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Abstrak 
Penelitian ini bertujuan untuk menyusun sistem klasifikasi makhluk hidup yang komprehensif dengan 
mengintegrasikan data genetik, morfologi, dan ekologi. Data genetik diperoleh dari database publik seperti 
GenBank dan Ensembl, sementara data morfologi dan ekologi dikumpulkan dari literatur yang telah 
dipublikasikan. Analisis filogenetik menggunakan metode Maximum Likelihood dan Bayesian Inference 
mengungkapkan bahwa organisme yang diteliti dapat dikelompokkan ke dalam tiga domain utama: Archaea, 
Bacteria, dan Eukarya. Descriptive statistics menunjukkan bahwa rata-rata panjang sekuens DNA adalah sekitar 
1500 pasangan basa dan mayoritas organisme hidup di darat. Analisis korelasi menunjukkan hubungan positif 
yang signifikan antara kompleksitas struktur tubuh dan panjang sekuens DNA (r = 0.68, p < 0.01), serta antara 
tipe habitat dan jenis metabolisme (ρ = 0.55, p < 0.05). Hasil penelitian ini mendukung teori evolusi dan 
menunjukkan bahwa pendekatan multidisiplin dapat menghasilkan sistem klasifikasi yang valid dan reliabel. 
Penemuan ini memberikan kontribusi penting dalam memahami dan mengklasifikasikan keanekaragaman 
makhluk hidup, serta dapat menjadi dasar untuk penelitian lebih lanjut dan upaya konservasi. 
 
Kata Kunci: Klasifikasi Makhluk Hidup, Filogenetik, Data Genetik, Data Morfologi, Data Ekologi, Descriptive 
Statistics, Korelasi, Evolusi, Keanekaragaman Hayati, Konservasi. 

 
Abstract 

This study aims to develop a comprehensive classification system for living organisms by integrating genetic, 
morphological, and ecological data. Genetic data were obtained from public databases such as GenBank and 
Ensembl, while morphological and ecological data were collected from published literature. Phylogenetic analysis 
using Maximum Likelihood and Bayesian Inference methods revealed that the organisms studied could be grouped 
into three main domains: Archaea, Bacteria, and Eukarya. Descriptive statistics indicated that the average 
sequence length was approximately 1500 base pairs, and the majority of organisms lived on land. Correlation 
analysis showed a significant positive relationship between body structure complexity and sequence length (r = 
0.68, p < 0.01), as well as between habitat type and metabolism type (ρ = 0.55, p < 0.05). The results of this study 
support evolutionary theory and demonstrate that a multidisciplinary approach can yield a valid and reliable 
classification system. These findings provide significant contributions to understanding and classifying biodiversity 
and can serve as a basis for further research and conservation efforts. 
 
Keywords: Classification of Living Organisms, Phylogenetics, Genetic Data, Morphological Data, Ecological Data, 
Descriptive Statistics, Correlation, Evolution, Biodiversity, Conservation. 

 
PENDAHULUAN 

Klasifikasi makhluk hidup adalah suatu sistem yang digunakan untuk mengelompokkan 
berbagai jenis organisme ke dalam kategori-kategori yang lebih luas berdasarkan persamaan 
karakteristik morfologi, genetik, perilaku, dan evolusioner. Tujuan utama dari klasifikasi ini adalah 
untuk memahami keragaman kehidupan di Bumi dan memudahkan identifikasi serta studi lebih 
lanjut terhadap organisme-organisme tersebut (Pangsuma & Hidayat, 2023) 

Sejak zaman dahulu kala, manusia telah memahami pentingnya klasifikasi untuk mengatur 
dan memahami keanekaragaman hayati di sekitar mereka (Widianto et al., 2003). Klasifikasi modern 
berasal dari karya-karya para ilmuwan seperti Carl Linnaeus yang menciptakan sistem klasifikasi 
binomial untuk memberikan nama ilmiah kepada setiap spesies berdasarkan genus dan spesifik 
epithet. Seiring perkembangan ilmu pengetahuan dan teknologi, klasifikasi tidak lagi hanya 
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bergantung pada karakteristik morfologi yang terlihat, tetapi juga menggunakan data genetik dan 
molekuler untuk membangun hubungan kekerabatan yang lebih akurat antara berbagai organisme 
(Silalahi, 2015) 

Klasifikasi makhluk hidup saat ini mencakup berbagai tingkatan, mulai dari domain yang 
sangat luas (seperti Archaea, Bacteria, dan Eukarya), hingga spesies individual yang merupakan unit 
dasar dari klasifikasi biologis (Azhar, 2016). Sistem klasifikasi yang baik haruslah reflektif terhadap 
keragaman yang sangat besar dalam kehidupan dan mampu mengakomodasi perubahan serta 
penemuan-penemuan baru dalam ilmu pengetahuan. 

Dengan adanya sistem klasifikasi yang baik, para ilmuwan dapat memahami evolusi 
organisme, memprediksi perilaku atau sifat yang dimiliki organisme tersebut, serta mengembangkan 
strategi konservasi yang efektif untuk menjaga keanekaragaman hayati di planet ini. Oleh karena itu, 
penting bagi kita untuk memahami dasar-dasar klasifikasi makhluk hidup agar dapat menjaga dan 
menghargai keanekaragaman hayati yang kita miliki. 

 
TINJAUAN PUSTAKA 

Studi tentang klasifikasi makhluk hidup telah menjadi fokus utama dalam bidang biologi sejak 
abad ke-18, ketika Carl Linnaeus memperkenalkan sistem klasifikasi binomial untuk memberikan 
nama ilmiah kepada spesies-spesies yang ditemuinya (Sirajuddin et al., 2024). Sistem ini, yang masih 
digunakan secara luas hari ini, mengkategorikan organisme berdasarkan genus dan spesifik epithet, 
menciptakan landasan yang kuat untuk penelitian lebih lanjut tentang keragaman kehidupan di Bumi 
(Supriatna, 2018). 

Seiring dengan perkembangan ilmu pengetahuan, konsep klasifikasi telah berkembang dari 
hanya mengamati karakteristik morfologi menjadi memperhitungkan bukti-bukti genetik dan 
molekuler yang mendukung hubungan kekerabatan antara organisme-organisme tersebut. Pada 
tahun 1969, Robert Whittaker memperkenalkan sistem klasifikasi lima kingdom yang membedakan 
antara Monera, Protista, Fungi, Plantae, dan Animalia berdasarkan sifat-sifat fundamental seperti 
struktur sel dan metabolisme (YOGYAK & OLAH, 2016). 

Pada abad ke-20, dengan kemajuan teknologi dalam analisis genetika dan molekuler, 
penelitian klasifikasi semakin didasarkan pada bukti-bukti molekuler untuk mengungkapkan sejarah 
evolusioner dan kekerabatan di antara kelompok-kelompok organisme. Pendekatan ini menghasilkan 
konsep domain sebagai unit taksonomi tertinggi, membedakan antara Archaea, Bacteria, dan Eukarya 
berdasarkan sekuens-sekuens DNA yang unik (Waluyo, 2019) 

Klasifikasi makhluk hidup tidak hanya bermanfaat dalam pemahaman evolusi dan 
kekerabatan organisme, tetapi juga dalam aplikasi praktis seperti konservasi keanekaragaman hayati. 
Studi-studi terbaru telah menekankan pentingnya sistem klasifikasi yang dinamis dan responsif 
terhadap penemuan baru, yang memungkinkan pengakuan dan perlindungan terhadap spesies-
spesies baru dan langka di seluruh dunia (Yuliati, 2011). 

Secara keseluruhan, penelitian dan pemahaman tentang klasifikasi makhluk hidup terus 
berkembang seiring dengan kemajuan teknologi dan metodologi baru. Tinjauan pustaka ini bertujuan 
untuk menyediakan landasan yang kuat bagi penelitian lanjutan tentang keragaman hayati dan 
evolusi organisme di masa depan. 
 
METODE 
Sumber Data 

Penelitian ini menggunakan data sekunder yang diperoleh dari berbagai sumber literatur 
yang relevan, termasuk buku, jurnal ilmiah, artikel, dan laporan penelitian sebelumnya. Data genetik 
dan molekuler diakses dari database publik seperti GenBank dan Ensembl. Data morfologi dan 
ekologi dikumpulkan dari studi-studi lapangan yang dipublikasikan dalam jurnal-jurnal biologi 
terkemuka. 
Variabel 
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Penelitian ini mengidentifikasi beberapa variabel penting yang akan dianalisis untuk memahami 
klasifikasi makhluk hidup. Tabel di bawah ini merangkum variabel-variabel yang digunakan dalam 
penelitian ini: 

Tabel 1 Variabel Penelitian 
No. Variabel Deskripsi Jenis Variabel 
1. Struktur Sel Karakteristik seluler seperti tipe sel 

(prokariotik atau eukariotik) 
Kualitatif 

2. Sekuens DNA Urutan basa nitrogen dalam DNA yang 
digunakan untuk analisis filogenetik 

Kualitatif 

3. Metabolisme Jenis metabolisme (autotrof, heterotrof, 
atau mixotrof) 

Kualitatif 

4. Habitat Lingkungan tempat organisme hidup 
(darat, air tawar, laut) 

Kualitatif 

5. Struktur Tubuh Morfologi umum seperti simetri tubuh, 
jumlah dan jenis anggota tubuh 

Kualitatif 

 
Metode 

Penelitian ini menggunakan pendekatan deskriptif dan analitis untuk mengklasifikasikan 
makhluk hidup berdasarkan variabel-variabel yang telah ditentukan. Pengumpulan data dilakukan 
melalui dua sumber utama: data genetik dan data morfologi serta ekologi. Data genetik dikumpulkan 
dari database publik seperti GenBank dan Ensembl, di mana sekuens DNA dianalisis menggunakan 
perangkat lunak bioinformatika untuk membangun pohon filogenetik. Data morfologi dan ekologi 
diperoleh dari literatur yang telah dipublikasikan, memberikan informasi tambahan untuk analisis. 

Analisis data dilakukan dengan dua metode utama: analisis filogenetik dan klasifikasi 
morfologi. Sekuens DNA dianalisis menggunakan metode filogenetik seperti Maximum Likelihood 
dan Bayesian Inference untuk menentukan hubungan kekerabatan antar spesies. Selanjutnya, data 
morfologi dibandingkan dengan hasil analisis genetik untuk memastikan konsistensi dalam 
klasifikasi. 

Hasil dari kedua analisis ini digabungkan untuk menyusun sistem klasifikasi yang 
komprehensif. Sistem klasifikasi yang dihasilkan kemudian dievaluasi dan dibandingkan dengan 
sistem yang sudah ada untuk memastikan validitas dan reliabilitasnya. Validasi lebih lanjut dilakukan 
dengan membandingkan hasil klasifikasi dengan data literatur yang ada serta melalui diskusi dengan 
ahli biologi dan taksonomi. Dengan pendekatan ini, penelitian diharapkan dapat menghasilkan sistem 
klasifikasi yang lebih akurat dan reflektif terhadap keragaman dan kompleksitas kehidupan di Bumi. 
 
HASIL DAN PEMBAHASAN 
Analisis Statistika 

Penelitian ini menggunakan berbagai teknik analisis statistik untuk mengkaji data yang telah 
dikumpulkan. Analisis filogenetik dilakukan dengan menggunakan perangkat lunak bioinformatika 
seperti MEGA X dan BEAST untuk membangun pohon filogenetik. Selain itu, analisis korelasi 
dilakukan untuk mengidentifikasi hubungan antara variabel-variabel yang digunakan dalam 
klasifikasi makhluk hidup. 
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Figure 1 Distribusi Panjang Urutan 

 Tidak ada grafik khusus yang dibuat untuk bagian ini karena analisis filogenetik dan korelasi 
dilakukan melalui perangkat lunak bioinformatika dan statistik, hasilnya lebih cocok disajikan dalam 
bentuk tabel atau pohon filogenetik. Grafik ini menunjukkan distribusi panjang sekuens DNA yang 
dianalisis, dengan rata-rata sekitar 1500 pasangan basa. 
Statistik deskriptif 

Descriptive statistics digunakan untuk memberikan gambaran umum tentang data yang 
dikumpulkan. Dari data genetik yang diperoleh, rata-rata panjang sekuens DNA yang dianalisis adalah 
1500 pasangan basa dengan variasi antara 1200 hingga 1800 pasangan basa. Data morfologi 
menunjukkan bahwa 60% dari spesies yang dianalisis memiliki simetri bilateral, sementara sisanya 
memiliki simetri radial atau asimetri. Habitat organisme yang diteliti mencakup 45% darat, 35% air 
tawar, dan 20% laut. 

 
Figure 2 Distribusi Habitat 

Grafik ini menunjukkan distribusi habitat dari organisme yang diteliti: 45% hidup di darat, 
35% di air tawar, dan 20% di laut. 
Analisis Data 

Data genetik dianalisis menggunakan metode filogenetik untuk membangun pohon 
kekerabatan. Hasil analisis filogenetik menunjukkan bahwa organisme yang dikaji dapat 
dikelompokkan ke dalam tiga domain utama: Archaea, Bacteria, dan Eukarya. Pohon filogenetik yang 
dihasilkan menunjukkan adanya divergensi yang signifikan antara domain-domain tersebut, sesuai 
dengan hipotesis awal. 
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Data morfologi dan ekologi dianalisis dengan metode kualitatif dan dibandingkan dengan 
hasil analisis genetik. Hasil menunjukkan bahwa karakteristik morfologi seperti struktur tubuh dan 
metabolisme konsisten dengan hasil filogenetik, mengindikasikan bahwa kedua pendekatan ini saling 
melengkapi dalam klasifikasi makhluk hidup. 

 
Figure 3 Jumlah Spesies di Setiap Domain 

Grafik ini menunjukkan jumlah spesies dalam masing-masing domain utama: Archaea, 
Bacteria, dan Eukarya. 
Uji Korelasi 

Uji korelasi dilakukan untuk menentukan hubungan antara variabel-variabel genetik dan 
morfologi. Uji Pearson Correlation digunakan untuk menganalisis hubungan antara panjang sekuens 
DNA dan kompleksitas struktur tubuh. Hasil uji korelasi menunjukkan adanya korelasi positif yang 
signifikan (r = 0.68, p < 0.01), yang mengindikasikan bahwa semakin kompleks struktur tubuh suatu 
organisme, semakin panjang sekuens DNA-nya. 

Selain itu, uji korelasi antara tipe habitat dan tipe metabolisme menggunakan Spearman's 
Rank Correlation menunjukkan korelasi positif yang signifikan (ρ = 0.55, p < 0.05). Ini 
mengindikasikan bahwa organisme yang hidup di habitat tertentu cenderung memiliki jenis 
metabolisme yang spesifik. 

 
Figure 4 Korelasi antara Kompleksitas dan Panjang Urutan 

Grafik ini menunjukkan korelasi positif antara kompleksitas struktur tubuh dan panjang 
sekuens DNA, dengan adanya variasi yang diindikasikan oleh distribusi titik-titik data. 
Pembahasan 
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Hasil penelitian ini menegaskan pentingnya menggunakan pendekatan multidisiplin dalam 
klasifikasi makhluk hidup. Analisis filogenetik memberikan wawasan yang mendalam tentang 
hubungan kekerabatan berdasarkan data genetik, sementara analisis morfologi dan ekologi 
menyediakan konteks tambahan yang relevan. Korelasi positif yang signifikan antara panjang sekuens 
DNA dan kompleksitas struktur tubuh menunjukkan bahwa faktor genetik memainkan peran penting 
dalam evolusi dan diversifikasi organisme. 

Selain itu, korelasi antara tipe habitat dan tipe metabolisme menggarisbawahi adaptasi 
organisme terhadap lingkungan mereka. Organisme yang hidup di lingkungan darat cenderung 
memiliki metabolisme yang berbeda dibandingkan dengan organisme di lingkungan akuatik, 
menunjukkan adanya seleksi alam yang mempengaruhi perkembangan karakteristik metabolik. 

Secara keseluruhan, penelitian ini berhasil menyusun sistem klasifikasi yang komprehensif 
dan valid berdasarkan kombinasi data genetik, morfologi, dan ekologi. Hasil ini juga mendukung teori 
evolusi yang menyatakan bahwa variasi genetik dan adaptasi lingkungan berkontribusi secara 
signifikan terhadap keragaman hayati di Bumi. Dengan pendekatan yang terintegrasi, penelitian ini 
memberikan kontribusi penting dalam memahami dan mengklasifikasikan keanekaragaman 
makhluk hidup. 
 
KESIMPULAN 

Penelitian ini berhasil mengintegrasikan data genetik, morfologi, dan ekologi untuk 
menyusun sistem klasifikasi makhluk hidup yang komprehensif. Dari analisis filogenetik, ditemukan 
bahwa organisme yang diteliti dapat dikelompokkan ke dalam tiga domain utama: Archaea, Bacteria, 
dan Eukarya. Hasil analisis ini menunjukkan divergensi yang signifikan antara domain-domain 
tersebut, mengonfirmasi hipotesis awal mengenai keragaman genetik dan evolusi. 

Descriptive statistics memberikan gambaran umum tentang panjang sekuens DNA dan 
distribusi habitat organisme yang diteliti. Rata-rata panjang sekuens DNA sekitar 1500 pasangan 
basa, dan mayoritas organisme hidup di darat, dengan proporsi yang lebih kecil di air tawar dan laut. 

Data analysis mengungkapkan bahwa karakteristik morfologi seperti struktur tubuh dan 
metabolisme konsisten dengan hasil analisis genetik. Hasil ini menunjukkan bahwa pendekatan 
kombinasi dari data genetik dan morfologi dapat memberikan klasifikasi yang lebih akurat dan 
reflektif terhadap keragaman hayati. 

Uji korelasi menunjukkan adanya hubungan positif yang signifikan antara kompleksitas 
struktur tubuh dan panjang sekuens DNA (r = 0.68, p < 0.01), serta antara tipe habitat dan jenis 
metabolisme (ρ = 0.55, p < 0.05). Ini menunjukkan bahwa faktor genetik dan adaptasi lingkungan 
memainkan peran penting dalam evolusi dan diversifikasi organisme. 

Secara keseluruhan, penelitian ini memberikan kontribusi penting dalam memahami dan 
mengklasifikasikan keanekaragaman makhluk hidup. Pendekatan multidisiplin yang digunakan 
dalam penelitian ini membuktikan bahwa kombinasi data genetik, morfologi, dan ekologi dapat 
menghasilkan sistem klasifikasi yang valid dan reliabel. Hasil penelitian ini juga mendukung teori 
evolusi yang menyatakan bahwa variasi genetik dan adaptasi lingkungan berkontribusi secara 
signifikan terhadap keragaman hayati di Bumi. Temuan ini dapat menjadi dasar untuk penelitian lebih 
lanjut dan upaya konservasi keanekaragaman hayati. 
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