebagai
pemangsa vyang diturunkan dari nenek
moyangnya yang tunggal (McClure et al,
2019). Hal tersebut mungkin terjadi
disebabkan oleh penggunaan sampel yang
berbeda-beda pada setiap penelitian.

Dengan terbentuknya pohon filogenetik
yang termasuk dalam kelompok monofiletik,
artinya kedua ordo mempunyai nenek moyang
(most recent common ancestor) dan

sinapomorf atau karakter bersama yang
menjadi ciri khasnya (Kitching et al., 2017).
Menurut McClure et al. (2019), burung
pemangsa berevolusi dari garis keturunan
burung terestrial raptorial. Pada cluster
Falconiformes  terlihat bahwa  spesies-
spesiesnya terbagi menjadi dua kelompok
berbeda. Genus Falco terlihat berkerabat
paling dekat dengan genus Microhierax.
Hubungan kekerabatan yang sama pun diamati
pada genus Daptrius dan Milvago serta
Polyborus dan Caracara. Sementara itu,
spesies Accipitriformes membentuk cluster
non-monofiletik, khususnya pada genus
Accipiter.
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KM377637 Tyto alba Cytochrome Outgroup

MK932909 Falco tinnunculus Cyt
JQ174835 Falco rufigularis Cyt
GQ481873 Falco amurensis Cytoc
EF515773 Falco subbuteo Cytoch
GQ481876 Falco naumanni Cytoch
AY666522 Falco columbarius Cyt
EF515772 Falco peregrinus Cyto Ealconiformes
JQ175372 Microhierax erythroge
JQ175370 Microhierax caerulesc
JQ175132 Daptrius americanus C
MG263845 Milvago chimango Cyto
JQ174640 Daptrius ater Cytochr
FJ027808 Milvago chimachima Cy
FJ027298 Polyborus plancus Cyt
KM894302 Caracara cheriway Cyt
GU571338 Circus cyaneus Cytoch
MK932886 Elanus caeruleus Cyto
GU571517 Pandion haliaetus Cyt
MK932889 Accipiter trivirgatus
MK932895 Spizaetus alboniger C
KU748112 Aquila nipalensis Cyt
KY754483 Aquila heliaca Cytoch Accipitriformes
GQ481253 Accipiter virgatus Cy
FJ027239 Buteogallus meridiona
MK932904 Butastur liventer Cyt
MK932898 Gyps himalayensis Cyt
MK932911 Spilornis cheela Cyto
GQ481251 Accipiter nisus Cytoc
GU571979 Milvus milvus Cytochr

AY666498 Accipiter gentilis Cy

Gambar 6. Hasil rekonstruksi pohon filogenetik sampel ordo Accipitriformes dan Falconiformes.
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Simpulan dan Saran

Ordo Accipitriformes dan Falconiformes
memiliki ciri morfologi yang sama tetapi
dipisahkan menjadi dua ordo berbeda karena
perbedaan perilaku memakan mangsanya.
Hasil penelitian in silico berbasis penanda
DNA parsial cytochrome oxidase | (COIl)
menunjukkan bahwa kedua ordo merupakan
kelompok monofiletik yang membentuk dua
cluster berbeda. Dengan demikian, usulan
pengklasifikasian ~ penelitian  ini  telah
membuktikan bahwa Accipitriformes dan
Falconiformes tidak hanya berbeda
berdasarkan  perilaku  makannya  saja,
melainkan diperkuat dengan perbedaan secara
genetik dari kedua ordo. Hasil tersebut
membenarkan klasifikasi pemisahan kedua
ordo yang telah ada.

Untuk  penelitian ke depannya,
klasifikasi  ordo  Accipitriformes  dan
Falconiformes berdasarkan sekuens DNA
sebaiknya dilakukan dengan menambahkan
jumlah sampel hewan dan jenis penanda
genetik lainnya, seperti internal transcribed
spacer (ITS). Sebagai penanda genetik yang
terletak di dalam inti, ITS dapat menambahkan
informasi yang informatif terkait kekerabatan
spesies guna  mengembangkan  sistem
Klasifikasi yang baru berbasis data molekuler.
Selain itu, hasil klasifikasi dengan DNA dapat
diperkuat dengan menggabungkan data
morfologi dan lingkungan untuk menjustifikasi
kebenaran  pengelompokan yang telah
dilakukan serta melakukan sequencing DNA
dengan data primer yang diperoleh sendiri agar
hasil yang didapatkan lebih akurat.
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