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INTISARI

Genus Macrobrachium memiliki anggota spesies yang banyak dan terdistribusi di berbagai negara
diantaranya Indonesia, Malaysia, Thailand, Laos dan Vietnam. Salah satu spesies anggota genus
Macrobarachium yang dapat ditemukan di Indonesia adalah Macrobrachium sintangense atau lebih dikenal
sebagai udang regang. Identifikasi terhadap spesies ini penting dilakukan sebagai upaya untuk memperluas
kajian mengenai udang regang di Daerah Istimewa Yogyakarta. Identifikasi terhadap spesies ini dilakukan
secara morfologis maupun molekuler dengan gen 16S. Tujuan dari penelitian ini adalah untuk mengetahui
karakter morfologis dan molekuler dari M. sintangense. Identifikasi morfologis dilakukan dengan
mengidentifikasi karakter morfologi, morfometri, dan meristik sesuai kunci identifikasi. Analisis secara
molekuler dilakukan dengan isolasi, amplifikasi, elektroforesis, dan visualisasi DNA dengan UV
iluminator, DNA di sekuensing oleh 1st Base. Hasil penelitian ini menunjukkan karakter morfologis berupa
rostrum sedikit melengkung ke atas atau seperti pisau, post antennular carapace yang membulat, preanal
carina tidak ada, terdapat pubescene pada setengah proksimal hingga dua per tiga chela. Secara morfologis
semua sampel teridentifikasi sebagai anggota genus Macrobrachium. Ada delapan (8) spesimen dapat di
identifikasi sampai tingkat spesies, sebagai M. sintangense. Hasil identifikasi dua (2) spesimen secara
molekuler menunjukkan nilai similaritas tinggi dan hubungan kekerabatan yang dekat terhadap M.
sintangense dari sampel GenBank serta hubungan kekerabatan yang dekat dengan M. sintangense dari
Tukad Panti, Bali, Indonesia. Kesimpulan pada penelitian ini secara morfologis dan molekuler adalah
sampel yang ditemukan pada sungai Winongo, Tambakbayan, Code dan Opak di DIY adalah M.
sintangense.

Kata kunci: ldentifikasi, Macrobrachium, morfologi, morfologis, sungai DIY

ABSTRACT

Macrobrachium genus has many species members and distributed in various countries including Indonesia.
One of the species belonging to the Macrobarachium genus that can be found in Indonesia was
Macrobrachium sintangense or known as Sunda River Prawn. Identification of this species is important as
an effort to expand studies on Sunda River Prawn in the Region of Yogyakarta. Identification of this species
was carried out morphologically and molecularly with the 16S gene. The purpose of this study was to
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determine the morphological and molecular characters of M. sintangense. Morphological identification is
done by identifying morphological, morphometric, and meristic characters according to the identification
key. Molecular analysis was carried out by isolation, amplification, electrophoresis, and DNA visualization
with UV illuminators, DNA sequencing by 1st Base. The results of this study indicate the morphological
character of the rostrum slightly curved upwards or like a knife, rounded post antennular carapace, absent
preanal carina, pubescene in the proximal half to two thirds of the chela. Morphologically, all samples were
identified as members of the genus Macrobrachium. There are eight (8) specimens identifiable to the
species level, as M. sintangense. The results of molecular identification of two (2) specimens showed a
high similarity value and a close relationship with M. sintangense from GenBank samples and also close
relationship with M. sintangense from Tukad Panti, Bali, Indonesia. The conclusion of this research is that

morphologically and molecularly, the samples found in the Winongo.

Keywords: Identification, Macrobrachium, morphology, morphology, DIY river

PENDAHULUAN

Udang regang atau yang lebih dikenal sebagai
Macrobrachium sintangense merupakan salah
satu spesies udang dari genus Macrobrachium
yang umum ditemukan di Indonesia (Putranto,
2014). Udang ini dapat ditemukan di kolam,
waduk, danau, saluran irigasi, sungai dan estuari
(Putranto, 2014). Udang regang memiliki
kandungan protein yang tinggi yaitu 60% dari
berat kering tubuhnya, kadar lemak yaitu 7-12%
dan kadar karbohidrat kurang dari 10% (Said et
al., 2014). Udang ini biasa digunakan sebagai
pakan hidup untuk hewan budidaya seperti ikan
dan juga dikonsumsi oleh masyarakat (Putranto,
2014).

M. Sintangense tersebar luas di Thailand,
Malaysia, Kalimantan, Sumatera dan Jawa
(Sabar, 1979). Berdasarkan penelitian
sebelumnya oleh Trijoko et al. (2015) diketahui
bahwa udang ini ditemukan di Daerah Istimewa
Yogyakarta (DIY) yaitu di aliran sungai Opak.
DIY memiliki beberapa aliran sungai diantaranya
adalah sungai Opak, Code, Winongo, dan
Tambakbayan yang belum dilakukan kajian
terhnadap M. Sintangense. Sehingga penting
dilakukan kajian terhadap spesies ini di berbagai
sungai yang ada di DIY sebagai upaya untuk
memperluas kajian terhadap udang regang di
DIY.

Identifikasi terhadap M. sintangense dapat
dilakukan secara morfologis maupun molekuler.

Identifikasi secara morfologis memerlukan
karakter identifikasi berupa karakter morfologi,
morfometri, dan meristik. Namun, Kkarakter
morfologis utama pada udang Macrobrachium
bergantung pada keadaan lingkungan, perubahan
dalam siklus hidup, jenis kelamin, dan dominansi
sosial (Page & Hughes, 2011). Sehingga
diperlukan cara identifikasi yang lebih akurat
untuk mendukung hasil identifikasi morfologi M.
sintangense yaitu melalui identifikasi molekuler.
Salah satu metode molekuler yang dikembangkan
adalah menggunakan DNA barcoding dari gen
mitokondria 16S rRNA (Munasinghe, 2010;
Sharma et al., 2014). Gen 16S sering digunakan
untuk studi di pertengahan yaitu pada tingkat
kategori seperti familia atau genera (Arif & Khan,
2009). Gen pengkode RNA ribosomal 16S adalah
gen yang lestari (conserved).

Melalui penelitian ini diharapkan dapat
memberikan  kontribusi  bagi  kelengkapan
database mengenai karakterisasi genetik pada
udang regang (M. sintangense) serta sebagai
sumber informasi ilmiah yang dapat digunakan
dalam budidaya dan konservasi udang regang.
Selain itu, penelitian ini diharapkan dapat
melengkapi data keanekaragaman  spesies
Macrobrachium di Yogyakarta.

MATERI DAN METODE
Tempat dan waktu penelitian

Penelitian dilaksanakan dengan pengambilan
sampel udang di empat sungai di Daerah Istimewa
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Yogyakarta dengan rentang waktu dari tahun
2012 hingga 2016. Sampel diambil dari sungai
Opak, Code, Winongo, serta Tambakbayan.
Selanjutnya  dilakukan  pengambilan  data
morfologi dilakukan di Laboratorium Sistematika
Hewan Fakultas Biologi UGM pada bulan
November 2019 dan dilanjutkan pada bulan
Februari hingga Agustus 2020. Pengambilan data
molekuler dilakukan pada bulan Februari hingga
Agustus 2020 di Laboratorium Genetika dan
Pemuliaan Fakultas Biologi UGM.

Bahan dan alat

Bahan untuk preservasi udang hasil sampling
menggunakan alkohol 96%. Bahan untuk isolasi
DNA adalah jaringan dari abdomen udang regang

Metode

Identifikasi morfologis dilakukan dengan cara
mengamati bagian tubuh udang secara langsung
maupun menggunakan bantuan mikroskop
digital. Identifikasi ini dilakukan dengan
mengamati karakter morfologi, meristik, dan
morfometri  sesuai dengan jurnal kunci
identifikasi. Pada penelitian ini, kunci identifikasi
mengacu pada jurnal Chace & Bruce (1993) dan
Wowor et. al, (2004) mengenai udang
Macrobrachium  sintangense.  Pengamatan
karakter morfologi berupa ada tidaknya bagian
tubuh tertentu pada udang sesuai kunci
identifikasi. Pengamatan karakter meristik
dilakukan dengan cara menghitung jumlah bagian
tubuh tertentu pada udang sesuai kunci
identifikasi. Sementara pengamatan terhadap
karakter morfometri dilakukan dengan cara
mengukur bagian tubuh udang sesuai kunci
identifikasi.

Identifikasi molekuler dilakukan dengan
melakukan isolasi, amplifikasi, elektroforesis,
dan dokumentasi pita DNA hasil elektroforesis.
Isolasi DNA lobster dilakukan mengikuti
petunjuk QIAGEN DNEasy Blood & Tissue Kits.
Amplifikasi DNA menggunakan primer 16 Sar
dan 16 Sbr dilakukan berdasarkan Protokol
Bioline MyTag Red Mix. Amplifikasi DNA
dilakukan dengan mesin PCR menggunakan lima
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sebanyak 50 mg, 180 ul buffer ATL, 20 ul
proteinase-K, 200 ul buffer AL, 200 pl ethanol
absolut 100%, 500 pl buffer AW-1, 500 ul buffer
AW-2, 250 pl buffer AE. Komponen bahan untuk
PCR yaitu DNA template (5,5 pl), ddH20 (3 pl),
MgCI2 (1 ul ), primer 16S rRNA. Primer yang
digunakan adalah primer 16 Sar (5’CCTG
TTTANCAAAAACAT-3’) sebagai  primer
forward dan 16 Sbr
(5’AGATAGAAACCAACCTGG-3’)  sebagai
primer reverse. Bahan untuk elektroforesis yaitu
gel agarose 1% dan pewarna Florosafe DNA Stain
(2 ul). Alat yang digunakan untuk identifikasi
morfologis adalah kamera mikroskop digital,
pinset, jangka sorong, dan jurnal kunci
identifikasi Macrobrachium sintangense.

Tahapan vyaitu predenaturation pada suhu
95°C, denaturation pada suhu 95°C, annealing
pada suhu 50°C, extention pada suhu 72°C, dan
final extention pada suhu 72°C. Hasil PCR
kemudian dielektroforesis menggunakan gel
agarose 1% tegangan 100 volt dalam buffer TBE
(Tris Borat EDTA) dan digunakan DNA ladder
sebagai marker. Pita DNA kemudian di
dokumentasikan dengan UV illuminator. Apabila
pita DNA terlihat jelas dan memenuhi standar
yaitu memiliki panjang basepair £500 bp maka
DNA dapat di lanjutkan ke proses sekuensing di
PT. Genetika Science Indonesia, Jakarta,
Indonesia.

Analisis data

Analisis data meliputi analisis data morfologis
dan molekuler. Analisis morfologi dilakukan
dengan cara mengkonversi data karakter
morfologis yang diperoleh menjadi matriks biner
(0-1). Sifat yang tidak dimiliki oleh suatu individu
ditulis dengan angka 0. Pada karakter morfometri,
nilai yang berada dalam kisaran deviasi ditulis
dengan angka 1 dan yang berada di luar kisaran
deviasi ditulis dengan angka 0. Matriks data
dibuat dengan program Ms. Excel 2007. Analisis
clustering menggunakan metode UPGMA
(Unweighted Pair  Group  withArithmetic
Average) dengan program MVSP 3.1 (Multi
Variate Statistical Package). Analisis data
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molekuler dilakukan dengan mengolah hasil
sekuensing DNA sampel. Sekuen DNA yang
diperoleh  diedit menggunakan  software
Genestudio kemudian di BLAST di NCBI untuk
mencocokan sampel dengan sekuens di GenBank.
Sekuen yang sudah terverifikasi sebagai
Macrobrachium sintangense kemudian dilakukan
anlisis jarak genetik, pohon filogenetik, variasi
genetik, dan situs polimorfik.
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HASIL

Berdasarkan sampling yang telah dilakukan
pada sungai Code, Winongo, Opak, dan
Tambakbayan maka didapatkan hasil seperti pada
Tabel 1. Pada penelitian ini didapatkan 15
individu hasil sampling yang ditemukan baik
pada bagian tengah maupun hilir sungai. Hasil
sampling  kemudian diidentifikasi  secara
morfologis dan molekuler untuk mengetahui
karakter molekuler dan morfologis dari sampel M.
sintangense yang didapat.

Tabel 1. Hasil sampling udang di Sungai Opak, Winongo, Code, dan Tambakbayan

No Sungai Bagian Keterangan Singkatan Identifikasi Singkatan
Sungai Morfologis Identifikasi Molekuler

1 OoT1

2 Tengah 3 individu oT2 MS1

3 0oT3

4 Opak OH1

: Hilir 4 individu one Ms2

7 OH4

g Winongo Tengah 2 individu wg MS3
10 CT1

11 Code Tengah 3 individu CT2 MS4
12 CT3

13 TH1

14 Tambakbayan Hilir 3 individu TH2 MS5
15 TH3

Identifikasi Morfologis

Identifikasi secara morfologis dilakukan
dengan  melakukan  pengamatan  karakter
morfologi, meristik, dan morfometri. Hasil
pengamatan mengacu pada ciri karakter
morfologis yang dimiliki oleh Macrobrachium
sintangense menurut jurnal Chace & Bruce
(1993) dan Wowor et. al, (2004). Berikut ini
merupakan  karakter ~ M.sintangense  yang
ditemukan pada sampel yang diteliti (Gambar 1).

@ (b)

Gambar 1. Karakter M. sintangense pada sampel yang diteliti

Berdasarkan penelitian yang telah dilakukan
maka didapatkan hasil seperti pada Tabel 2. Hasil
penelitian menununjukan bahwa dalam penelitian
didapat 15 sampel yang semuanya teridentifikasi
sebagai udang anggota genus Macrobrachium.
Hanya sampel OT1, OT2, OH2, WT2, CT1, CT2,
CT3 dan TH1 yang dapat teridentifikasi hingga
tingkat  spesies  sebagai  Macrobrachium
sintangense.

10
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Tabel 2. Hasil analisis morfologis udang dari Sungai Code, Opak, Winongo, dan Tambakbayan

; Singkatan . e
No Sungai 23?]';;} Keterangan Identifikasi Has:\l/l:)?]ggggikaﬂ
Morfologis
1 Jantan 0oT1 M. sintangense
2 Tengah Jantan 0oT2 M. sintangense
3 Juvenile OT3 Macrobrachium
4 Opak Pleopod kedua hilang OH1 Macrobrachium
5 Hilir Jantan OH2 M. sintangense
6 Juvenil OH3 Macrobrachium
7 Juvenil OH4 Macrobrachium
8 Winongo Tengah Juvenil WT1 Macrobrachium
9 Jantan WT2 M. sintangense
10 Jantan CT1 M. sintangense
11 Code Tengah Jantan CT2 M. sintangense
12 Jantan CT3 M. sintangense
13 Jantan TH1 M. sintangense
14 Tambakbayan Hilir Juvenil TH2 Macrobrachium
15 Juvenil TH3 Macrobrachium
Identifikasi Molekuler
Pada penelitian ini, identifikasi secara Sampel yang telah memenuhi standar panjang

molekuler dilakukan dengan gen mitokondrian
16S. DNA yang telah diisolasi, diamplifikasi dan
dielektroforesis kemudian dilihat pita DNA nya
melalui UV illuminator seperti pada gambar 1.
Identifikasi secara molekuler hanya dilakukan
terhadap sampel MS1, MS3, MS4, dan MS5.
Sampel MS1 dan MS5 tidak dapat diidentifikasi
secara molekuler dikarenakan terjadinya
kontaminasi dan rusaknya jaringan tubuh.
Rusaknya jaringan tubuh ini dapat dikarenakan
waktu preservasi yang lama pada suhu rungan.
Pada penelitian ini, sampel MS3 dan MS4
memiliki panjang fragmen gen mitokondria 16S
sebesar £500 bp (Gambar 2).

Gambar 2. Pita DNA Individu MS3 dan MS4 hasil
amplifikasi PCR dan M merupakan marker
DNA.

fragmen DNA kemudian di sekuensing. Sekuen
DNA vyang diperoleh diedit menggunakan
software Genestudio kemudian di BLAST di
NCBI untuk mencocokan sampel dengan sekuens
di GenBank. Hasil BLAST terlihat pada Tabel 3.
Hasil BLAST menunjukan bahwa sampel MS3
memiliki nilai ldentity tertinggi dengan sampel
JQ362451.1 M. sintangense dan JQ362450.1 M.
sintangense dari sampel GenBank. Nilai Query
cover tertinggi hasil BLAST terhadap sampel
MS3 dan MS4 adalah sebesar 99%.

Setelah  dilakukan BLAST, selanjutnya
dilakukan analisis jarak genetik menggunakan
softwere Mega 7.0.21 dan hasilnya seperti yang
terlihat pada Tabel 4. Jarak gentik terkecil sampel
MS3 dan MS4 terhadap sampel GenBank adalah
sebesar 0,60% dan 1% terhadap sampel Ul
Macrobrachium sintangense Tukad Panti dari
Bali, Indonesia penelitian sebelumnya. Jarak
genetik terkecil kedua adalah antara sampel MS3
dan MS4 terhadap sampel sampel JQ362451.1 M.
sintangense dan JQ362450.1 M. sintangense dari
GenBank yaitu sebesar 1,40% dan 1,8%.

Berdasarkan nilai jarak genetik yang didapat,
kemudian direkonstruksi pohon filogenetik sperti
yang terlihat pada Gambar 3. Pada pohon

11
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filogenetik yang terbentuk terlihat bahwa sampel
MS3 dan MS4 memiliki hubungan kekerabatan
yang dekat dengan sampel Ul M. sintangense
Tukad Panti, Bali, Indonesia dan juga hubungan
kekerabatan yang dekat dengan sampel GenBank
M. sintangense JQ362451.1 dan M. sintangense
JQ362450.1.

PISSN: 1410-5292  EISSN: 2599-2856

sampel GenBank M. sintangense JQ362451.1
seperti pada Tabel 5. Berdasarkan data variasi
genetik diketahui bahwa panjang fragmen DNA
sampel adalah 558 bp, jumlah variable site
sebanyak 14 site dengan 0 parsimony site dan 14
polymorphic site. Nucleotide diversity (r) sebesar

Pohon filogenetik  kemudian 0,01691 + 0,00693 dan haplotipe diversity
dianalisis lebih lanjut pada variasi genetik yang sebesar 1 +0,272.
terjadi antara sampel MS3 dan MS4 terhadap
Tabel 3. Hasil Similaritas dengan BLAST
No Sampel NCBI NiSa Spes'm?\q&l
1 JQ362451.1 M. sintangense Identity 97.30% 97.48%
Query cover 99% 99%
2 JQ362449.1 M. sintangense Identity 93.33% 93.51%
Query cover 99% 99%
3 JQ362450.1 M. sintangense Identity 97.30% 97.48%
Query cover 99% 99%
4  FM986641.1 M. sintangense Identity 93.81% 93.60%
Query cover 92% 92%
5 JQ362452.1 M. tratense Identity 93.33% 93.51%
Query cover 99% 99%
6  EU493147.1 M. nipponense Identity 92.45% 92.62%
Query cover 97% 97%

Tabel 4. Jarak Genetik (%) Udang Macrobrachium sintangense. Setiap satu sampel model dibandingkan dengan sampel
dari GenBank NCBI. Angka dengan warna biru merupakan Standard Error (SE), sedangkan warna hitam adalah

jarak genetik.

53

[ <) <5 3} 'S %

e e e - 2 o=

- o© — o — o - @ o D

o2 22 | 32| x2| g8

Ls I s Qs © g c o
3 . 83 | 82 | 83| 23 | 288
9s 9s |95 | &5 | 5358
MS4 030% | 060% | 1,10% | 060% | 1,20% | 0,40%
MS3 0,40% 050% | 1,10% | 050% | 1,10% | 0,30%
103624511 M. sintangense 1,80% | 1,40% 1,10% | 0% | 120% | 0,50%
10362449.1 M. sintangense 6,40% | 590% | 6,20% 1,10% | 0,70% | 1,10%
10362450.1 M. sintangense 1,80% | 1,40% 0% | 6,20% 1,20% | 0,50%
FM986641.1 M. sintangense 6,60% | 6,10% | 6,40% | 2,50% | 6,40% 1,20%

glkMdagfot:raChium sintangense 1% | 060% | 1,20%| 6,20% | 1,20% | 6,40%
uKa antl
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2ar MS3
43 |L_ U1 Macrobrachium sintangense Tukad Panti
100 MS4

Macrobrachium sintangense JQ2362451 1
33 I Macrobrachium sintangense JQ362450.1
—— Macrobrachium sintangense FM39866471.1

53

24

a9 {Macrobrachium sintangense JQ362449 1
£a 35 L Macrobrachium tratense JQ362452 1
Macrobrachium nipponense EU493147 1
Macrobrachium asperulum AB250452 1
Macrabrachium idella JE774075.1

a7 Macrobrachium gracilirostre EU493142 .1
an 5£Macrubrachium jarcense EU493146.1
Macrobrachium latimanus DQ194937.1
1 Macrobrachium carcinus HM352450.1
|| 72 Macrobrachium malcolmsonii KR736341.1
Eh Macrobrachium canarae JF774072.1

Macrobrachium villosimanus HM751940 1

73
37 Macrobrachium dacqueti JF792431.1
100 ' Macrobrachium rosenbergii KMG10148 1

Caridina pseudodenticulata DQ194973 .1

0,050

Gambar 3. Pohon filogeni Neighbor-Joining dari sampel penelitian, beberapa spesies dari genus Macrobrachium ditambah
dengan satu spesimen outgroup dari genus Caridina

Tabel 5. Variasi Genetik Udang Jenis Macrobrachium sintangense. Sampel yang diteliti (2 sekuen) dan GenBank (1 sekuen)
berdasarkan gen rRNA mitokondria

Nucleotide Haplotype

Jumlah —Jumlah Parsimony  Variable Monomorphicsites  Diversity Diversity

Spesies bp

Individu Haplotipe Sites Sites ) (Hd)
M. sintangense 517 4 4 2 11 501 0,01139 + 1,00 £
0,00333 0,177
Berdasarkan data variasi genetik, diketahui yang berasal dari Thailand (Tabel 6). Berdasarkan
tedapat 4 haplotipe dari sample yang diteliti yaitu hasil situs polimorfik pada Tabel 7 terdapat 9
MS3, M. sintangense Tukad Panti, MS4 dan transisi dan 2 transversi.

sampel GenBank M. sintangense JQ362451.1

Tabel 6. Data Haplotipe Udang Macrobrachium sintangense. Udang dalam penelitian (MS3 dan MS4) dan dari Genbank
(JQ362451.1).

Haplotipe égmgiew Acce(szs?cr:rll3 aNnuljnber Asal Author
1 1 JQ362451.1 Thailand Pinpart et al., 2012- Unpublished
2 1 MS4 Yogyakarta, Indonesia Dalam penelitian
3 1 MS3 Yogyakarta,Indonesia Dalam penelitian
4 1 M. sintangense Tukad Panti  Tukad Panti, Bali, Indonesia Unpublished

13
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Tabel 7. Situs Polimorfik antara sampel yang diteliti (MS3 dan MS4) dengan sampel GenBank.

Situs Polimorfik
1 2 2 2 2 4 4 5
Sampel
6 8 6 5 8 9 9 5 8 1
1 7 8 1 8 8 6 7 1 2 7
JQ362451.1 C G| T G| A C A | A|T T T
MS4 T A|l G| A |G T G G| G| C
MS3 T A G T G G| G| C .
M. sintangense Tukad Panti T . G G| G|G|C]|C
= =
B Kz g 7z 7z k%) 7} D g 7z 7
wn (2] wn (2] (2] [72] (72} [72] wn (2] (2]
§ |g|8|8|8| 8| s8|8|8| 8|S
= ] S = = O = = e N ) O = O i A =
Transisi
Transversi

PEMBAHASAN

Hasil sampling berupa 15 sampel udang yang
didapat dari Sungai Opak, Code, Winongo, dan
Tambakbayan. Pada Tabel 1 diketahui bahwa
sampel yang didapat berjumlah 15 sampel yang
seluruhnya  dianalisis secara  morfologis.
Sementara analisis secara molekuler hanya
dilakukan terhadap sampel MS1, MS3, MS4, dan
MS5. Sampel tersebut dianggap telah mewakili
hasil sampling secara keseluruhan dari keempat
sungai tersebut. Pemilihan sampel ini didasari
pada perwakilan sampel pada setiap sungai.
Sampel MS1 dan MS5 tidak dapat diidentifikasi
secara  molekuler dikarenakan terjadinya
kontaminasi dan rusaknya jaringan tubuh.
Rusaknya jaringan tubuh ini dapat dikarenakan
waktu preservasi yang lama pad suhu
rungan.Sampel MS3 merupakan sampel yang
berasal dari Sungai Code dan sampel MS4
merupakan sampel yang berasal dari Sungai
Winongo.

Analisis morfologis dilakukan terhadap semua
sampel yang didapat pada saat sampling. Karakter
yang digunakan dalam analisis morfologis
meliputi tiga karater yaitu karakter morfologi,
meristik, dan morfometri. Karakter morfologi
berupa ada tidaknya bagian tubuh tertentu.
Karakter morfometri berupa ukuran suatu bagian

tubuh. Sementera karakter meristik berupa jumlah
dari bagian tubuh yang dapat dihitung.
Berdasarkan hasil analisis yang diperoleh pada
Tabel 1 diketahui bahwa semua sampel
teridentifikasi dalam genus Macrobrachium.
Karakteristik dari genus Macrobrachium adalah
karapas tidak memiliki branchiostegal spine
namun memiliki hepatic spine, Dactylus pada tiga
pasang pereiopod terakhir genus Macrobrachium
bersifat non bifida atau sederhana. Selain itu,
tidak terdapat appendix pada endopod pleopod
pertama individu jantan (Chace & Bruce, 1993).
Menurut Holthuis (1950) ciri lain yang dapat
digunakan untuk mengetahui anggota genus
Macrobrachium adalah pleura pada segmen
kedua membulat menutupi pleura pada segmen
pertama dan ketiga. Dari keseluruhan sampel,
hanya beberapa sampel saja yang teridentifikasi
sebagai sampel Macrobrachium jantan dewasa
sehingga dapat dianalisis lebih lanjut untuk
menentukan spesies. Macrobrachium jantan
dewasa dapat diketahui dengan adanya spina
masculina.

Sampel Macrobrachium jantan dewasa yang
teridentifikasi sebagai M. Sintangense adalah
sampel OT1, OT2, OH2, WT2, CT1, CT2, CT3
dan TH1. Identifikasi ini dilakukan berdasarkan
hasil identifikasi morfologis pada Gambar 1. Ciri
morfologi dari M. sintangense diantaranya berupa
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rostrum sedikit melengkung ke atas atau seperti
pisau, post antennular carapace yang membulat,
preanal carina tidak ada, terdapat pubescene pada
setengah proksimal hingga dua per tiga capit
(Wowor et. al, 2004). Ciri meristik dari M.
sintangense menurut Wowor et. al, (2004) dan
Chace & Bruce (1993) jumlah gigi pada dorsal
rostrum berkisar antara 9 dan 13, sementara
jumlah gigi rostrum bagian ventral kurang dari 7
gigi. Sementara ciri morfometri dapat dilihat dari
pereiopod kedua dengan carpus lebih panjang
daripada. Namun, ukuran carpus yang lebih
panjang dari merus tidak dapat menjadi patokan
utama, hal tersebut dikarenakan ukuran tubuh
udang dapat berubah ukuran sepanjang hidupnya.
Pada penelitian ini, sampel OT1, OT2, OH2,
WT2, CT1, CT2, CT3 dan TH1 memiliki karakter
yang sesuai dengan Kkunci identifikasi M.
sintangense sehingga teridentifikasi sebagai
sampel M.sintangense.

Analisis molekuler meliputi isolasi DNA,
amplifikasi DNA, elektroforesis, hingga
dokumentasi pita DNA. Berdasarkan analisis
tersebut diketahui bahwa pita DNA gen
mitokondria 16S pada individu MS3 dan MS4
memiliki panjang fragmen £500 bp (Gambar 2).
Gen mitokondria 16S sebaiknya sepanjang 500 bp
untuk dapat dianalisis pada BLAST, atau
terburuknya adalah sepanjang 400 bp (Yang et al.,
2014). Berdasarkan penyataan tersebut, maka
panjang gen mitokondria ini telah memenubhi
persyaratan untuk dapat dilakukan analisis
similaritas dengan menggunakan BLAST.
Sehingga sampel MS3 dan MS4 tersebut
kemudian di sekuensing.

Hasil sekuensing sampel MS3 dan MS4
kemudian dianalisi menggunakan BLSTN untuk
mencocokan dengan sampel yang ada di
GenBank. Berdasarkan hasil BLAST pada Tabel
3 diketahui bahwa sampel MS3 memiliki nilai
identity tertinggi dengan sampel dengan sampel
JQ362451.1 M. sintangense dan JQ362450.1 M.
sintangense dari sampel GenBank yaitu sebesar
97,30%. sampel MS3 memiliki nilai identity
tertinggi dengan sampel dengan sampel
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JQ362451.1 M. sintangense dan JQ362450.1 M.
sintangense dari sampel GenBank yaitu sebesar
97,48%. Nilai identity diatas 97% menunjukan
bahwa sampel yang diteliti signifikan satu spesies
dengan sampel M. sintangense dari GenBank
(Hadiprata et al, 2015). Nilai Query cover
tertinggi hasil BLAST terhadap sampel MS3 dan
MS4 adalah sebesar 99%. Query cover adalah
nilai yang menjelaskan seberapa banyak sekuen
query yang tertutup oleh sekuen target. Jika
sekuen target dalam database membentang
seluruh sekuen yang ditarget, lalu nilai query
cover adalah 100%. Hal ini menunjukan seberapa
kuat hubungan antar sekuen (Fassler et al., 2011).

Setelah dilakukan BLAST kemudian sampel
dianalisis jarak genetiknya. Hasil analissi jarak
genetik ditunjukan pada Tabel 4. Jarak gentik
terkecil sampel MS3 dan MS4 terhadap sampel
GenBank adalah sebesar 0,60% dan 1% terhadap
sampel U1 Macrobrachium sintangense Tukad
Panti dari Bali, Indonesia penelitian sebelumnya.
Jarak genetik terkecil kedua adalah antara sampel
MS3 dan MS4 terhadap sampel sampel
JQ362451.1 M. sintangense dan JQ362450.1 M.
sintangense dari GenBank yaitu sebesar 1,40%
dan 1,8%. Jarak genetik adalah tingkat perbedaan
gen (genom) di antara spesies atau antara populasi
dalam satu spesies, berupa proporsi situs
nukleotida yang memiliki perbedaan antara dua
sekuen yang dibandingkan (Nei, 1987). Suatu
individu dikatakan mengalami spesiasi apabila
memiliki jarak genetik di atas 3% (Jose et al.,
2015). Berdasarkan nilai jarak genetik tersebut
maka sampel MS3 maupun MS4 merupakan satu
spesies dengan M. sintangense  sampel M.
sintangense dari Tukad Panti, Bali, Indonesia dan
M. sintangense dari Thailand. Nilai jarak genetik
didukung dengan pohon filogenetik yang
terbentuk seperti pada gambar 2. Pohon
filogenetik ini akan menunjukan hubungan
kekerabatan yang terjadi.

Berdasarkan Tabel 5 dan 6 diketahui bahwa
dari sampel MS3 dan MS4 vyang diteliti
dibandingkan dengan sampel JQ362451.1 M.
sintangense dari GenBank memiliki variasi
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genetik. Berdasarkan analisis variasi genetik
tersebut menunjukkan bahwa dari 517 bp seluruh
sekuens gen mitokondria 16S sampel terdapat 11
variable site dan 2 parsimony. Berdasarkan Tabel
5 diketahui bahwa nilai haplotype diversity (Hd)
yang diperoleh sebesar 1,00 £0,177. Keragaman
haplotype (Haplotype diversity/Hd) menunjukkan
banyaknya variasi haplotype yang ada didalam
suatu populasi yang menunjukkan dua alel sampel
acak yang berbeda (Nei dan Li, 1979). Nilai
haplotype diversity sebesar 1 menunjukkan
bahwa keseluruhan sampel yang diuji adalah
haplotype yang berbeda, seperti yang ditunjukan
jumlah haplotype yaitu 4 (Tabel 6). Berdasarkan
Tabel 5 diketahui bahwa nilai nucleotide diversity
() 0,01139 + 0,00333. Nucleotide diversity
adalah rata-rata variasi nukleotida dalam satu
bagian sekuen yang sama antar individu (De Jong
et al., 2011). Nilai nucleotide diversity tersebut
menunjukkan  bahwa terdapat perbedaan
nukleotida yaitu 11 situs. Perbedaan yang terjadi
terdapat pada fragmen DNA ke- 1, 67, 88, 161,
258, 288, 296, 297, 451, 482, 517 seperti yang
ditunjukan pada tabel situs polimorfik (Tabel 7).

Situs polimorfik menunjukkan letak terjadinya
mutasi basa nitrogen pada sekuen sehingga
menghasilkan variasi nukleotida. Berdasarkan
hasil situs polimorfik pada Tabel 7 terdapat 9
transisi, dan 2 transversi. Indel dapat berupa
mutasi gen yaitu insersi atau delesi (Chen et al.,
2009). Transisi adalah perubahan basa purin
menjadi basa purin lainnya atau pirimidin
menjadi pirimidin lainnya. Transisi terjadi pada
urutan basepair ke- 1, 67, 161, 258, 288, 296. 297,
482, 517 (Tabel 6). Transversi adalah perubahan
basa purin menjadi pirimidin atau pirimidin
menjadi purin (Lyons dan Lauring, 2017).
Transversi terjadi pada urutan basepair ke-88 dan
451 (Tabel 7).

SIMPULAN

Sampel yang ditemukan pada sungai
Winongo, Tambakbayan, Code dan Opak di DIY
adalah M. sintangense dengan karakter
morfologis berupa rostrum sedikit melengkung ke
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atas atau seperti pisau, post antennular carapace
yang membulat, preanal carinal tidak ada,
terdapat pubescene pada setengah proksimal
hingga dua per tiga capit, sementara karakter
molekuler berupa nilai similaritas 97.30% dan
97.48%  dengan  spesies  Macrobracium
sintangense dari GenBank (JQ362450.1 dan
JQ362451.1) saat dilakukan BLAST serta
memiliki hubungan kekerabatan yang dekat
terhadap M. sintangense dari Tukad Panti Bali,
Indonesia yaitu dengan nilai jarak genetik 0,6%
dan 1% sehingga sampel diketahui sebagai
Macrobracium sintangense.
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