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Abstract: Lemuru fish from the Clupeidae family in various countries have 

many similarities that are difficult to distinguish between one species and 

another. This study aims to determine the morphological and molecular 

characteristics, genetic diversity, and kinship of lemuru fish in Tanjung Luar 

waters with lemuru fish species in countries. The molecular feature of lemuru 

fish used in this study was a marker for the cytochrome c oxidase subunit 1 

(CO1) gene. The lemuru fish sample used in this study was lemuru caught in 

the waters of Tanjung Luar by small-scale fishermen. Lemuru fish sampling 

method using random, totaling 100 individuals. Firstly, the lemuru fish 

samples were grouped based on morphological characters. Next, segregation 

and augmentation of the CO1 gene DNA in five lemuru fish samples using a 

pair of primers. The amplification of DNA about 700 bp in size was 

sequenced. CO1 gene sequence data of lemuru samples were analyzed using 

MEGA 11 Software (Molecular Evolutionary Genetics Analysis) Version 11. 

The phylogenetic relationships obtained showed that the lemuru samples 

from Tanjung Luar waters, East Lombok, is in the same clade as Sardinella 

Jussieu from Malaysia and has a very close kinship relationship. 

 

Keywords: CO1 gene, haplotype, lemuru, marker, Phylogenetic. 

 
Pendahuluan 

 

Ikan lemuru menjadi komoditi unggulan 

terbesar ketiga setelah tuna dan udang, dan 

produksinya cenderung menurun di sebagian 

besar wilayah perairan laut Indonesia (Ditjen 

Tangkap-DKP, 2018). Selain itu, jenis ikan ini 

merupakan komoditas perikanan pelagis kecil 

yang sangat bernilai ekonomis, populasinya 

melimpah, dan kandungan omega-3 tinggi yang 

sangat baik untuk kesehatan tubuh. Kebutuhan 

akan ikan lemuru yang tinggi menyebabkan 

tingginya angka penangkapan komoditas ini di 

perairain, sehingga dapat menyebabkan resiko 

penurunan jumlah populasi. Penurunan hasil 

tangkapan ikan di perairan laut tidak hanya di 

wilayah perairan Indonesia, tetapi di seluruh 

dunia, bahkan saat ini populasi ikan semakin 

terancam disebabkan oleh eksploitasi berlebihan, 

polusi, perusakan habitat, dan perubahan iklim 

(Martinez et al., 2018). Untuk meminimalisir 

resiko yang dapat terjadi, diperlukan pengelolaan 

tepat berdasarkan atas data informasi yang 

memadai. Salah satu informasi yang penting 

diketahui adalah keragaman genetik ikan lemuru. 

Hasil ini menggambarkan bahwa ditengah 

tingginya kegiatan penangkapan, ikan lemuru 

secara genetik masih memiliki keragaman yang 

tinggi sehingga dimungkinkan komoditas ikan 

lemuru memiliki adaptasi yang tinggi terhadap 

kondisi lingkungan (Hendiari et al., 2020).  

Keragaman genetik ikan lemuru sedikit 

lebih tinggi dari ikan laut lainnya meskipun 

memiliki jarak dan variasi genetik rendah antar 

sampel dari populasi lemuru (Sardinella lemuru 

Bleeker) di perairan Selat Bali, Sunda, dan Selat 

Lombok (Permana et al., 2010). Sardinella 

longiceps merupakan spesies ikan lemuru yang 

paling banyak tertangkap di perairan Selat Bali, 

memiliki beberapa nama yaitu: Clupea 

(Harengula) longiceps (C.V.), S. lemuru Bleeker, 

1853, S. lemuru, Bali Sardinela (Whitehead, 

1985). Di dalam Statistik Perikanan Indonesia 

semua jenis ikan lemuru diberi nama dengan 

lemuru (Ditjen Tangkap-DKP, 2018). Perairan 

laut NTB memiliki potensi produksi ikan lemuru 

cukup besar yaitu 4.590,3 ton/tahun, sedangkan 

jumlah dan nama spesies ikan lemuru sampai saat 

belum dilaporkan (BPS NTB, 2013). Studi yang 

telah dilakukan di dua lokasi perairan laut Nusa 

Tenggara Barat melaporkan bahwa ikan lemuru 

di perairan Selat Alas memiliki 6 variasi genetik 

yang diidentifikasi berdasarkan metode RAPD 

dengan menggunakan primer 5'-AAGAGCCCG 
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(Mahrus et al., 2007). Ikan lemuru tersebut 

memiliki banyak kemiripan dengan Sardinella 

aurita berdasarkan sekuens gen 12S rRNA, 

sedangkan produksi Omega-3 ikan lemuru tidak 

ditentukan oleh faktor genetik (Mahrus et al., 

2012). Dari semua hasil penelitian tersebut 

tampaknya belum bisa menjelaskan taksonomi 

spesies lemuru secara akurat, karena metode 

identifikasi yang digunakan memiliki banyak 

kelemahan seperti yang terjadi pada kesamaan 

nama pada dua spesies berbeda karena kesamaan 

morfologi.  

Metode identifikasi spesies mahluk hidup 

terbaru dan sangat efektif dalam satu dekade 

terakhir ini adalah DNA barcoding atau barcode 

DNA. DNA barcoding merupakan teknik 

mengkarakterisasi dan mengidentifikasi spesies 

mahluk hidup secara cepat dan akurat 

menggunakan sekuens DNA pendek (Zein dan 

Fitriana, 2012; Lebonah et al., 2014; Li et al., 

2015; Dong et al., 2021). DNA barcoding yang 

banyak digunakan sebagai alat identifikasi 

spesies dan subspesies hewan yang telah terbukti 

sangat efektif adalah Gen CO1 dengan panjang 

sekitar 650 bp (Lakra et al., 2011; Quilang et al., 

2011; Zein dan Fitriana, 2012). Efektifitas Gen 

CO1 ini adalah variasi intraspesifik rendah 

sedangkan variasi interspesifiknya tinggi 

terutama pada taksa yang berdekatan (Ward et 

al., 2005; Hajbabaei et al., 2006). Selain itu, 

DNA barcode ini mampu mengenali spesies 

mulai dari larva, juvenil dan ikan dewasa 

termasuk spesies yang belum dinamai dan juga 

dalam bentuk produk olahan dapat diketahui 

spesiesnya secara cepat dan akurat (Smith et al., 

2008). Quilang et al. (2011) berhasil 

membuktikan spesies ikan lemuru S. tawilis dari 

perairan tawar berbeda dengan S. albella dan 

beberapa spesies lemuru lainnya dari perairan 

laut Filipina menggunakan DNA barcoding yang 

dalam studi sebelumnya S. tawilis dan S. albella 

bukan spesies yang berbeda (Samonte et al., 

2009; Froese dan Pauly, 2010). 

Sebaran ikan lemuru yang sangat luas, 

menyebabkan keragaman molekuler dan 

morfologinya telah menghasilkan perdebatan 

yang cukup tajam terkait dengan taksonomi 

dalam beberapa tahun terakhir yang mengakui 

dua subordo saat ini (Queiroz et al., 2020). 

Berdasarkan ketidakpastian status ikan lemuru 

dan taksonominya, maka penelitian dengan judul 

Karakter morfologi dan molekuler spesies Ikan 

Lemuru (Sardinella lemuru) dari Perairan Tajung 

Luar, Lombok Timur, perlu dilakukan guna 

mengungkapkan karakter morfologi dan 

molekuler, keragaman genetik dan hubungan 

kekerabatan antar spesies ikan lemuru. Nilai 

kergaman genetik ikan lemuru yang didapat pada 

penelitian ini dapat digunakan untuk konservasi 

sumberdaya ikan lemuru sebagai upaya 

mendukung ketersediaan dan keamanan pangan 

kaya omega-3 secara berkelanjutan. 

 

Bahan dan Metode  

 

Waktu dan lokasi penelitian 

Penelitian dilaksanakan pada bulan Mei 

sampai September 2022. Lokasi penelitian 

adalah di Perairan Tanjung Luar (Gambar 1). 

Sampel ikan lemuru yang digunakan dalam 

penelitian ini adalah ikan lemuru yang tertangkap 

di Perairan Tanjung Luar, dan yang didaratkan di 

Pelabuhan Perikanan Nusantara (PPN) Tanjung 

Luar, Kabupaten Lombok Timur Provinsi Nusa 

Tenggara Barat (NTB).  

 

Gambar 1. Perairan Tanjung Luar, Lombok Timur 
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Identifikasi spesies ikan lemuru berdasarkan 

karakter morfologi dan molekuler 

Ikan lemuru dalam genus Sardinella 

dikelompokkan berdasarkan karakter 

morfologinya (Fischer, 2014; Eviasta et al., 

2018). Selanjutnya ikan lemuru tersebut 

dikelompokkan berdasarkan karakter 

morfologinya (bentuk tubuh, ukuran tubuh, 

bentuk kepala, ukuran kepala, dan ciri lainnya). 

Identifikasi molekuler dalam penelitian ini 

menggunakan penanda Gen CO1. Barcode gen 

CO1 adalah solusi terbaik saat ini 

mengidentifikasi beberapa ikan dan spesies fauna 

lainnya karena itu bekerja dengan cepat dan 

akurat (Keskİn dan Atar 2013; Bingpeng et al. 

2018; Buckwalter et al. 2019). Tambahan, gen 

COI dapat mengidentifikasi spesies yang 

konservatif urutan basa nukleotida dan hanya 

mengalami sedikit variasi, penghapusan, dan 

penyisipan (Miya et al. 2015; Phillips et al. 

2019). Gen CO1 adalah salah satu gen penyandi 

protein dalam genom mitokondria (Chen et al. 

2021). Menggunakan Gen CO1 untuk 

mengidentifikasi fauna di Indonesia sangat 

terbatas sampai saat ini. Pusat Penelitian dan 

Pengembangan Biologi, Indonesia Lembaga 

Ilmu Pengetahuan melaporkan bahwa fauna di 

Indonesia sudah memiliki barcode DNA seperti 

mamalia, burung, komodo, dan serangga hama 

(Rahayu et al. 2019). 

 

Ekstrasi dan amplifikasi DNA gen CO1 ikan 

lemuru 

Ekstraksi dan amplifikasi DNA ikan 

lemuru yang berpotensi sebagai kandidat 

penanda DNA spesies ikan lemuru dilakukan 

dengan menggunakan kit komersial (DNeasy 

Blood & Tissue Kit, Qiagen Cat. No. 69504) 

dengan beberapa modifikasi sesuai tipe jaringan 

atau menggunakan larutan Chelex 10% (Ip et al. 

2015) pada suhu 95oC. Teknik menggabungkan 

keduanya untuk mendapatkan DNA terbaik 

karena beberapa sampel jaringan tidak dalam 

kondisi baik dan terkadang sulit dalam proses 

ekstraksi. Fragmen gen target CO1 yang 

diamplifikasi menggunakan pasangan primer: 

Forward primer FishF1: 

TCAACCAACCACAAAGACATTGGCAC, 

diikuti dengan reverse primer FishR1 

TAGACTTCTGGGTGGCCAAAGAATCA 

(Lakra et al. 2011; Bingpeng et al. 2018). DNA 

diekstraksi dari sepotong kecil jaringan otot yang 

diawetkan dengan etanol, menggunakan metode 

yang sedikit dimodifikasi sesuai dengan metode 

barcode DNA standar untuk ikan (Ward et al. 

2005; Zhang dan Hanner 2011).  

Pada penelitian ini, sekitar 700 bp 

diamplifikasi dari daerah 5' gen DNA COI 

mitokondria. Kondisi amplifikasi Polymerase 

Chain Reaction (PCR) sebagai berikut: 

denaturasi selama 5 menit dalam 35 siklus pada 

suhu 95oC (30 detik), 50oC (30 detik), 72oC (50 

detik). Reaksi PCR menggunakan volume total 

50 μL yang mengandung satu μL DNA template, 

10 mm Tris-HCl (pH 9), 50 mm KCl, dua mm 

MgCl2, 0,2 μm dari setiap primer, dan 0,2 mm 

dari setiap dNTP, dan satu U Taq polimerase. 

Produk PCR bermigrasi menggunakan gel 

agarosa 1,2% yang divisualisasikan di bawah 

sinar UV dan didokumentasikan menggunakan 

foto gel. Produk PCR yang baik diurutkan 

menggunakan metode dideoxy terminasi Sanger 

yang dilakukan oleh 1st Base, Malaysia melalui 

PT Genetika Science Indonesia. Hasil sekuensing 

DNA gen CO1 dikirim ke peneliti dalam bentuk 

file AB1 melalui email. Selanjutnya dilakukan 

pencocokan antara elektropherogram dengan 

sekuens DNA yang diperoleh pada penelitian ini. 

Urutan yang diperoleh dari sepasang primer CO1 

digunakan sebagai primer forward dan reverse, 

masing-masing dengan melakukan komplemen 

terbalik untuk digunakan sebagai kebalikannya. 

Langkah selanjutnya adalah menyelaraskan dua 

urutan menggunakan menu cluster W 

(Thompson et al. 1994; Larkin et al. 2007).  

 

Interpretasi Data Sekuens DNA Gen CO1 

Data sekuens DNA gen CO1 dianalisis 

menggunakan Software MEGA 11, diedit, dan 

diselaraskan menggunakan Clustal W untuk 

melihat keragaman basa nukleotidanya (Tamura 

et al. 2021). Sekuens analisis yang digunakan 

beserta sekuens referensi dari berbagai spesies 

yang termasuk dalam famili Clupeidae diambil 

dari National Center for Biotechnology 

Information (NCBI) GenBank. Sekuens yang 

telah disejajarkan juga dilakukan pencarian 

nukleotida Basic Local Alignment Search Tool 

(BLAST) untuk mengetahui identitasnya.  

Data urutan gen CO1 semua spesies ikan 

lemuru yang tersedia di GenBank dimasukkan 

dalam analisis selanjutnya dengan menggunakan 

Software MEGA 11 (Tamura et al. 2021). Dalam 

studi ini, konsensus sekuens (forward dan 

reverse) setiap spesimen yang dihasilkan dan 

dinterpretasi menggunakan Staden Paket 

(Bonfield et al., 1995). Selanjutnya, perbedaan 

urutan dalam inter dan antar spesies dianalisis 
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dan diuji dengan menggunakan tes bootstrap 

dengan 1000 ulangan. Dendogram jarak 

genetik/kekerabatan antar dan inter spesies ikan 

lemuru dianalisis dengan menggunakan metoda 

neighbor-joining (NJ). Kalkulasi matrik jarak 

genetik dilakukan dengan model Kimura-2 

parameter yang diimplementasikan pada 

pairwise distance calculation dalam Software 

MEGA 11 (Tamura et al. 2021).  

 

Pohon filogenetik 

Rekonstruksi filogenetik dalam 

penelitian ini menggunakan Software Mega 11 

(Tamura et al. 2021). Konstruksi filogenetik 

terdiri dari dua yaitu 21 populasi dalam famili 

Clupeidae, genus Sardinella yang diakses dari 

NCBI. Pembuatan pohon filogenetik 

menggunakan metode Neighbor-Joining (NJ) 

dengan bootstrap 1000 replikasi model Kimura 

2-parameter. 

 

Hasil dan Pembahasan 

 

Karakter morfologi ikan lemuru 

Lemuru merupakan salah satu jenis ikan 

pelagis kecil yang ekonomis penting dengan 

produk omega-3 tinggi. Sardinella longiceps 

Valenciennes yang terkonsentrasi di perairan 

Selat Bali merupakan lemuru yang terkenal di 

Indonesia. Jenis lemuru ini adalah lemuru yang 

ditemukan oleh Bleeker pada tahun 1853. 

Selanjutnya, dalam Katalog Spesies FAO 

terbaru, nama lemuru ini adalah Sardinella 

lemuru Bleeker, 1853 (Whitehead, 1985). Ciri-

ciri lemuru yang didapatakan di perairan Tanjung 

Luar adalah mirip dengan lemuru yang 

tertangkap di berbagai peraiaran di dunia, yaitu 

tubuh berbentuk silinder, memanjang dengan 

warna kuning keemasan pada garis badannya, 

badannya langsing dengan warna biru kehijau-

hijauan pada bagian punggung dan keperak-

perakan pada bagian bawahnya, perut bulat, dan 

ukuran kepala sekitar 27- 29%  dari panjang 

tubuh standar (13 - 17 cm), rata-rata panjang 

tubuh sekitar 13,5 cm, terdapat bintik keemasan 

nampak kabur di belakang insang, dan garis emas 

buram diikuti dengan tanda hitam di belakang 

tepi penutup insang (Gambar 2).  

 

 

Gambar 2. Sardinella lemuru 

Pendekatan yang sering dugnakan di 

dalam membedakan spesies ikan lemuru adalah 

morfologi mata dan telinga, namun tidak dilihat 

secara detail dalam penelitian ini. Miyazaki dan 

Kobayashi (2015) melaporkan perbedaan 3 

spesies ikan pelagis kecil menggunakan karakter 

morfologi mata dan distribusi sel ganglion retina 

secara anatomis dan histologis dalam dua spesies 

ikan sarden (Sardinop melanostictus dan 

Etrumeus Sadina, Clupeidae), dan ikan teri 

Jepang (Engraulis japonicus, Engraulidae). Hasil 

lengkapnya adalah mata ikan lemuru menghadap 

seedikit ke arah dorsolateral dengan bidang 

visual yang memanjang miring ke atas. 

Sebaliknya, mata ikan teri (anchovy) hampir 

mengarah ke bagian lateral. Ikan lemuru 

dimungkinkan memiliki keuntungan dalam 

menerima lebih radiasi ke bawah dibandingkan 

dengan ikan teri tersebut. Otot lensa lebih besar 

dalam tiga spesies ini daripada kebanyakan 

teleosts lain, dan permukaannya mengandung 

melanin berpigmen. Selain itu juga, telinga 

(otolith) yang digunakan dalam identifikasi ikan 

lemuru di berbagai negara. Popper dan Fay 

(2011) mengatakan bahwa otolith atau batu 

telinga merupakan struktur biomineral yang 

ditemukan di telinga bagian dalam yang 

berfungsi sebagai organ keseimbangan dan 

sebagai detektor arah dan suara yang ada pada 

semua ikan bertulang sejati. Sesungguhnya 

Otolith merupakan struktur yang mengandung 

kalsum dan terdapat pada telinga dalam, terutama 

pada bagian yang disebut dengan apparatus 

vestibularis. Apparatus vestibularis merupakan 

organ keseimbangan dan otolith merupakan 

bagian yang vital untuk mendukung fungsi 

tersebut.  

Terkait dengan taxa ikan lemuru, para 

ilmuwan melaporkan bahwa ikan lemuru 

memiliki status taksa yang jelas. Susilo (2015) 

melaporkan bahwa Ikan lemuru tergolong ikan 

pelagis kecil dalam famili Clupeidae, pemakan 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Miyazaki%20T%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=25488724
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Kobayashi%20M%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=25488724


Mahrus et al (2022). Jurnal Biologi Tropis, 22 (4): 1474 – 1482 

DOI: http://dx.doi.org/10.29303/jbt.v22i4.4555 
 

1478 

 

penyaring (filter feeder) dеngаn makanan utama 

plankton. Adapaun taksonomi ikan lemuru yang 

sering digunakan dalam beberapa referensi 

sebagai berikut: 

Kingdom : Animalia 

Phylum  : Chordata 

Sub Phylum : Vertebrata 

Class  : Pisces 

Sub Clasass : Teleostei 

Ordo  : Clupeiformes 

Family  : Clupeidae 

Genus  : Sardinella 

Species  : Sardinella spp. 

 

Amplifikasi gen CO1 

Penelitian ini berhasil mengamplifikasi 

fragmen gen CO1 dari seluruh sampel ikan 

lemuru dengan panjang 697 bp (Gambar 3). 

 

 

Gambar 3. Produk PCR dari gen CO1 dari populasi ikan lemuru perairan Tanjung Luar 

 
Panjang gen CO1 ikan lemuru yang 

diamplifikasi menggunakan primer spesifik pada 

penelitian ini adalah 697 bp, mirip dengan 

panjang fragmen hasil penelitian sebelumnya 

pada spesies ikan teri  (Stolephorus 

commersonnii) sekitar 650 bp  (Jefri et al., 2015; 

Bingpeng et al., 2018; Nuryanto et al., 2019). 

Jika terjadi perbedaan panjang antara produk 

PCR dari spesies yang berbeda adalah fenomena 

yang umum, meskipun amplifikasi fragmen ini 

menggunakan pasangan primer yang sama. Hal 

ini disebabkan karena setiap spesies memiliki 

sekuens spesifik dalam genomnya yang berbeda 

antara satu spesies dengan spesies lainnya. 

Keunikan ini menyebabkan ukuran yang berbeda 

ketika diamplifikasi dari spesies yang berbeda. 

Hasil penelitian yang dilaporkan oleh sejumlah 

peneliti menunjukkan kasus serupa dengan 

penelitian sebelumnya di mana panjang yang 

berbeda dari produk PCR gen CO1 dihasilkan 

dari spesies ikan yang berbeda.  

Produk PCR Gen CO1 pada Gambar 3 

menunjukkan bahwa intensitas amplikon berbeda 

antar individu. Perbedaan tersebut dapat 

disebabkan karena DNA template untuk setiap 

sampel memiliki kualitas yang berbeda, terutama 

pada jumlah DNA. Namun, kami tidak dapat 

menjelaskan dengan detail jumlah DNA nya 

karena penelitian ini tidak melakukan 

pengukuran kualitatif dari total genom yang 

diekstraksi melalui elektroforesis gel. Hasil 

amplifikasi gen CO1 ini sesuai dengan hasil 

penelitian yang dilaporkan oleh peneliti 

sebelumnya bahwa perbedaan intensitas band 

menunjukkan kualitas pita DNA cetakan 

sedangkan spesifisitas tinggi pada produk PCR 

terjadi apabila pita DNA tunggal telah dihasilkan 

(Peloa et al., 2015; Pratiwi et al., 2018). 

 

Filogeni ikan lemuru 

Rekonstruksi pohon filogenetik berikut ini 

merupakan gambaran hubungan kekerabatan 

spesies ikan lemuru yang paling mendekati sebab 

sampai saat ini hasil sekuensing gen CO1 ikan 

lemuru sepanjang 697 bp belum berhasil dan 

terus diupayakan. Data 21 spesies ikan yang 

digunakan untuk merekonstruksi pohon 

filogenetik ini diambil dari data GenBank.  Pada 

prinsipnya pendekatan filogenetik molekuler 

dapat digunakan untuk membedakan dan 

mengidentifikasi spesimen yang sulit 

diidentifikasi. Pohon filogenetik molekuler yang 
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terbentuk dengan memanfaatkan data 

biomolekuler struktural atau fungsional. Dari 

semua identifikasi molekuler antar varian yang 

diamati, nilai divergensi genetik antar sekuen 

adalah 1,390, sedangkan divergensi genetik antar 

individu dalam varian berkisar antara 0,405 

hingga 2.000 pada varian ikan lemuru. Tingkat 

divergensi molekuler yang rendah tersedia di 

panjang cabang pohon filogenetik (Gambar 4).  

 

Gambar 4. Pohon filogenetik (Neighbor Joining) dari 21 spesies ikan lemuru genus Sardinella berbasis sekuens 

gen CO1 menggunakan Parameter Kimura 2 (K2P). Sardinella sp (sampel) diperoleh dari perairan Tanjung Luar 

Lombok Timur dalam penelitian ini. 

 
Gambar 4 memperlihatkan keseluruhan 

sekuen terpisah berdasarkan jenis dan kemiripan 

sekuen. Pohon filogenetik yang terbentuk terbagi 

atas 3 clade yaitu clade Stolephorus indicus, 

andhraensis, dan Stolephorus dubiosus. 

Percampuran tersebut juga didukung oleh nilai 

jarak genetik keseluruhan ikan nila yang berkisar 

0,000 – 0,0002. Hasil penelitian ini mirip dengan 

yang terjadi pada sekuen ikan mujair dari 

perairan Merauke (Saleky et al., 2021). 

Percampuran tersebut didukung oleh nilai jarak 

genetik 0,000 pada semua sekuen DNA ikan 

mujair dengan 1 haplotipe yang identik. Hasil 

analisis tersebut memperlihatkan bahwa ikan 

mujair memiliki garis keturunan yang sama 

dengan ikan mujair dari berbagai daerah lainnya.  

Gen CO1 pada empat varian ikan lemuru 

memiliki separasi nukleotida yang rendah. 

Kondisi semacam ini juga dilaporkan oleh 

Nuryanto et al. (2019), pembagian urutan pendek 

pada penelitian sebelumnya terjadi pada empat 

varian ikan gurami. Kedekatan hubungan dapat 

memperkuat fakta ikan tersebut sebagai spesies 

tunggal. Divergensi urutan intra-spesifik berkisar 

antara 1% hingga 2%. Dalam hubungan ini, 

sekuens divergensi antar spesies dapat mencapai 

lebih dari 3%, artinya bahwa hasilnya 

mendukung delimitasi spesies bahwa kesamaan 

sekuens dari empat sampel berkisar antara 99% - 

100% dengan sekuens gen CO1 ikan lemuru yang 

tersedia di Genbank. Hasil serupa juga terjadi 

pada sampel yang menggunakan sistem 

identifikasi data barcode kehidupan. Divergensi 

genetik intraspesifik yang rendah pada larva ikan 

yang dikumpulkan di Plawangan Timur, Segara 

Anakan, Cilacap (Nuryanto et al., 2019). 

Dari seluruh nilai polimorfisme yang 

diperoleh pada penelitian ini menunjukkan 

bahwa gen CO1 ikan lemuru memiliki 

polimorfisme genetik yang rendah karena 

frekuensi situs sekuens yang paling umum 

mencapai lebih dari 95%. Rendahnya 

polimorfisme yang didapat dapat terjadi karena 

strain gen CO1 ikan teri tersebut memiliki 

 MT371663.1 Sardinella albella

 OK271380.1 Sardinella albella

 MT371664.1 Sardinella albella

 KJ566767.1 Sardinella albella

 KJ566765.1 Sardinella albella

 OK267173.1 Sardinella albella

 KJ566768.1 Sardinella albella

 OK285187.1 Sardinella albella

 MG462802.1 Sardinella albella

 MG462799.1 Sardinella albella

 MG462800.1 Sardinella albella

 MG462798.1 Sardinella albella

 MG462801.1 Sardinella albella

 MG462803.1 Sardinella albella

 MK871646.1 Sardinella aurita

 MK871647.1 Sardinella aurita

 KT935172.1 Sardinella longiceps

 KT935171.1 Sardinella longiceps

 KT935170.1 Sardinella longiceps

 KY849546.1 Sardinella jussieu

 Sardinella sp (sampel)
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keragaman nukleotida yang rendah (0,264%). 

Hasil penelitian sejalan dengan yang dilaporkan 

oleh Kochzius (2010), nilai keragaman 

nukleotida kurang dari 1% menunjukkan bahwa 

penanda molekuler memiliki keragaman 

nukleotida yang rendah. Berbeda dengan 

penelitian ikan teri yang dilaporkan oleh 

Nuryanto et al. (2019), menggunakan penanda 

molekuler yang sama dari dari lokasi yang 

berbeda. Hal ini berarti gen CO1 pada ikan teri 

memiliki divergensi yang lebih kecil 

dibandingkan dengan jenis ikan laut lainnya dan 

kelompok hewan lainnya (Kochzius, 2010). 

Arifin dan Kurniasih (2016) menemukan 

bahwa keragaman genetik pada populasi ikan 

mas yang dibudidayakan tidak mengalami 

penurunan. Perbedaan antara penelitian ini dan 

penelitian lain disebabkan oleh penggunaan 

penanda genetik yang berbeda. Mereka 

menggunakan penanda mikrosatelit, sehingga 

penanda pemisahan genetik memiliki tingkat 

evolusi yang jauh berbeda. Fenomena ini 

sesungguhnya mengarah ke nilai dan tren 

keragaman genetik yang berbeda di antara 

penelitian. 

 

Kesimpulan  

 

Berdasarkan analisis data dan pembahasan 

hasil penelitian dapat disimpulkan bahwa 

karakter morfologi ikan lemuru yang 

didapatakan di perairan Tanjung Luar adalah 

mirip dengan lemuru yang tertangkap di berbagai 

peraiaran di Indonesia, yaitu tubuh memanjang, 

bentuk silinder, perut bulat, dan ukuran kepala 

sekitar 27- 29%  dari panjang tubuh standar (13 - 

17 cm), rata-rata panjang tubuh sekitar 13,5 cm, 

terdapat bintik emas kabur di belakang insang, 

garis emas buram diikuti dengan tanda hitam di 

belakang tepi penutup insang, dan tidak ada 

pigmen.  

Karakter molekuler ikan lemuru dari 

perairan Tanjung Luar menggunakan marker 

DNA Gen CO1 dengan panjang 697 bp yang 

mengkode 232 asam amino. Berdasarakan 

sekuens Gen CO1, dan homologi dengan 

database NCBI, ikan lemuru di perairan Tanjung 

Luar memiliki kemiripan 98-99% dengan S. 

Jussieu (KY849546.1) dari Malaysia dan 

memiliki hubungan kekerabatan yang sangat 

dekat. Nilai keragaman genetik ikan lemuru 

dilihat dari nilai keragaman haplotipe (Hd) 

adalah relative rendah (rata-rata 0,883). Faktor 

penyebab rendahnya nilai keragaman genetik 

ikan lemuru ini diduga oleh kerusakan habitat 

dan eksploitasi berlebihan    

Saran pada penelitian ini adalah kegiatan 

penangkapan ikan lemuru di perairan Tanjung 

Luar sebaiknya dikurangi dalam upaya 

menghindari tangkap lebih (over exploited). 

Pemerintah Daerah Kabupaten Lombok Timur 

perlu melakukan penegasan dalam bentuk 

peraturan daerah terkait dengan eksploitasi 

berlebihan, dan melakukan koordinasi di antara 

stakeholders terkait dalam pengawasan areal 

perairan Tanjun Luar.  
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