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ABSTRAK 

Sumberdaya kelompok ikan Layang di perairan Bitung memiliki nilai ekonomis sehingga perlu dilakukan 

pengelolaan berdasarkan nama spesies ikan yang valid secara ilmiah. Pemberian nama spesies ikan Layang 

menjadi penting dalam rangka pengelolaan sumberdaya ikan berbasis spesies. Terdapat 4 jenis ikan Layang yang 

umum tertangkap di perairan Bitung dengan bahasa lokal yakni ikan Layang Kecil, Sedang, Besar dan ikan 

Layang Anggur. Ke-empat jenis ikan Layang ini perlu dipastikan penamaan ilmiahnya berdasarkan karakteritik 

genetik dan filogentiknya sehingga membantu dalam pengelolaan sumberdaya ikan berbasis spesies. Penelitian 

ini bertujuan melakukan identifikasi spesies ikan Layang yang tertangkap di perairan Bitung secara genetik 

sehingga diperoleh nama spesies yang valid dan mengetahui tingkat kekerabatannya melalui analisis filogenetik 

. Untuk mendapatkan karakteristik genetik dan filogenetik dari 4 jenis ikan layang dilakukan ekstraksi DNA, 

Polymerase Chain Reaction (PCR), penyuntingan DNA dan analisis filogenetik menggunakan program MEGA 

versi X. Hasil penelitian mendapatkan bahwa secara genetik ikan Layang Anggur merupakan spesies Decapterus 

smithvanizi dan ikan Layang kecil, sedang dan besar merupakan spesies Decapterus macarellus. Filogenetik D. 

smithvanizi dari Bitung memiliki jarak kekerabatan yang dekat dengan jenis yang sama dari perairan Philipina, 

sedangkan D. macarellus dari Bitung memiliki kekerabatan yang dekat dengan jenis yang sama dari perairan 

Vietnam. 

Kata Kunci: Filogenetik, Genetik, Ikan Layang, Perairan Bitung  

 

ABSTRACT  

The mackerel scads  in Bitung waters have economic value so that management needs to be carried out 

based on scientifically valid fish species names. Layang fish species naming is important in the context of species-

based fish resource management. There are four types of mackerel scads  that are commonly caught in Bitung 

waters with local name small, medium, big mackerel scads  and grape mackerel scad. The four species of mackerel 

scads need to be scientifically identified based on their genetic and phylogentic characteristics to help in species-

based fish resource management. This study aims to identify species of mackerel scads  caught in Bitung waters 

genetically to obtain valid species names and determine the level of kinship through phylogenetic analysis. To 
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obtain genetic and phylogenetic characteristics of four species of mackerel scads, were carried out DNA 

extraction, Polymerase Chain Reaction (PCR), DNA editing and phylogenetic analysis using the MEGA version 

X program. The results showed that genetically the Grape Kite is a species of Decapterus smithvanizi and the 

small, medium and large kites are species of Decapterus macarellus. Phylogenetic D. smithvanizi from Bitung 

has a close relationship with the same species from Philippine waters, while D. macarellus from Bitung has a 

close relationship with the same species from Vietnamese waters.  

Keywords: Filogenetic, Genetic, Decapterus, Bitung Waters 

PENDAHULUAN 

Kota Bitung yang berada di Provinsi 

Sulawesi Utara merupakan salah satu wilayah 

yang memiliki potensi sumberdaya perikanan 

pelagis kecil yang berada di Wilayah 

Pengelolaan Perikanan Negara Republik 

Indonesia (WPPNRI) 715. Berdasarkan data 

statistik perikanan nasional tahun 2020, 

Provinsi Sulawesi Utara menyumbang 

produksi perikanan pelagis kecil sebesar 

82.668 ton atau 25,62% terhadap produksi 

perikanan daerah (Forum Ilmiah dan 

Konsultatif Pengelolaan Perikanan 

Berkelanjutan, 2022). Salah satu jenis ikan 

pelagis kecil yang bernilai ekonomis dari 

perairan Bitung yakni ikan layang..   

Ikan Layang hasil tangkapan nelayan di 

wilayah perairan Sulawesi Utara umumnya 

masih menggunakan nama lokal yakni ikan 

Layang Kecil, Sedang, besar dan ikan Layang 

Anggur, sehingga penamaan tersebut perlu 

identifikasi secara ilmiah untuk mendapatkan 

nama spesies yang valid. Untuk mendapatkan 

suatu spesies ikan yang valid dan 

terkonfirmasi perlu dilakukan analisis secara 

genetik melalui analisis mtDNA (Wiadnya et 

al., 2014). Spesies ikan layang menjadi kajian 

dalam penelitian ini karena secara taksonomi 

terdapat 11 spesies dalam genus Decapterus 

yang sudah memiliki nama valid berdasarkan 

data dari situs (http://www.fishbase.org dan 

http://www.itis.gov).  Dengan adanya nama 

ikan layang yang valid dari hasil tangkapan 

nelayan di perairan Bitung, akan memberikan 

kejelasan dan kepastian spesies yang valid 

secara ilmiah guna pencatatan dan pelaporan 

hasil tangkapan dalam rangka pengelolaan 

stok perikanan berbasis spesies.  

Keterbatasan dalam proses identifikasi 

sering berdampak pada misidentified species 

atau kesalahan dalam nomenklatur, sehingga 

dapat mengakibatka pengelolaan sumberdaya 

ikan yang tidak sesuai dengan nama spesies 

yang valid . Penelusuran nomenklatur khusus 

kelompok ikan layang (Decapterus spp) 

mendapatkan sebanyak 39 nama ilmiah dan 

11 nama yang valid.  Berdasarkan 11 nama 

yang valid dari kelompok ikan Layang, belum 

dapat dipastikan secara ilmiah jenis ikan 

Layang yang tertangkap di perairan Sulawsi 

Utara dan sekitanya karena selama ini hanya 

dilakukan identifikasi  secara morfologi. 

Penelitian Akeria et al.,(2019) yang 

mengidentifikasi ikan layang di perairan 

Likupang Sulawesi Utara melalui 

pengamatan bentuk mulut, warna tubuh dan 

bentuk ekor. Identifikasi secara morfologi dan 

genetik perlu dilakukan untuk mendapatkan 

spesies yang valid (Saranga et al., 2017). 

Analisis genetik digunakan dalam 

menemukan diferensiasi dalam spesies pada 

struktur populasi di laut pada ikan dengan 

potensi penyebaran yang tinggi (Palumbi, 

2003). Tujuan penelitian ini adalah untuk 

melakukan identifikasi spesies ikan Layang 

dari perairan Bitung secara genetik serta 

mengetahui filogenetik . 

METODE PENELITIAN 

Penelitian ini dilaksanakan bulan 

Agustus sampai dengan bulan November 

2024 dengan lokasi pengambilan sampling 

ikan di Pelabuhan Perikanan Samudera 

Bitung dan Pasar Tradisonal Winenet Kota 

Bitung. Identifikasi hasil tangkapan ikan 

layang secara genetik dilakukan di 

Laboratorium Biologi FMIPA Universitas 

Sam Ratulangi Manado dengan mengambil 

sampel daging  dari 4 jenis ikan layang yang 

memiliki perbedaan morfologi berdasarkan 

ukuran tubuh dan tampilan warna sirip ekor, 

yakni ikan Layang Anggur, ikan Layang 

Kecil, ikan Layang Sedang dan ikan Layang 

Besar.  

http://www.fishbase.org/
http://www.itis.gov/
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Ekstraksi DNA dari ke-4 sampel daging 

ikan Layang Bitung dilakukan untuk 

mendapatkan DNA total menggunakan Tissue 

Genomic DNA Mini Kit (Geneaid). Proses 

Polymerase Chain Reaction (PCR) dilakukan 

dalam setiap reaksi 40 μl untuk mendapatkan 

hasil yang akan digunakan dalam proses 

aplifikasi dan denaturasi. Pada Tabel 1 

disajikan komponen bahan yang digunakan 

dalam proses PCR. 

Tabel 1. Komponen PCR dalam setiap reaksi 

Table 1. PCR component for each reaction 

Komponen Volume 

MyTaq HS Red Mix 2x (Bioline) 20 µl 

Primer LCO1490 (10 µM) 1,5 µl 

Primer HC02198 (10 µM) 1,5 µl 

ddH2O 15 µl 

DNA template (sampel) 2 µl 

Total 40 µl 

 

Primer PCR yang digunakan 

berdasarkan Folmer et al. (1994) untuk 

mengamplifikasi Gen COI: LCO1490 (5'-

GGTCAACAAATCATAAAGATATTGG-

3') dan HC02198 (5'-TAAACTTCAGGG 

TGACCAAAAAATCA-3’). Pada Tabel 2 

disajikan proses amplifikasi dan denaturasi 

menggunakan mesin PCR. 

Tabel 2. Pengaturan suhu mesin PCR T- Gradient (Biometra) 

Table 2. PCR machine temperature setting T-Gradient (Biometra) 

Tahap Suhu Waktu Siklus 

Denaturasi Awal 95℃ 3 menit - 

Denaturasi 95℃ 20 detik 

35 kali Perlekatan Primer 50℃ 30 detik 

Pemanjangan DNA 72℃ 20 detik 

Pemanjangan Akhir 72℃ 1 menit - 

  

Keberhasilan proses PCR menggunakan 

primer ini ditandai dengan adanya pita 

tunggal sepanjang 709 bp melalui proses 

elektroforesis gel agarose 0,8%. 

 
Gambar 1. Hasil produk elektroforesis mtDNA dengan gel agarose 0,8% 

Figure 1. Electrophoresis product results mtDNA with 0.8% agarose gel 
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Proses penyuntingan DNA dilakukan 

menggunaka Geneious Prime versi 2024.0.7 

dengan panjang DNA (tanpa primer) setelah 

penyuntingan didapatkan 658 bp. Analisis 

filogenetik dan evolusi molekuler dilakukan 

menggunakan program MEGA (Molecular 

Evolutionary Genetics Analysis) versi X 

(Kumar et al., 2018; Stecher et al., 2020). 

HASIL DAN PEMBAHASAN 

Hasil 

Karakteristik Genetik 

Sekuensing DNA sampel ikan Layang 

Anggur Bitung diperoleh hasil susunan 

nuklotida sebagai berikut :  

CACCCTTTATCTAGTATTTGGTGCTTG

ACTGGAATAGTAGGAACTGCTTTAAG

CCTACTCATTCGGGCAGAATTAAGCC

AGCCTGGCCTCCTGGGGGATGACCAA

ATTTATAACGTAATTGTTACGGCCCAC

GCCTTCGTAAAATTTTCTTTATAGTAA

TACCAATTAGATGAGGCTTTGGAAAC

TGACTAATCCCACTAATGATCGGGGC

CCCCGACATGGCCTTCCCTCGAATAA

ATAATATGAGCTTCTGACTCCTCCCTC

CCTCGTTCCTCCTGCTTTTAGCGTCTT

CAGGCGTTGAAGCCGGGGCCGGAACG

GTTGAACAGTTTACCCTCCCCTGGCCG

GGAACCTAGCCCATGCCGGAGCATCC

GTAACTTAACCATCTTCTCTCTTCACC

TAGCAGGGGTATCATCCATTCTAGGG

GCTATTAACTTCATCACCACTATTATT

AACATGAAGCCCCCTGCGGTCTCAAT

GTATCAAATTCCCCTGTTCGTTTGAGC

TGTCCTTATTACAGCCGTCCTTCTTCT

CCTGTCTCTTCCCGTCCTAGCTGCTGG

CATTACAATGCTTCTAACGGACCGAA

ACCTAAACACTGCTTTCTTTGATCCAG

CAGGGGGAGGTGACCCAATTCTCTAC

CAACACTTATTC. Pada Gambar 2 

disajikan hasil pensejajaran dengan metode 

Basic Local Alignment Search Tool (BLAST) 

ikan Layang Anggur dari perairan Bitung 

dengan data pada genBank. 

 
Gambar 2. Hasil BLAST Ikan Layang Anggur Bitung memiliki kemiripan genetik sebesar 

99,85% dengan Decapterus smithvanizi (nomor aksesi: OK663485.1). 

Figure 2. The BLAST results of Bitung Grape Scad have a genetic similarity of 99.85% with 

Decapterus smithvanizi (accession number: OK663485.1) 

 

Sekuensing DNA sampel ikan Layang 

Kecil, Sedang dan Besar, diperoleh susunan 

nukleotida yang sama sebagai berikut : 

CACCCTTTATCTAGTATTTGGTGCCTG

AGCTGGAATAGTAGGAACTGCTTTAA

GCCTACTTATTCGAGCAGAATTAAGC

CAACCTGGCGCCCTCCTGGGGGATGA

CCAAATTTACAACGTAATTGTTACGG

CCCACGCCTTCGTAATGATTTTCTTTA

TAGTAATACCAATCATGATCGGAGGC

TTTGGCAACTGACTAATCCCACTAAT

GATCGGAGCCCCCGACATGGCCTTCC
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CTCGAATAAACAACATGAGCTTCTGA

CTCCTTCCTCCATCCTTCCTCCTTCTTC

TGGCCTCTTCAGGCGTTGAGGCCGGG

GCCGGAACTGGTTGAACAGTTTACCC

TCCGCTGGCTGGAAATCTCGCCCACG

CCGGAGCATCCGTCGACTTAACCATC

TTCTCTCTTCACCTGGCAGGGGTCTCA

TCAATTCTAGGGGCTATCAACTTTATT

ACTACGATCATCAATATGAAACCCCC

TGCAGTTTCAATGTACCAAATCCCACT

CTTCGTCTGAGCTGTCCTAATTACAGC

TGTCCTTCTTCTCCTATCTCTCCCCGTT

TTAGCTGCTGGCATTACAATGCTTCTA

ACAGACCGAAACCTAAACACTGCTTT

CTTTGATCCTGCAGGGGGAGGTGACC

CGATTCTCTACCAACACTTATTC. 
Pada Gambar 3, 4, dan 5  disajikan hasil 

BLAST ikan Layang Bitung Kecil, Sedang dan 

Besar dari perairan Bitung dengan data pada 

genBank: 

 
Gambar 3. Hasil BLAST Ikan Layang Bitung Kecil memiliki kemiripan 100% dengan 

Decapterus macarellus (nomor aksesi OK048596.1). 

Figure 3. The BLAST results of Bitung Small Scad have a genetic similarity of 100% with 

Decapterus macarellus (accession number: OK048596.1) 

 
Gambar 4. Hasil BLAST ikan Layang Bitung Sedang memiliki kemiripan 99,85% dengan 

Decapterus macarellus (nomor aksesi OK048594.1). 

Figure 4. The BLAST results of Bitung Medium Scad have a genetic similarity of 99,85% with 

Decapterus macarellus (accession number: OK048594.1) 
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Gambar 5. Hasil BLAST Ikan Layang Besar Bitung memiliki kemiripan 99,85% dengan 

Decapterus macarellus (nomor aksesi LC745036.1). 

Figure 5. The BLAST results of Bitung Big Scad have a genetic similarity of 99,85% with 

Decapterus macarellus (accession number: LC745036.1) 

 

Karakteristik Filogenetik 

Pensejajaran genetik melalui 

rekonstruksi filogenetik ikan Layang Anggur 

Bitung dengan beberapa sekuen dari perairan 

lainnya disajikan pada Gambar 6 dan 

Rekonstruksi ikan Layang Bitung Kecil, 

Sedang dan Besar disajikan pada Gambar 7.

 
Gambar 6. Filogenetik Layang Anggur Bitung dengan metode maximum likelihood (Tamura-

Nei, 1993). 

Figure 6. Phylogenetics of Bitung Grape Scad using the maximum likelihood method 

(Tamura-Nei, 1993) 
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Gambar 7. Filogenetik ikan Layang Bitung Kecil, Sedangn dan Besar dengan metode 

maximu Likelihood (Tamura-Nei, 1993). 

Figure 7. Phylogenetics of Bitung Small, Medium and Big Scad using the maximum 

likelihood method (Tamura-Nei, 1993) 

BAHASAN 

Berdasarkan hasil pensejajaran dengan 

metode BLAST gen COI pada sekuen ikan 

Layang Anggur Bitung dengan sekuen pada 

genBank (http://www.ncbi.nlm.nig.gov) 

didapatkan kemiripan sekuen genetik sebesar 

99,85% dengan Decapterus smithvanizi 

(nomor aksesi: OK663485.1), sehingga dapat 

disimpulkan bahwa ikan Layang Anggur 

Bitung valid sebagai spesies Decapterus 

smithvanizi. Hasil penelitian ini sejalan 

dengan hasil yang didapatkan oleh Kimura, 

(2013), tetapi terdapat perbedaan dengan jenis 

ikan Layang Anggur yang tertanggap di 

perairan Laut Sulawesi (WPPNRI 716) yang 

diinformasikan sebagai spesies D. kurroides 

(Kaimudin et al., 2021; Forum Ilmiah dan 

Konsultatif Pengelolaan Perikanan 

Berkelanjutan, 2022). Terkait dengan adanya 

dua spesies ikan Layang Anggur yang 

berbeda jenis di wilayah perairan provinsi 

Sulawesi Utara, hal ini menarik untuk dikaji 

lebih lanjut karena secara visual kedua jenis 

ikan Layang Anggur ini memiliki tingkat 

kemiripan yang sulit untuk dibedakan. 

Menurut Smith-Vaniz et al., (2018) bahwa  D. 

Smithvanizi merupakan kelompok ikan 

layang yang baru dideskripsikan, sehingga 

sulit untuk diidentifikasi bersama dengan 

spesies Decapterus lainnya. Hasil penelitian 

Emmanuel et al., (2021) menginformasikan  

bahwa spesies ikan Layang Sirip Merap 

sangat mirip satu sama lain dan khusus 

spesies D. smathvanizi memiliki lebih banyak 

melanofor pada sirip punggung, dubur, dan 

sirip perut dibandingkan spesies lain. 

Berdasarkan pensejajaran sekuen ikan 

Layang Biru Kecil menggunakan metode 

BLAST dengan sekuen pada genBank 

(Gambar 3), diperoleh kemiripan sekuens gen 

COI spesimen sebesar 100% dengan 

Decapterus macarellus (nomor aksesi 

OK048596.1), sehingga hasil ini 

menginformasikan bahwa ikan Layang Biru 

Kecil dari perairan Bitung valid sebagai 

spesies D. macarellus.  

Hasil pensejajaran dengan metode 

BLAST dengan sekuen yang ada di genBank 

(Gambar 4), diperoleh kemiripan sekuens gen 

COI spesimen ikan Layang Biru Sedang 

Bitung dengan tingkat similaritas sebesar 

99,85% dengan Decapterus macarellus 

(nomor aksesi OK048594.1), sehingga hasil 

ini menunjukkan bahwa ikan Layang Biru 

http://www.ncbi.nlm.nig.gov/
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Sedang Bitung merupakan jenis D. 

macarellus.  

Analisis pensejajaran sekuen 

menggunakan metode BLAST dengan sekuen 

yang ada di GenBank (Gambar 5), didapatkan 

hasil prosentase similaritas sekuens gen COI 

sebesar 99,85% dengan Decapterus 

macarellus (nomor aksesi LC745036.1), 

sehingga berdasarkan pensejajaran ini bahwa 

ikan Layang Biru Besar Bitung valid dengan 

nama ilmiah jenis D. macarellus. Secara 

genetik bahwa dari ke-3 jenis ikan Layang 

Biru Bitung berdasarkan karakteristik genetik 

merupakan spesies yang valid sebagai D. 

macarellus. 

Proses pensejajaran sekuen ikan layang 

Anggur Bitung (D. smithvanizi) (Gambar 6) 

Pdengan beberapa sekuen pada genBank 

dengan metode maximum likelihood 

mendapatkan hasil bahwa secara filogenetik 

ikan layang anggur Bitung memiliki tingkat 

kekerabatan yang sangat dekat dengan spesies 

yang sama dari perairan Philipina. Hal ini 

dapat menjelaskan bahwa stok ikan Layang 

Anggur Bitung merupakan satu kesatuan 

populasi dengan ikan layang anggur yang 

berada di perairan Phillipina. Menurut 

Haymer (1994) bahwa secara genetik 

hubungan kekerabatan organisme dapat 

dianalisis dengan melihat tingkat polimerisme 

DNA. Jarak genetik merupakan jumlah 

mutasi atau peristiwa evolusi antar spesies 

sejak terjadi akumulasi perbedaan diantara 

populasi-populasi suatu spesies yang 

berkerabat dekat, yang terkadang mengarah 

ke spesiasi (Yan Li, 2001). 

Decapterus smithvanizi, merupakan 

spesies yang baru dideskripsikan karena 

sebelumnya spesies ini diketahui berasal dari 

Thailand, Indonesia, Laut Andaman (Kimura 

et al., 2013), Jepang (Iwatsubo et al., 2016; 

Hata & Motomura, 2017), Laut Cina Selatan, 

Taiwan (Smith-Vaniz et al., 2018), Myanmar 

(Psomadakis et al., 2020) dan Pakistan 

(Psomadakis et al., 2015). 

Pensejajaran sekuen ikan Layang Biru 

Bitung Kecil, Sedang dan Besar terkonfirmasi 

sebagai spesies D. macarellus dengan 

beberapa sekuen dari genBank dengan 

metode maximum likelihood mendapatkan 

hasil bahwa secara filogenetik ikan Layang 

Biru Bitung memiliki tingkat kekerabatan 

yang lebih dekat dengan spesies yang sama 

dari perairan Vietnam. Hal ini dapat 

menjelaskan bahwa stok ikan Layang Bitung 

merupakan satu kesatuan populasi dengan 

ikan Layang Biru yang berada di perairan 

Vietnam. Pohon filogenetik merupakan 

sebuah susunan dimana spesies-spesies 

disusun dalam bentuk cabang-cabang yang 

menghubungkan mereka berdasarkan 

hubungan kekerabatan secara evolusi (Yan 

Li, 2001).  

Berdasarkan analisis pohon filogenetik 

dapat dijelaskan bahwa stok ikan Layang Biru 

Bitung merupakan satu kesatuan populasi 

dengan ikan Layang Biru yang berada di 

perairan Vietnam. Hasil konfirmasi genetik 

ini dapat digunakan sebagai acuan dalam 

pencatatan hasil tangkapan ikan layang sesuai 

dengan spesies-nya, sehingga manajemen 

stok terhadap sumberdaya ikan layang dapat 

dilakukan karena data hasil tangkapan sudah 

dipisahkan berdasarkan spesies atau jenis 

ikan. Pemantauan keragaman genetik 

populasi ikan dapat memberikan informasi 

yang diperlukan untuk menentukan kuota 

penangkapan spesies ikan komersial 

(Kempter et al., 2015) dan membuat kerangka 

kebijakan secara ilmiah untuk strategi 

pengelolaan dan konservasi perikanan yang 

bersifat komersial (Jaafar et al., 2012). Aspek 

filogenetik merupakan salah satu parameter 

yang sering diabaikan dalam pemanfaatan dan 

pengelolaan sumberdaya ikan, sehingga 

sering menimbulkan degradasi terhadap 

sumberdaya ikan. 

KESIMPULAN 

Hasil penelitian mendapatkan bahwa 

spesies ikan Layang dari perairan Bitung 

terdiri dari 2 jenis yang valid, yakni 

Decapterus smithvanizi dalam bahasa lokal 

disebut Malalugis Anggur dan Decapterus 

macarellus dalam bahasa lokal disebut 

Malalugis Biru.  

Filogenetik spesies ikan Layang Anggur 

(D. Smithvanizi) dari perairan Bitung yang 

masuk dalam WPPNRI 715 memiliki tingkat 

kekerabatan sangat dekat dengan jenis yang 
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sama dari perairan Phillipina, sedangkan ikan 

Layang Biru (D. macarellus) memiliki tingkat 

kekerabatan sangat dekat jenis yang sama dari 

perairan Vietnam. Kedua spesies ini 

merupakan stok yang terpisah dengan 

perairan lainnya. Perlu dilakukan kajian 

terkait aspek biologi dari spesies D. 

smithvanizi untuk melengkapi informasi yang 

belum tersedia saat ini. 
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