‘ FEREALA ILMIAN BI0LOG)
ISSN 0853-7240

Original Research Paper

POLIMORFISME GEN MITOKONDRIA 16S IKAN BAUNG (Hemibagrus nemurus
Valenciennes, 1840) DARI SUNGAI PROGO, MAGELANG, JAWA-TENGAH

16S MITOCHONDRIAL GENE POLYMORPHISM OF ASIAN REDTAIL CATFISH
(Hemibagrus nemurus Valenciennes, 1840) FROM PROGO RIVER, MAGELANG,
CENTRAL JAVA

Ulfa Dianiputri!, Katon Waskito Aji!, Tuty Arisuryanti'”
!Laboratorium Genetika dan Pemuliaan, Fakultas Biologi Universitas Gadjah Mada, JI. Teknika
Selatan Sekip Utara, Sleman 55281, Yogyakarta, Indonesia.
*Email penulis koresponding: tuty-arisuryanti@ugm.ac.id

Abstract: Ikan baung (Hemibagrus nemurus Valenciennes, 1840) merupakan salah satu ikan asli Indonesia yang
memiliki potensi ekonomi tinggi. Namun demikian, studi variasi genetik ikan baung di Indonesia jumlahnya
sangat terbatas. Oleh karena itu, penelitian ini bertujuan untuk mengidentifikasi dan menganalisa polimorfisme
gen mitokondria 16S ikan baung dari Sungai Progo, Magelang, Jawa-Tengah. Metode yang digunakan adalah
metode PCR menggunakan primer universal 16Sar dan 16Sbr. Analisis variasi genetik intraspesies dilakukan
dengan menggabungkan lima data sekuen gen mitokondria 16S ikan baung yang diteliti (BGM 02-06) dengan
lima data sekuen gen mitokondria 16S ikan baung (H.nemurus) yang terdata di GenBank. Program BLAST,
DnaSP, DNASTAR, GeneStudio,, MEGA, Mesquite, and NETWORK digunakan untuk menganalisis data yang
diperoleh. Hasil penelitian menunjukkan tidak ada perbedaan genetik antar sampel ikan baung dari Sungai Progo
dan ini mengindikasikan tidak ada variasi genetik intrapopulasi ikan baung yang diteliti. Sebaliknya, hasil analisis
menunjukkan adanya perbedaan genetik intraspesies antara 0,20%-2,21% dengan rata-rata 0,92%. Selain itu hasil
analisis juga menunjukkan adanya 5 haplotipe dan 15 situs polimorfik dengan 5 parsimony informative sites.
Selanjutnya nilai keragaman haplotipe adalah 0.756 + 0.130 dan keragaman nukleotida yaitu 0.00812 + 0.00294.
Analisis filogenetik dan hubungan antar haplotipe menunjukkan bahwa ikan baung dari Sungai Progo (BGM 02-
06) membentuk haplotipe yang spesifik dan terpisah dengan haplotipe lainnya. Penanda molekuler untuk ikan
baung (H.nemurus) dari Sungai Progo, Magelang, Jawa Tengah berdasarkan gen mitokondria 16S dapat
menggunakan haplotipe yang spesifik tersebut.

Kata Kunci: 16S mtDNA; ikan baung; polimorfisme; Sungai Progo

Abstract: Asian redtail catfish (Hemibagrus nemurus Valenciennes, 1840) is one of Indonesian native fish species with high
economic potency. However research on genetic variation of Asian redtail catfish in Indonesia is very limited. Therefore, this
study purposed to identify and analyze the mitochondrial gene polymorphism 16S of Baung fish (H. nemurus) from the Progo
River, Magelang, Central Java. The method used in this study was the PCR method with universal primers 16Sar and 16Sbr.
Intraspecific genetic variation was conducted by combining mitochondrial gene 16S sequence data of five Asian redtail fish
(H. nemurus) samples from Progo River (BGM 02-06) and five Asian redtail fish samples from GenBank. BLAST, DnaSP,
DNASTAR, GeneStudio,, MEGA, Mesquite, and NETWORK programs were used to analyze the data obtained. The results
showed there were no genetic differences among the Asian redtail fish from Progo River indicating no intrapopulation genetic
variation of the fish species. Conversely, the intraspecific genetic divergence was between 0.20% and 2.21% with an average
of 0.92%. Analysis of intraspecific genetic variations detected 5 different haplotypes and 15 variable sites with 5 parsimony
informative sites. Haplotype diversity and nucleotide diversity values were 0.756 + 0.130 and 0.00812 + 0.00294 respectively.
Analysis of phylogenetic and haplotype network revealed BGM 02-06 formed a specific haplotype that was separated from
other haplotypes. Molecular markers for Asian redtail fish (H.nemurus) from the Progo River, Magelang, Central Java based
on the 16S mitochondrial gene can use this specific haplotype.
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Pendahuluan

Indonesia merupakan negara dengan
megadiversitas ikan di antaranya 1.248 jenis ikan
air tawar dan 243 jenis di antaranya merupakan
ikan air tawar endemik (Widjaja et al., 2014).
Ikan baung adalah salah satu ikan air tawar asli
Indonesia yang memiliki potensi tinggi dalam
bidang ekonomi dan bisa dijumpai pada sungai-
sungai di Pulau Jawa, Kalimantan dan Sumatra,
(Hemibagrus nemurus Valenciennes, 1840)
(Kottelat, 2013). lkan baung banyak diminati
karena memiliki kandungan gizi tinggi, rasa yang
enak, ukuran tubuh yang besar, daging yang tebal
dengan duri yang sedikit (Aryani dan Suharman,
2014).

lkan baung termasuk dalam Famili
Bagridae yang memiliki tubuh memanjang
dengan sedikit pipih, tanpa sisik, dan ukuran
tubuh yang cukup besar yaitu mampu mencapai
panjang 83 cm saat dewasa. (Khairuman dan
Amri, 2014). Warna tubuh bagian dorsal coklat
keabu-abuan, dan bagian ventral berwarna putih
kusam. Kepala ikan baung terkalsifikasi dengan
bentuk segitiga saat dilihat dari samping (lateral),
memiliki empat pasang barbel, sirip pektoral
dengan patil, sirip adiposa pendek, sirip ekor
bercabang dengan lobus atas bawah membulat
(Ng dan Kottelat, 2013).

Domestikasi atau budidaya ikan baung
masih sulit untuk dilakukan karena sulitnya
memperoleh indukan yang berkualitas, sehingga
banyak dilakukan penangkapan ikan baung dari
populasi alami (Arifin et al., 2020). Penelitian
terhadap keragaman genetik perlu dilakukan
untuk diaplikasikan pada usaha-usaha konservasi
dan pemuliaan. Hal ini disebabkan karena ikan
baung diminati oleh masyarakat sebagai ikan
konsumsi untuk memenuhi kebutuhan protein
hewani.

Penelitian keragaman genetik ikan baung
di Indonesia menggunakan penanda molekuler
gen mitokondria masih terbatas. Penggunaan
penanda molekuler gen mitokondria 12S dan
COIll telah dilakukan oleh Widayanti et al.
(2019, 2021) dan COI (Nuryanto et al., 2019).
Namun demikian belum pernah dilakukan
penelitian keragaman genetik ikan baung dari
Sungai Progo menggunakan gen mitokondria
16S. Oleh karena itu tujuan dari penelitian ini
yaitu untuk mengidentifikasi dan menganalisa
keragaman genetik berdasarkan gen mitokondria

16S dari ikan baung (H. nemurus) yang
ditemukan di Sungai Progo, Kabupaten
Magelang, Jawa Tengah. Gen mitokondria 16S
merupakan gen yang bersifat lestari (conserved),
sehingga jika ditemukan adanya perbedaan
nukleotida antarsampel dalam suatu populasi,
maka hal tersebut dapat mengindikasikan adanya
variasi genetik (Yang et al., 2014). Hasil
penelitan ini untuk melengkapi penyusunan
pustaka gen 16S ikan baung yang ada di
Indonesia.

Bahan dan Metode

1. Koleksi Sampel

Lima ekor Ikan baung dikoleksi dari
Sungai Progo, Magelang, Jawa Tengah
(8°0'34.99" S, 110°16'59.02" E) (Gambar 1).
Sampel ikan baung yang diperoleh (kode : BGM-
02, BGM-03, BGM-04, BGM-05, dan BGM-06)
kemudian didokumentasi (Gambar 2), diberi
label, dan dipreservasi dengan menggunakan
etanol absolut.
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Gambar 1. Peta lokasi pengambilan sampel ikan
baung di Sungai Progo, Magelang, Jawa
Tengah. Keterangan: angka 1 merupakan lokasi
pengambilan sampel.
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Gambar 2. Ikan baung yang diambil dari Sungai
Progo, Magelang, Jawa Tengah.

2. lIsolasi DNA, Amplifikasi, dan Sekuensing
Gen Mitokondria 16S
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Proses isolasi DNA menggunakan Tissue
Kit (Qiagen, USA) and Qiagen DNEasy Blood.
Amplifikasi DNA dilakukan dengan metode
PCR menggunakan MyTaq HS Red Mix PCR kit
(Bioline) dengan primer universal 16Sar (5°-
CGCCTGTTTATCAAAAACAT-3") dan 16Sbr
(5>- CCGGTCTGAACTCAGATCACGT-3’)
(Palumbi et al., 1996). Pada penelitian ini 50uL
reaksi yang terdiri dari 10-100 ng DNA genom
yang ditambahkan 25 pL MyTaq HS Red Mix
PCR Kit; 2 mM MgCly; 0,6 uM untuk tiap primer
dan 11 pL ddH.O digunakan untuk amplifikasi
PCR. Sampel-sampel tersebut selanjutnya
dimasukkan ke dalam alat thermal cycler
(Biorad) menggunakan pengaturan siklus sesuai
protokol yang dilakukan oleh Arisuryanti et al.
(2020).

Selanjutnya, hasil produk PCR sebanyak 2
pL dimigrasikan secara elektroforesis pada gel
agarosa 1% yang ditambahkan dengan Florosafe
(First Base) untuk staining. Adapun DNA ladder
(Bioline) digunakan sebagai marker untuk
mendeteksi panjang fragmen PCR produk.
Proses elektroforesis dilakukan pada tegangan
100 volt dengan arus 400mA selama 12 menit.
Visualisasi fragmen DNA dilakukan dengan
menggunakan UV  lamp transilluminator
(Daihan, Korea) dan pita-pita yang terlihat
didokumentasi  dengan  Geldoc.  Sampel
selanjutnya dikirim ke First Base Sdn Bhd.
(Malaysia) melalui PT Genetika Science untuk
dipurifikasi dan disekuensing. Sekuensing
dilakukan menggunakan primer 16Sar dan 16Sbr
secara bi-direction dengan alat Genetic Analyzer
seri ABI 3730xI (Applied Biosystem).

3. Analisis Data

Analisis dan edit data sekuen dilakukan
dengan SeqMan dan EditSeq (DNASTAR Inc.,
Madison, USA). Sekuen selanjutnya diverifikasi
menggunakan Nucleotide BLAST di NCBI.
Pensejajaran  (alignment) sampel dilakukan
dengan Opal pada program Mesquite v.3.51
(Maddison dan Maddison, 2018) dan ClustalW
pada program MEGAX (Kumar et al., 2018).

Karakterisasi genetik dan variasi genetik
seperti komposisi nukleotida, jarak genetik,
jumlah haplotipe, jumlah situs polimorfik,
parsimony informative  site, keragaman
haplotipe, dan keragaman nukleotida diperoleh

menggunakan program DnaSP ver. 6 (Rozas et
al., 2017). Haplotype network dianalisis
menggunakan Median Joining Network pada
program Network 10.2.0.0. (Fluxus Technology
Ltd.).

Rekonstrukai pohon filogeni Neighbour
Joining (NJ) dan Maximum Likelihood (ML)
menggunakan metode Kimura-2-Parameter
dengan bootstrap 1000 pada program MEGAX.
Lima sampel pembanding sekuen gen
mitokondria 16s yang digunakan pada penelitin
ini yaitu: Dua outgroup Clarias batrachus
(KY767672), H. nemurus (accession number
NC044863, KJ573466, HQ257344, MG076898,
dan JQ248061) dan H. penguensis (KT878168)
yang diperoleh dari GenBank.

Hasil dan Pembahasan
A. Hasil
1. Hasil Amplifikasi PCR dan Nilai
Similaritas BLAST

Hasil amplifikasi gen mitokondria 16S
sampel ikan baung (BGM) menghasilkan
panjang fragmen 588 bp (Gambar 3). Hasil
analisis Nucleotide BLAST menunjukkan bahwa
kelima sampel ikan baung (BGM 02, BGM-03,
BGM-04, BGM-05, dan BGM-06) memiliki nilai
similaritas tertinggi sebesar 99,35% terhadap

spesies Hemibagrus nemurus yang berasal dari
Cina dengan accession number NC044863.

M B2 B3 B4 Bs B6

2000 bp
1000 bp

500 bp
250 bp
100 bp

Gambar 3. Hasil gen mitokondria 16S
teramplifikasi pada ikan baung (H. nemurus)
yang diambil dari Sungai Progo, Magelang,

Jawa Tengah (M adalah marker menggunakan
DNA ladder 2000).

2. Analisis Intrapopulasi

a. Komposisi Nukleotida
Rata-rata komposisi nukleotida
intrapopulasi 5 sampel ikan baung menggunakan
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gen mitokondria 16S rRNA dengan panjang
fragmen 588 bp, yaitu T=23,81%; C=23,13%j;
A=30,78%, dan G=22,28%; sedangkan
komposisi  nukleotida A+T=54,59% dan
G+C=45,41%.

b. Perbedaan sekuen nukleotida 16S
Persentase perbedaan nukleotida gen 16S
antarsampel ikan baung yang diteliti dengan
panjang fragmen 588 bp adalah 0%.

3. Analisis Intraspesies

a. Komposisi Nukleotida

Hasil analisis komposisi nukleotida gen
mitokondria 16S antara sampel H. nemurus
(BGM 02-06) dari Sungai Progo dengan 5
sampel H. nemurus dari database GenBank
dengan panjang fragmen 515 bp dapat dilihat
pada Tabel 1. Selisih persentase komposisi
nukelotida T, C, A, dan G berturut-turut yaitu
sebesar 0,07%-0,27%; 0,05%-0,32; 0,74%-
1,14%; dan 0,20%-1,09%.

Tabel 1. Persentase (%) komposisi nukleotida H.
nemurus (BGM 02-06) yang dibandingkan
dengan H. nemurus dari GenBank dengan
panjang fragmen 515 bp.

Sampel T(V) C A G A+T C+G Lokasi
Sungai
Progo,

Magelang,
Jawa
Tengah

BGM

02-06 2347 23,03 30,77 22,68 5424 4576

NC044863* 23,47 23,08 3057 22,88 54,04 4596 China
KJ573466* 23,47 23,08 3057 22,88 54,04 4596 Malaysia
HQ257344* 2367 22,88 3097 22,49 54,64 4536 Thailand
MG076898* 23,47 23,08 30,77 22,68 54,24 4576 Vietnam

JQ248061* 23,74 22,76 31,71 21,79 5545 4455 Thailand

b. Perbedaan nukleotida sekuen gen 16S

Hasil analisis intraspesies 5 sampel H.
nemurus dari Sungai Progo dengan 5 sekuen H.
nemurus dari GenBank menunjukkan nilai antara
0,20% hingga 2,21% dengan rata-rata 0,92%
pada perbedaan genetik. Nilai 0,20% menjadi
perbedaan genetik antara H. nemurus dari Sungai
Progo dengan H. nemurus dari GenBank yang
berasal dari Malaysia dan Cina.

c. Variasi Genetik

Terdapat 5 haplotipe yang tidak sama dan
15 situs polimorfik (variable sites) dengan
singleton variable sites 10 buah dan parsimony
informative sites sebanyak 5 buah yang
ditunjukkan dari hasil analisis variasi genetik
intraspesies. Kelimabelas situs polimorfik
tersebut terdiri dari 9 insersi/delesi (indel), 12
transisi, dan 3 transversi (Tabel 2). Hasil
penelitian juga menunjukkan nilai 0,756 + 0,130
untuk keragaman haplotipe (Hd) dan nilai
0,00812 + 0,00294 untuk keragaman nukleotida
(m).

Analisis sekuen gen mitokondria 16S

dengan Median Joining Network
memperlihatkan rekonstruksi hubungan
antarhaplotipe  (haplotype network) antara

sampel H. nemurus dari Sungai Progo dengan H.
nemurus dari Cina, Malaysia, Vietnam, dan
Thailand yang diperoleh dari GenBank (Gambar
4). Setiap haplotipe ditampilkan dalam bentuk
lingkaran, ukuran lingkaran relatif terhadap
jumlah sampel setiap haplotipe, warna diberikan
sebagai penanda lokasi dari populasi sampel, dan
nodes yang menandakan situs polimorfik/
mutation point antara satu haplotipe dengan
haplotipe lainnya.

Jumlah perbedaan nukleotida (mutation
point) yang memisahkan antarhaplotipe yaitu
sekitar 1 sampai 16 nukleotida. Haplotipe 4
(H_4) dan haplotipe 2 (H_2) yang merupakan
sampel asal Thailand dipisahkan dengan 16
mutation point. Selanjutnya sebanyak 4 mutation
point memisahkan antara haplotipe 3 (H_3) dan
haplotipe 2 (H_2) dan antara haplotipe 5 (H_5)
dan haplotipe 2 (H_2), sedangkan haplotipe 1
(H_1) dan haplotipe 5 (H_5) terpisahkan oleh 1
mutation point.

Tabel 2. Situs polimorfik sampel ikan baung (H.
nemurus) yang berasal dari Sungai Progo,
Magelang, Jawa Tengah dan ikan baung (H.
nemurus) GenBank (NC044863, KJ573466,
HQ257344, MG076898, dan JQ248061) dengan
panjang fragmen 515 bp.
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Tabel 3. Data haplotype pada H. nemurus yang
berasal dari Sungai Progo, Magelang, Jawa
Tengah dan H. nemurus GenBank (NC044863,

pemisahan antara haplotipe yaitu pemisahan H_1
(NC044863 dan KJ573466), H_2 (HQ257344),
H_3 (MG076898), H_4 (JQ248061), dan H_5
(BGM 02-06).

Sampel ikan baung pada penelitian ini
membentuk subclade tersendiri didukung dengan
jarak genetik 0,00% antara BGM 02-06. BGM
termasuk dalam clade A didukung dengan jarak
genetik 0,20% dengan sampel dari Cina dan
Malaysia (Gambar 5).

berdasarkan gen mitokondria 16S dengan model
Kimura-2-Parameter dan bootstrap 1000. Angka

Analisis menggunakan mitokondria 16S
pada intrapopulasi sampel baung dari Sungai
Progo, Magelang menunjukkan bahwa tidak
perbedaan  komposisi

KJ573466, HQ257344, MG076898, dan
JQ248061).
) Juml Accesi
Haplotip uhm : Nlicrr?;g’n/ Lokasi Author
€ Sampel Kode sampel
NC044863 Cina W(“pﬁtbf‘ighezg)“
H_1 2
- KJ573466 Malaysia ;‘giii’;ﬁ;ﬁgﬁ;ﬁe’d)
Karinthanyakit dan
H_2 1 HQ257344 Thailand Jondeung, 2010
(published)
H.3 1 MG076898 Vietnam Vt‘pitb?ighgg)”
. Supiwong et al., 2011
hailand ' . . .
e P e Thetten (unpublished) Gambar 5. Rekonstruksi pohon filogeni
BGM-02 . .. R
BGM-03 Sungai Progo, o Neighbor Joining (NJ) dan Maximum
Ao ® Damos | Mene,Jawa | Padapenclidanin Likelihood (ML) sampel H. nemurus
BGM-06
.h! - - =
- bootstrap bagian kiri adalah NJ dan kanan
adalah ML.
H.2 H.I
o B. Pembahasan
. Jumlah sampel
Warna lokasi e 10§ge Skala
© | Sungai Progo, Magelang, Jawa Hi=2
Tengah, Indonesia H2-1
| @ | Malaysia Hi3=1
| @ | China H4=1 . .
[ @[ Thailand H5os 5.2.1 ditemukan adanya
Q | Vietnam —

Gambar 4. Haplotype Network sampel ikan
baung yang berasal dari Sungai Progo,
Magelang, Jawa Tengah dan ikan baung
GenBank (NC044863, KJ573466, HQ257344,
MGO076898, dan JQ248061).

d. Analisis Filogenetik

Rekonstruksi pohon filogeni Neighbor
Joining (NJ) dan Maximum Likelihood (ML) dari
10 sampel ikan baung (H. nemurus) dan 2 sampel
outgrup menunjukkan adanya pemisahan dua
clade besar (clade A dan B) yang didukung nilai
bootstrap 98/97 (NJ/ML) dan jarak genetik
1,54%. Pohon filogeni juga memperlihatkan

nukleotida dari kelima sampel ikan baung yang
diteliti. Hasil analisis tersebut menunjukkan
indikasi bahwa tidak ada keragaman genetik
intrapopulasi pada ikan baung yang dikoleksi
dari Sungai Progo, Magelang. Hal ini disebabkan
karena gen 16S bersifat lestari (conserved).
Namun demikian jika ditemukan adanya
perbedaan nukleotida antarsampel pada gen 16S
mengindikasikan adanya keragaman genetik
seperti pada ikan wader bintik-dua dari Danau
Lebo Taliwang (Arisuryanti et al., 2020) dan ikan
tembakang dari Sungai Ogan (Arisuryanti et al.,
2019).

Kemungkinan penyebab tidak adanya
variasi genetik pada kelima sampel ikan baung
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dapat disebabkan karena ikan baung yang hidup
pada habitat air tawar mempunyai tingkat
migrasi yang rendah sehingga peluang untuk
terjadinya kawin silang dan percampuran gen
antarpopulasi  semakin  kecil  (Arifin &
Kurniasih, 2007; Akbar et al., 2014). Selain itu
gen 16S yang digunakan pada penelitian ini
merupakan salah satu gen yang conserve di
mitokondria, dan memiliki laju mutasi yang
rendah bahkan pada tingkat taksa yang berbeda.
Namun demikian adanya perbedaan nukleotida
pada gen 16S dapat dikategorikan adanya
indikasi variasi genetik (Yang, 2014).

Komposisi nukleotida dan jarak genetik
intraspesies antara sampel H. nemurus dari
GenBank dengan H. nemurus dari Sungai Progo
yang dianalisis menunjukkan hasil adanya
indikasi variasi genetik intraspesies. Indikasi ini
didukung oleh hasil analisis variasi genetik
intraspesies pada keragaman haplotipe (Hd)
dengan nilai sebesar 0,756 % 0,130 dan
keragaman nukleotida () dengan nilai sebesar
0,00812 + 0,00294.

Menurut  Fakhri  dkk. (2015) nilai
0,5<Hd<1 menunjukkan keragaman haplotipe
tinggi, sedangkan nilai 0<Hd<0,5 keragaman
haplotipe rendah. Menurut Grant dan Bowen
(1998), kisaran keragaman nukleotida yaitu 0,00
untuk tidak adanya perbedaan, dan >0,10 untuk
tingginya keragaman nukleotida. Berdasarkan
hal tersebut diketahui hasil yang diperoleh
berupa nilai keragaman haplotipe tinggi dan nilai
keragaman nukleotida rendah.

Nilai Hd yang tinggi dan m yang rendah
dapat disebabkan karena populasi ikan baung
baru saja terpisah satu sama lain secara genetik.
Selain itu, adanya kemungkinan pertumbuhan
populasi yang cepat dari populasi ancestral
dengan ukuran populasi yang kecil (bottleneck),
dan laju mutasi yang tidak cukup lama untuk
terjadinya akumulasi perbedaan yang besar
antarsekuen (Grant dan Bowen, 1998; Avise,
2000; Song et al., 2014).

Jumlah perbedaan nukleotida (mutation
point) pada analisis haplotype network yang
memisahkan antarhaplotipe mendukung data
jarak genetik 0,20% yang menandakan bahwa
sampel BGM 02-06 memiliki hubungan
kekerabatan yang lebih dekat dengan sampel H.
nemurus dari Cina dan Malaysia. Haplotipe 5
(H_5) yang merupakan haplotipe spesifik dari
sampel BGM 02-06 terlihat terpisah dari

haplotipe lainnya. Hal ini didukung dengan jarak
genetik dari sampel BGM 02-06 sebesar 0,00%
dan juga didukung oleh pemisahan clade antara
BGM 02-06 dengan H. nemurus dari GenBank
pada analisis filogenetik.

Menurut Arisuryanti et al. (2020) satu
populasi yang mempunyai haplotipe terpisah dan
tidak overlapping dengan haplotype yang lain
dapat menjadi penanda molekuler dari populasi
tersebut. Hal ini menunjukkan bahwa marker
molekuler sampel baung di Sungai Progo,
Magelang, Jawa Tengah dapat menggunakan
haplotipe spesifik.

Kesimpulan
Hasil perhitungan analisis dari gen
mitokondria 16S  diketahui bahwa tidak

ditemukan adanya variasi genetik intrapopulasi
H. nemurus dari Sungai Progo. Haplotipe
spesifik yang terbentuk dari sampel H. nemurus
di Sungai Progo dapat menjadi penanda
molekuler ikan baung yang berada di Sungai
Progo, Magelang, Jawa Tengah.
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