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Nannophya pygmaea (Scarlet Dwarf, Northern Pygmyfly, atau Tiny Dragonfly) merupakan 
spesies capung yang paling kecil di dunia, dan dapat ditemukan di Asia, semenanjung India 
sampai Australia. Meskipun dikategorikan sebagi Least Consern ver 3.1 oleh IUCN, akan 
tetapi spesies ini mulai jarang ditemukan disebabkan oleh hilangnya habitat akibat pergeseran 
penggunaan lahan. Di Taman Nasional Bogani Nani Wartabone (TN-BNWB), jenis ini hanya 
ditemukan di lahan pertanian karena merupakan habitat yang disukai. Jenis ini sudah sangat 
langka (terancam punah) di Korea. Penelitian ini bertujuan untuk menganalisis filogenetik N. 
pygmaea. Data yang digunakan yaitu daerah DNA barcode dari cytochrome oxidase subunit I 
(COI) dari N. Pygmaea yang ditemukan di TN-BNWB dan disandingkan dengan data 
haplotipe COI yang terdistribusi di Asia yang diperoleh dari BOLD system. Pohon filogenetik 
dikonstruksi menggunakan metode Neighbour-joining (NJ) dan jarak genetik dihitung 
menggunakan Kimura 2-paramater, yang semuanya terintegrasi di BOLD system. Nilai jarak 
genetik Kimura 2-parameter diperoleh dari perhitungan menggunakan MEGA7 untuk 
sekuens yang diperoleh dari NCBI. Pohon filogenetik menunjukkan bahwa terdapat dua 
klaster besar atau operational taxonomic units (OTU) dan empat klaster kecil (Ia, Ib, IIa, dan 
IIb) dari N. pygmaea. Hasil ini ditunjang oleh analisis menggunakan ABGD (Automatic 
Barcode Gap Definition), bahwa terdapat empat kelompok kandidat spesies. Hasil gabungan 
kajian pohon filogenetik yang diperoleh dari BOLD dan NCBI memperlihatkan bahwa 
Klaster Ia diwakili oleh taksa dari Korea dan Jepang; klaster Ib dari China, Thaiwan, dan 
Laos; Klaster IIa dari Indonesia (Kalimantan Tengah), Singapura, Malaysia, Brunei, 
Kamboja, dan Vietnam); dan klaster IIb dari Filipina (Davao) dan Indonesia (Sulawesi 
Utara). Jarak gentik intraspesies yang sangat besar yang diperlihatkan oleh jenis ini 
(mencapai 14%) menandakan kemungkinan taksa yang dipisahkan oleh jarak genetik yang 
sangat jauh merupakan spesies-spesies atau OTU yang berbeda.  
 
 
Kata kunci: Automatic Barcode Gap Definition, cytochrome oxidase subunit I, filogenetik, 
jarak genetik, Nannophya pyamaea, operational taxonomic unit 
 
 





Analisis Filogenetik 
Nannophya pygmaea 

Trina E. Tallei
Jurusan Biologi, FMIPA UNSRAT

trina_tallei@unsrat.ac.id



Pendahuluan
• Nannophya pyamaea (Scarlet Dwarf, Northern 

Pygmyfly, atau Tiny Dragonfly) merupakan 
spesies yang capung yang paling kecil di 
dunia, dan dapat ditemukan di Asia, pulau dari 
semenanjung India sampai Australia. 

• Meskipun dikategorikan sebagi Least Consern 
ver 3.1 oleh IUCN, akan tetapi spesies ini 
mulai jarang ditemukan disebabkan oleh 
hilangnya habitat akibat pergeseran 
penggunaan lahan.



Pendahuluan

Betina                         Jantan
This species has the distinction of being the smallest of the dragonflies, 
with a wingspan of only 20 mm (3/4 in).



Pendahuluan
• Di Taman Nasional Bogani Nani 

Wartabone (TN-BNWB), jenis ini hanya 
ditemukan di lahan pertanian karena 
merupakan habitat yang disukai. 

• Jenis ini sudah sangat langka (terancam 
punah) di Korea. 

• Penelitian ini bertujuan untuk menganalisis 
filogenetik N. pygmaea menggunakan 
gene Cytochrome C Oxidase I (COI).



Metode Penelitian
• Gen COI dari Nannophya pygmaea yang 

ditemukan di Taman Nasional Bogani Nani 
Wartabone disandingkan dengan data haplotipe 
COI yang terdistribusi di Asia yang diperoleh 
dari BOLD system. 

• Pohon filogenetik dikonstruksi menggunakan 
metode Neighbour-joining (NJ) dan jarak genetik 
dihitung menggunakan Kimura 2-paramater, 
yang semuanya terintegrasi di BOLD system.

• Nilai jarak genetik Kimura 2-parameter diperoleh 
dari perhitungan menggunakan MEGA7



Hasil dan Pembahasan
• Pohon filogenetik menunjukkan 

bahwa terdapat dua klaster besar 
atau operational taxonomic units
(OTU) dan empat klaster kecil 
(Ia, Ib, IIa, dan IIb) dari N. 
pygmaea. 

• Klaster Ia diwakili oleh taksa dari 
Korea dan klaster Ib dari China. 

• Klaster IIa dari Indonesia 
(Kalimantan Tengah), Singapura, 
Malaysia, Brunei dan Kamboja) 
dan klaster IIb dari Filipina 
(Davao) dan Indonesia (Sulawesi 
Utara).

• Ia dan Ib = sister taxa



• Dengan menggunakan 
data dari NCBI, diperoleh 
klaster Ia (Korea, Japan); 
Ib (Taiwan, Laos, China); 
dan IIa+IIb (Indonesia, 
Malaysia, Vietnam).

• Hasilnya serupa dengan 
pohon filogenetik yang 
dikonstruksi oleh BOLD.

• Ket:
• ACISO047 Acisoma ascalaphoides  (Madagascar)
• EF636213 Sympetrum meridionale
• KM207068 Hydrobasileus croceus  (China)

Hasil dan Pembahasan



Hasil dan Pembahasan
Pohon filogenetik gabungan antara BOLD dan NCBI 
menunjukkan bahwa terdapat dua klaster besar atau operational 
taxonomic units (OTU) dan empat klaster kecil (Ia, Ib, IIa, dan 
IIb) dari N. pygmaea: 
• Klaster Ia (Korea, Jepang)
• Klaster Ib (China, Taiwan, Laos)
• Klaster IIa (Indonesia - Kalimantan Tengah, Singapura, 

Malaysia, Brunei, Kamboja, Vietnam) 
• Klaster IIb (Indonesia – Sulawesi Utara, Filipina – Davao)
• Berdasarkan ABGD (Automatic Barcode Gap Definition), 

terdapat 4 groups (prior maximal distance P= 0.035938)
• ABGD: simple method to split a sequences alignment dataset 

into candidate species that should be complemented with other 
evidence in an integrative taxonomic approach. 





Hasil dan Pembahasan

Estimation of Evolutionary Divergence between Sequences.
Jarak genetik spesimen Sulawesi dengan Jepang (0.140) dan Korea 
(0.134-0.137) lebih besar dibandingkan dengan  Spesimen Acisoma 
ascalaphoides (Madagascar) dengan Korea (0.133), Taiwan (0.131), 
Laos dan China (0.133).

 Taksa 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 
1 EU048766_SouthKorea_Singiri 
2 EU048756_SouthKorea_Gokseong 0,002 
3 EU048746_SouthKorea_Gangwon 0,007 0,004 
4 EU048736_SouthKorea_Muuido 0,002 0,000 0,004 
5 EU048726_SouthKorea_Munkyeong 0,002 0,000 0,004 0,000 
6 EU048725_South_Korea_Suwon 0,002 0,000 0,004 0,000 0,000 
7 EU048699_SouthKorea_Munkyung 0,002 0,000 0,004 0,000 0,000 0,000 
8 AB709002_Taiwan 0,037 0,039 0,041 0,039 0,039 0,039 0,039 
9 AB709000_Laos 0,034 0,037 0,039 0,037 0,037 0,037 0,037 0,007 
10 AB708998_China_Guangzhon 0,034 0,037 0,039 0,037 0,037 0,037 0,037 0,007 0,000 
11 AB708996_Japan_Fukumitsu 0,009 0,007 0,007 0,007 0,007 0,007 0,007 0,041 0,039 0,039 
12 AB709001_Malaysia 0,116 0,118 0,118 0,118 0,118 0,118 0,118 0,113 0,110 0,110 0,116 
13 AB708999_Vietnam 0,132 0,135 0,135 0,135 0,135 0,135 0,135 0,116 0,121 0,121 0,132 0,073 
14 KX670388_Indonesia_NorthSulawesi 0,134 0,137 0,134 0,137 0,137 0,137 0,137 0,132 0,134 0,134 0,140 0,103 0,113 
15 ACISO047_Madagascar 0,131 0,133 0,133 0,133 0,133 0,133 0,133 0,131 0,133 0,133 0,142 0,131 0,136 0,152 
16 EF636213 0,174 0,177 0,174 0,177 0,177 0,177 0,177 0,180 0,177 0,177 0,180 0,155 0,177 0,139 0,157 
17 KM207068 0,188 0,191 0,194 0,191 0,191 0,191 0,191 0,188 0,191 0,191 0,200 0,171 0,200 0,180 0,203 0,200 
 



Hasil dan Pembahasan
• Terdapat overlap between Intra- versus 

Interspecific Variation.
• The barcoding gap is the difference between 

inter- and intraspecific genetic distances within a 
group of organisms.

• Intraspecific  divergences  are  rarely  greater  
than  2%  and most are less than 1% (Avise 
2000 in Herbert 2003); A cutoff of 3 %
divergence is the common criterion toadvocate 
species complex in insects (Pramual et al. 2016)

• If the maximum genetic difference within a 
species is 0,9 % and with in its sister group it is 
4,1 %, and the minimum interspecific genetic 
distance is 10,3%, the barcoding gap is between 
4,1 and 10,3 %.

• The lowest overall error for species identification 
is 4% (Meyer & Paulay 2005)

• The clusters/OTUs found in this study may 
indicate the presence of cryptic species within 
N. pygmaea
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Kesimpulan

Jarak genetik intraspesies yang sangat 
besar yang diperlihatkan oleh jenis ini 
(mencapai 14%) menandakan kemungkinan 
taksa yang dipisahkan oleh jarak genetik 
yang sangat jauh merupakan spesies-
spesies atau OTU yang berbeda.
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