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PENDAHULUAN 

Udang Penaeid (Crustacea: Decapoda) merupakan komoditas perikanan 

penting dalam kehidupan manusia baik dalam sisi ekonomi maupun dalam 

pemenuhan gizi manusia (Castillo-Juárez et al., 2007; 2015). Kelompok udang 

tersebut adalah kelompok udang laut yang paling melimpah di perairan tropis 

dan subtropis di seluruh dunia (Samadi et al., 2016). Daerah penyebarannya luas 

di berbagai daerah di Asia dan Amerika (FAO, 2014).  Udang Penaeid terdiri dari 

ratusan spesies dan beberapa spesies diantaranya merupakan spesies ekonomis 

penting, tetapi permasalahan taksonomi pada kelompok udang Penaeid ini 

Abstrak. Udang Penaeid (Crustacea: Decapoda) merupakan komoditas 
perikanan penting dalam kehidupan manusia baik dalam sisi ekonomi, 
ekologi maupun dalam pemenuhan gizi manusia. Udang Penaeid tersebar 

dan melimpah di pesisir Merauke dan menjadi salah satu komoditas 
unggulan pada sektor perikanan. Permasalahan identifikasi pada kelompok 
udang Penaeid ini merupakan masalah yang masih sering terjadi sampai 

saat ini. Permasalahan identifikasi sering tidak dilakukan karena dianggap 
tidak penting padahal dapat menjadi informasi penting untuk kegiatan 
konservasi dan pengelolaan berkelanjutan. Penelitian ini dilakukan dengan 
tujuan mengidentifikasi spesies udang Penaeid dari Pantai Payum 
Kabupaten Merauke Papua, dengan pendekatan DNA barcoding, 

menggunakan Gen Sitokrom Oksidase I. Hasil analisis menunjukan bahwa 
spesies yang dikoleksi adalah Mierspenaeopsis sculptilis (Heller, 1862) 
dengan  tingkat kemiripan 97,38%. Jarak genetik dan tingkat similaritas 
DNA sangat berpengaruh dalam rekonstruksi filogenetik. Identifikasi 

dengan DNA barcoding telah berhasil mengidentifikasi spesies secara cepat 
dan akurat serta dapat digunakan untuk mengkonfirmasi spesies yang 
telah diidentifikasi sebelumnya  berdasarkan karakter morfologi. 

Abstract. Penaeid Shrimp (Crustacea: Decapoda) is an important fishery 
commodity in human life both in terms of economy, ecology, and nutrition. 
Penaeid shrimp are widely distributed and abundant on the coast of Merauke 
and become one of the leading commodities in the fisheries sector. The 
identification problem in the Penaeid shrimp group is a problem that still often 
occurs today. Identification problems are often not carried out because they 
are considered unimportant even though they can be important information 
for conservation and sustainable management.  This study was conducted to 
identify the Penaeid Shrimp from Payum Beach, Merauke Regency, Papua by 
using a DNA barcoding approach with the Cytochrome Oxidase I Gene. The 
results of the analysis showed that the species of specimens was 
Mierspenaeopsis sculptilis (Heller, 1862) with a similarity level of 97.38%. 
Genetic distance and level of DNA similarity are very influential in 
phylogenetic reconstruction. Identification with DNA barcoding has succeeded 
in identifying species quickly and accurately and can be used to confirm 
previously identified species based on morphological characters. 
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merupakan masalah yang masih sering terjadi sampai saat ini (Hurzaid et al., 

2020; Samadi et al., 2016). 

Udang Penaeid memiliki peranan penting baik secara ekonomis maupun 

secara ekologi dalam hubungannya dengan interaksi trofik dalam ekosistem 

perairan (Sentosa et al., 2017). Udang Penaeid tersebar dan melimpah di perairan 

pesisir Merauke dan menjadi salah satu komoditas unggulan disektor perikanan 

Merauke  (Lantang et al., 2020; Melmambbessy, 2011). Berbagai jenis udang 

dapat ditemukan di perairan pesisir Merauke seperti Penaeus merguiensis, 

Penaeus monodon, Metapenaeus endeavouri, Metapenaeus brevicornis, 

Metapenaeus eborensis, Penaeus semisulcatus, Metapenaeus ensis, dan Penaeus 

indicus (Duwi et al., 2019; Lantang & Merly, 2017). Banyaknya spesies udang 

yang memiliki kemiripan morfologi dan juga distribusi spesies udang yang luas 

dapat menyebabkan terjadinya kesalahan identifikasi spesies (Zhou et al., 2021). 

Selain itu  tiap spesies udang memiliki kunci identifikasi dan keunikan tersendiri 

antar spesies yang membuat identifikasi spesies semakin sulit dilakukan (Zhang 

et al., 2010).  

Identifikasi spesies merupakan unit fundamental dalam penelitian biologi 

dan melalui identifikasi dapat menggambarkan karakteristik spesies (Luo et al., 

2018). Hasil identifikasi sangat bermanfaat dalam kegiatan pengelolaan dan 

konservasi suatu spesies (Achmad et al., 2020). Klasifikasi taksonomi melalui 

pendekatan morfologi dan genetik penting dilakukan agar dapat menjelaskan 

lebih banyak tentang keanekaragaman spesies disuatu wilayah tertentu (Zhang 

et al., 2010).  Identifikasi yang dilakukan dapat berdasarkan pada karakterisktik 

morfologi maupun berdasarkan karakter molekuler (Thu et al., 2019). 

Identifikasi menggunakan DNA barcoding telah dilakukan pada berbagai 

spesies di perairan Merauke seperti gastropoda (Saleky & Merly, 2021), ikan 

Oreochromis sp. (Dailami et al., 2021) dan ikan Barramundi (Saleky & Dailami, 

2021).  Penelitian ini dilakukan sebagai bentuk konfirmasi spesies berdasarkan 

basis data genetik melalui teknik DNA barcoding yang mana teknik DNA 

barcoding secara umum telah berhasil mengidentifikasi spesies secara cepat dan 

akurat (Madduppa et al., 2017). Pengumpulan data berbasis data genetik sebagai 

dasar dalam kegiatan konservasi keanekaragaman hayati dan pengelolaan 

spesies asli yang berkelanjutan. Kesenjangan pengetahuan kritis dalam 

taksonomi, populasi dan pola distribusi harus diisi sebelum keputusan apa pun 

dapat diambil tentang pengelolaan konservasi yang bermakna secara biologis dan 

efektif (Chen et al., 2020). 

 

METODE PENELITIAN 

Lokasi Pengambilan Sampel 

Satu sampel jaringan udang Penaeid dikoleksi dari Pantai Payum 

Kabupaten Merauke (Gambar 1). Jaringan tissue yang diperoleh kemudian 

disimpan dalam botol sampel berisi  ethanol 96% dan disimpan sampai proses 

https://doi.org/10.47767/nekton.v2i2.395
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analisis molekuler. Analisis molekuler dilakukan di Laboratorium Biodiversitas 

Indonesia (BIONESIA) Bali untuk mendapatkan fragment DNA. 

 

 
Gambar 1. Lokasi pengambilan sampel udang Penaeid 

 

Analisis Molekuler 

Primer yang digunakan dalam penelitian ini menggunakan dua primer 

universal yang banyak digunakan untuk identifikasi dengan gen COI yaitu  

primer forward LCO1490 (5'-GGTCA ACAAA TCATA AAGAT ATTGG-3') dan 

primer reverse HCO2198 (5'-TAAAC TTCAG GGTGA CCAAA AAATC A-3') (Folmer 

et al., 1994). Reaksi PCR menggunakan  volume 25 µl dengan jumlah template 

DNA 1 - 4 µl dan terdiri dari 12,5 μl GO TAG Green Master mix, 7 μl ddH2O dan 

1,25 μl forward and reverse primer. Profil PCR meliputi denaturasi awal 94 °C 

selama 15 detik, denaturasi 94 °C selama 30 detik, annealing pada 50 °C selama 

30 detik dan extention pada 72 °C selama 45 detik dan final extention pada 72 

°C selama 10 menit, semua proses tersebut dilakukan dengan pengulangan 

sebanyak 40 siklus.  

 

Analisis Data 

Hasil sequencing diproses menggunakan model ClustalW (1.6) (Tamura et 

al., 2021) menggunakan program MEGA 11 (Molecular Evolutionary Genetic 

Analysis). Data yang telah diproses dicocokkan dengan data genetik pada 

GeneBank dari NCBI (National Center for Biotechnology Information) 

menggunakan BLAST (Basic Local Alignment Search Tool). Data genetik diunduh 

dari GenBank (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/) dan digunakan sebagai 

pembanding antara udang Penaide dari Merauke dengan udang Penaide dari 

daerah lain. Perhitungan jarak genetik (D) antar spesies dihitung dan pohon 

filogenetik juga direkonstruksi menggunakan aplikasi MEGA 11 (Tamura et al., 

2021). Rekonstruksi pohon filogenetik udang Penaeid menggunakan metode 

Neighbour-Joining (NJ) dengan model Kimura 2-parameter, nilai bootstrap 1000x. 
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https://www.ncbi.nlm.nih.gov/


NEKTON, Vol 2 No 2 Oktober 2022: hal 30 - 41           e-ISSN 2776-2734 p-ISSN 2776-2742                                                         
 

33 
How to Cite/Cara sitasi: 
Saleky, D., Dailami, M., Manan, J., & Manumpil, A. W. (2022). Identifikasi Molekuler Udang Penaeid dengan 
Pendekatan DNA Barcoding. NEKTON: Jurnal Perikanan dan Ilmu Kelautan, 2(2), 30-41. 
https://doi.org/10.47767/nekton.v2i2.395  

☑ Peer-Reviewed 

 

Tabel 1. Data sequence yang digunakan dalam analisis filogenetik  

No Spesies Lokasi Acc. Number Sumber 

1 Mierspenaeopsis sculptilis Brazil MN307453 - 

2 Mierspenaeopsis sculptilis Mozambique KP297901 (Simbine et al., 2018) 

3 Mierspenaeopsis sculptilis Mozambique KP297897 (Simbine et al., 2018) 

4 Mierspenaeopsis sculptilis Mozambique KP297899 (Simbine et al., 2018) 

5 Mierspenaeopsis sculptilis  Mozambique KP297897 (Simbine et al., 2018) 

6 Mierspenaeopsis sculptilis Mozambique KP297898 (Simbine et al., 2018) 

7 Penaeus merguiensis Thailand HQ206386 (Wanna et al., 2004) 

8 Penaeus indicus Bangladesh CRU028 (Habib et al., 2021) 

9 
Mierspenaeopsis 

hardwickii 
China MT710224 

(Xinzheng et al., 

2014) 

 

HASIL DAN PEMBAHASAN 

Identifikasi Morfologi 

Berdasarkan karakter morfologi, sampel yang dikoleksi adalah jenis udang 

Penaeid (Gambar 2). Udang Penaeid merupakan udang yang tergolong ke dalam 

family penaidae. Secara morfologi kulitnya berwarna belang-belang seperti kulit 

harimau sehingga sering dikenal dengan nama udang krosok, udang pelangi 

maupun udang loreng. Udang tersebut mempunyai dua pasang kaki yaitu kaki 

renang dan kaki jalan, jumlah kaki jalan pada udang ini mencapai tiga pasang 

dan kaki renang berjumlah lima pasang dengan memiliki satu pasang antennule.  

Habitat hidup udang ini umumnya pada subtrat berlumpur, berpasir 

ataupun campuran lampur dan pasir. Kemiripan morfologi membuat identifikasi 

dilakukan sampai pada tingkatan family. Identifikasi spesies kemudian 

dilanjutkan dengan identifikasi berdasarkan data genetik menggunakan gen COI 

yang merupakan gen yang umum dipergunakan dalam identifikasi molekuler 

pada berbagai spesies. 

 

 
Gambar 2. Morfologi udang Penaeid yang dikoleksi dari Pantai Payum Merauke, 

Papua 

Beberapa penelitian telah dilakukan sebelumnya dengan mengidentifikasi 

berbagai jenis udang laut yang tersebar di perairan pesisir Merauke yaitu spesies 

https://doi.org/10.47767/nekton.v2i2.395
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Penaeus merguiensis, Penaeus monodon, Metapenaeus endeavouri Metapenaeus 

brevicornis, Metapenaeus eborensis, Penaeus semisulcatus, Metapenaeus ensis 

dan Penaeus indicus (Duwi et al., 2019; Lantang & Merly, 2017). Perairan 

Merauke yang kaya sumber daya didukung oleh kondisi lingkungan yang sesuai 

dalam mendukung distribusi udang. Beberapa parameter lingkungan yang 

mendukung dalam distribusi udang Penaeid di perairan pesisir Merauke adalah 

suhu dan kecerahan perairan (Lantang & Merly, 2017). 

 

Karakter Molekuler 

Hasil analisis molekuler Panjang sequence DNA udang Penaeid yang 

dianalisis adalah 650 baispairs (bp). Panjang ukuran sequence tersebut memiliki 

panjang yang relatif sama beberapa fragment DNA yang ditemukan pada 

sequence DNA organisme lainnya seperti udang mantis (Dailami et al., 2022),  

gastropoda (Saleky et al., 2020; Saleky et al., 2021), maupun ikan nila (Dailami 

et al., 2021). Dapat disimpulkan hasil tersebut merupakan hasil yang tepat 

untuk DNA barcoding dengan gen COI pada udang family penaeidae. Letak 

perbedaan basa suatu spesies dapat diketahui dengan melakukan analisis 

polimorfik site. Analisis ini bertujuan untuk mengetahui letak site yang 

mengalami variasi (perubahan) dalam satu spesies yang sama. 

 

Tabel 2 Analisis polimorfik site pada M. sculptilis 

*Keterangan: simbol titik-titik menunjukkan basa yang terdapat pada kolom sesuai dengan basa pada 

kolom atas (garis kuning) 

Spesies 

Polimorfik site (pada basa ke-) 

     1 1 1 1 2 2 2 3 4 4 4 5 5 5 6 

 1 2 6 8 0 0 4 9 8 9 9 5 0 1 8 3 5 6 3 

2 0 2 4 2 0 3 8 7 0 4 7 1 3 8 4 3 0 5 7 

C T T A T T C C T C G G A A G A C T C C 

M. sculptilis 
(Merauke-

Indonesia) 

. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

M. sculptilis 
(MN307453.1 

Brazil) 

T C C T G C T T C T A A G C A G T C T T 

M. sculptilis 
(KP297901.1 

Mozambique) 

. . C T G C T T C T A A G C A G T C T T 

M. sculptilis 
(KP297900.1 

Mozambique) 

. . C T G C T T C T A A . C A G T C T T 

M. sculptilis 
(KP297899.1 

Mozambique) 

. . C T G C T T C T A A G C A G T C T T 

M.sculptilis 
(KP297897.1 

Mozambique) 

. . C T G C T T C T A A G C A G T C T T 

M.sculptilis 
(KP297898.1 

Mozambique) 

. . C T G C T T C T A A G C A G T C T T 
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Berdasarkan hasil analisis, pada M. sculptilis terdapat 20 titik mutasi yang 

menghasilkan 4 variasi haplotype. Penyebab dari perubahan urutan basa ini 

salah satunya yaitu individu tersebut melakukan adaptasi dengan 

lingkungannya sehingga terjadi perubahan urutan basa (Kusuma et al., 2016). 

 

Tabel 3. Hasil identifikasi sequence M. sculptilis menggunakan BLAST NCBI 
 

No Id 
Analisis 

BLAST 

Query cover 

(%) 
E-value 

Identity  

(%) 

Genbank 

Accession 

1 
Merauke-

01 
M. sculptilis 100 0,00 97,38 MH429355.1 

 

E-value 0,00 (Tabel 3) menunjukkan urutan spesimen pada penelitian ini 

identik yaitu dari genus maupun spesies. Nilai query cover sampel sebesar 100%.  

Hasil ini menunjukkan kesesuaian panjang urutan sampel dengan database 

spesies di GenBank. Semakin tinggi nilai persentase query cover, semakin tinggi 

tingkat homologinya (Nugraha et al., 2011; Tindi et al., 2017).  

Hasil identifikasi menggunakan BLAST NCBI, 1 spesies udang yang 

dikoleksi dari Pantai Payum Kabupaten Merauke Papua adalah udang 

Mierspenaeopsis sculptilis (Heller, 1862) yang umum dinamakan udang krosok, 

udang pelangi maupun udang loreng dengan tingkat similaritas 97,38%. Nilai ini 

relatif tinggi dan didukung oleh nilai e-value dan query cover yang mendukung 

idetifikasi mengunakan BLAST NCBI (Hikam et al., 2021). 

Beberapa penelitian yang dilakukan sebelumnya tidak ditemukan spesies 

Mierspenaeopsis sculptilis (Heller, 1862)  sehingga hasil penelitian ini menjadi 

sangat penting dalam mengkonfirmasi spesies dan distribusinya. Komposisi 

nukleotida dan komposisi rata-rata basa DNA yang ditemukan pada udang 

pelangi tersebut  adalah Thymine (T) (33,69%), Cytosine (C) (21,85%), Adenine (A) 

(27,08%), dan Guanine (G) (17,38%). Total nukleotida G+C dari fragmen Gen COI 

udang Pelangi adalah 39,23% dan A+T yaitu 60,77%, yang menunjukkan bahwa 

jumlah G+C lebih sedikit dari pada jumlah basa A+T sehingga menyebabkan 

suhu denaturasi menjadi lebih rendah (Dailami et al., 2022). Ditemukan pula 20 

mutasi titik dari 7 sequence yang dianalisis. Mutasi tersebut menyebabkan 

terjadinya variasi nukleotida pada gen COI (Kairupan et al., 2015). 

Jarak Genetik dan Filogenetik 

Data genetik berperan penting dalam  pengelolaan dan konservasi 

perikanan khususnya berhubungan konektivitas antar wilayah dan juga 

struktur populasi spesies (Saleky & Dailami, 2021). Melalui data genetik dapat 

menjawab berbagai masalah yang tidak bisa terselesaikan melalui data morfologi 

maupun ekologi. Penggunaan analisis jarak genetik dapat menjadi dasar dalam 

mempelajari evolusi molekuler, rekonstruksi filogenetik dan perkiraan waktu 

evolusi (Sohpal, 2013). Model Kimura 2-Parameter dipergunakan untuk 

menganalisis jarak genetik M. sculptilis (Tabel 4). 

https://doi.org/10.47767/nekton.v2i2.395
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Tabel 4. Jarak genetik antar individu dan spesies M. sculptilis 

No Spesies 1 2 3 4 5 6 

1 M. sculptilis 

(Merauke-Indonesia) 
* * * * * * 

2 M. sculptilis 

(MN307453.1_Brazil) 
0,0316 * * * * * 

3 M. sculptilis 

(KP297901.1_Mozambique) 
0,0284 0,0031 * * * * 

4 M. sculptilis 

(KP297900.1_Mozambique) 
0,0268 0,0046 0,0015 * * * 

5 M. sculptilis 

(KP297899.1_Mozambique) 
0,0284 0,0031 0,000 0,0015 * * 

6 M. sculptilis 

(KP297897.1_Mozambique) 
0,0284 0,0031 0,000 0,0015 0,000 * 

7 M. sculptilis 

(KP297898.1_Mozambique) 
0,0284 0,0031 0,000 0,0015 0,000 0,000 

 

Jarak genetik spesies udang M. sculptilis asal Merauke memiliki jarak 

genetik yang sangat rendah dengan udang M. sculptilis asal Brazil maupun 

Mozambique yang memiliki jarak genetik dengan jarak genetik 0,0284 dan 

0,0316. Nilai jarak genetik tersebut sangat kecil dan kurang dari 2%. Jarak 

genetik genetik kurang dari 2% dapat dikatakan merupakan spesies yang sama 

(Cai et al., 2016). 

 

Tabel 5. Jumlah dan Sebaran Haplotype M. sculptilis 

No Haplotype Jumlah Id Sampel 

1 Haplotype 1 1 - M. sculptilis 

    (Merauke_Indonesia) 

2 Haplotype 2 1 - M. sculptilis 

(MN307453.1_Brazil) 

3 Haplotype 3 4 - M. sculptilis 

(KP297901.1_Mozambique),  

- M. sculptilis 

(KP297899.1_Mozambique),   

- M. sculptilis 

  (KP297897.1_Mozambique),  

-   M. sculptilis 

  (KP297898.1_Mozambique) 

4 Haplotype 4 1 -   M. sculptilis 

  (KP297900.1_Mozambique) 

 

Sebanyak 4 haplotype  (Tabel  5) diperoleh dari hasil analisis 7 sequence 

DNA M. sculptilis dari 3 lokasi berbeda yaitu Merauke Indonesia, Brazil dan 

Mozambique dengan keragaman haplotype 0,7143. Keragaman haplotype relatif 

tinggi karena perbandingan antara jumlah sampel yang dianalisis dengan jumlah 

haplotype yang ditemukan. Nilai keragaman haplotype dapat berubah dengan 

https://doi.org/10.47767/nekton.v2i2.395
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bertambahnya sampel sequence DNA M. Sculptilis yang dianalisis. Semakin 

banyak data sequednce DNA yang dianalisis maka kemungkinan bertambahnya 

haplotype yang diperoleh semakin tinggi. Kelangsungan hidup suatu spesies 

sangat dipengaruhi oleh variasi haplotype di alam (Rachmat et al., 2016). Seleksi 

alam, mutasi dan aliran gen adalah beberapa faktor yang mempengaruhi variasi 

haplotype spesies (Adams et al., 2019). 

Total 4 haplotype  ditemukan dari 7 sequence yang dianalisis (Tabel 5). 

Terdapat perbedaan variasi haplotype  M. Sculptilis asal merauke dengan  M. 

Sculptilis asal Brazil maupun Mozambique. Hasil ini mengidikasikan tidak 

terjadinya sharring genetik antar lokasi tersebut sehingga tidak terjadi 

pencampuran variasi genetik. Rekonstruksi filogenetik menggunakan metode 

Neighbour-Joining (NJ) dengan model Kimura 2-parameter, nilai bootstrap 1000x. 

sebagai outgroup digunakan spesies Penaeus merguiensis, Penaeus indicus, 

Mierspenaeopsis hardwickii sebagai pembanding (Gambar 3). 

 

 
Gambar 3. Rekontruksi pohon filogenetik udang pelangi (M. sculptilis) 

 

Udang M. sculptilis asal Merauke Indonesia, membentuk clade yang sama 

dengan M. sculptilis asal Brazil maupun Mozambique karena merupakan spesies 

yang sama, sedangkan spesies udang lainnya membentuk clade tersendiri. 

Rekonstruksi filogenetik juga didukung oleh jarak genetik yang terbentuk antara 

M. sculptilis asal Merauke dan M. sculptilis  asal Brazil dan Mozambique sebesar 

0,0284 dan 0,0316. Hasil penelitian ini juga berhasil mengkonfirmasi 

keberadaan spesies Mierspenaeopsis sculptilis (Heller, 1862) yang hidup dan 

terdistribusi di perairan pesisir Merauke. 
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KESIMPULAN 

 Hasil analisis DNA barcoding, diperoleh spesies yang dianalisis adalah 

udang Mierspenaeopsis sculptilis (Heller, 1862) dengan panjang sequence 650 bp. 

Hasil penelitian ini juga berhasil mengkonfirmasi keberadaan spesies  

Mierspenaeopsis sculptilis (Heller, 1862) yang hidup dan terdistribusi di perairan 

pesisir Merauke. Penelitian juga menunjukkan pentingnya studi DNA barcoding 

dalam identifikasi spesies secara cepat, tepat dan efisien. 
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