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Abstrak  

Larva Anisakis spp stage 3 secara umum menginfeksi ikan-ikan laut yang berfungsi sebagai inang 
perantara. Penelitian ini bertujuan untuk mengidentifikasi Anisakis spp. dengan metode 
sekuensing. Sebanyak masing-masing 15 ekor ikan layur (Trichiurus lepturus) dan ikan kakap 
merah (Lutjanus malabaricus) diperiksa untuk mendeteksi keberadaan Anisakis spp. Sampel 
diperoleh dari nelayan di daerah Glagah dan Trisik, Kulonprogo, Yogyakarta. Metode 
pemeriksaan ikan dengan membedah organ-organ yaitu rongga tubuh, saluran pencernaan, hati, 
saluran reproduksi dan otot. Larva Anisakis yang didapat pada pemeriksaan internal kemudian 
disimpan dalam alkohol 70%. Prevalensi dari ikan layur dan ikan kakap merah berturut-turut 
adalah 33,33% dan 6,67%. Sedangkan Intensitas rata-rata adalah 4,8 larva/ekor ikan dan 2 
larva/ekor ikan. Total 4 larva Anisakis diekstraksi DNA nya dengan Wizard genomic DNA 
extraction and purification kit (Promega). PCR dan sekuensing dilakukan dengan target mtDNA 
cox2. Sekuensing dengan target mtDNA cox2 dan analisa filogenetik menunjukkan bahwa semua 
sampel yang diperiksa merupakan spesies A. typica. 
 
Kata Kunci:  Anisakis typica., filogenetik, cox2, Kulon Progo, PCR. 

 
Abstract 

The third-stage larvae of Anisakis spp. are commonly found infecting marine fish, which serve 
as intermediate hosts. This study aimed to identify Anisakis spp. through sequencing analysis. 
A total of 15 specimens of hairtail (Trichiurus lepturus) and 15 specimens of red snapper (Lutjanus 
malabaricus) were examined to detect the presence of Anisakis spp. Fish samples were obtained 
from fishermen in the Glagah and Trisik, Kulonprogo, Yogyakarta. The examination involved 
dissection of internal organs, including the body cavity, digestive tract, liver, reproductive tract, 
and muscle tissue. Larvae of Anisakis were preserved in 70% ethanol. The prevalence of infection 
in hairtail and red snapper was 33.33% and 6.67%, respectively, with mean intensities of 4.8 and 
2 larvae per fish, respectively. Genomic DNA was extracted from four Anisakis larvae using the 
Wizard Genomic DNA Extraction and Purification Kit (Promega). Polymerase chain reaction 
(PCR) and sequencing were performed targeting the mitochondrial cox2 gene. Sequence 
analysis of the cox2 region, combined with phylogenetic analysis, revealed that all examined 
specimens were identified as Anisakis typica. 
 
Keyword: Anisakis typica., phylogenetic, cox2, Kulon Progo, PCR. 
 
PENDAHULUAN  

Anisakis spp. adalah nematoda parasit yang umumnya ditemukan pada ikan dan 
hewan laut lainnya. Cacing ini memiliki siklus hidup yang kompleks yang melibatkan 
beberapa inang, dimulai dari plankton laut kecil, kemudian berlanjut ke ikan dan 
mamalia laut seperti paus, yang berfungsi sebagai inang akhir. Cacing parasit Anisakis 
spp. merupakan agen zoonosis yang dapat menimbulkan dampak serius bagi kesehatan 
manusia, terutama di negara-negara yang mengonsumsi ikan mentah atau setengah 
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matang, seperti sashimi dan sushi. Infeksi Anisakis dapat menyebabkan anisakiasis, yang 
gejalanya dapat berupa gangguan gastrointestinal hingga reaksi alergi yang parah 
(Nonković et al., 2025). Penyebaran Anisakis spp. di seluruh dunia, termasuk di perairan 
tropis, menjadikan studi tentang biologi dan distribusinya penting untuk mengurangi 
risiko zoonosis yang ditimbulkan (Mattiucci et al., 2018). 

Metode identifikasi Anisakis spp. yang paling banyak digunakan saat ini adalah 
pendekatan berbasis molekuler, terutama analisis genetik menggunakan marker genetik 
seperti gen mitokondria cox2 dan 18S rDNA. Penanda molekuler seperti gen ITS dan 
mtDNA cox2 telah digunakan dalam beberapa penelitian untuk menganalisis diversitas 
genetik Anisakis spp. secara global. Penelitian terbaru menunjukkan bahwa penggunaan 
teknologi molekuler seperti PCR dan sequencing genetik dapat memberikan hasil yang 
lebih akurat dan cepat dalam mengidentifikasi spesies dan variasinya dibandingkan 
dengan teknik tradisional seperti pemeriksaan morfologi (Bhat et al., 2022). Berdasarkan 
data analisis sekuensing dari GenBank dan basis data molekuler lainnya dapat disusun 
pohon filogenetik untuk memahami hubungan kekerabatan antar spesies dan 
mengidentifikasi pola distribusi geografis spesies Anisakis spp. (Martin-Carrillo et al., 
2022; Mladineo & Poljak, 2014). 

Indonesia merupakan negara kepulauan yang memiliki perairan yang kaya dengan 
berbagai spesies ikan. Beberapa studi yang dilakukan di kawasan tropis menunjukkan 
bahwa Anisakis spp. dapat beradaptasi dengan baik di perairan yang lebih hangat (Palm 
et al., 2017). Sejumlah penelitian telah melaporkan adanya beberapa jenis ikan komersial 
yang terinfeksi larva cacing Anisakis spp. di berbagai perairan Indonesia antara lain 
seperti di pesisir Kulon Progo, Yogyakarta, Purworejo, Jawa Tengah, dan perairan Nusa 
Tenggara Timur (Aris et al., 2024; Palm et al., 2017; Setyobudi et al., 2007). Studi molekuler 
juga menemukan bahwa Anisakis typica mendominasi infeksi pada ikan di perairan 
Sulawesi Barat dan Makassar (Hafid & Anshary, 2017; Yani & Susaniati, 2017). Analisis 
filogenetik berbasis ITS dan gen mtDNA cox2 menunjukkan keberadaan spesies lain 
seperti A. berlandi, A. pegreffii, dan A. physeteris di perairan Indonesia (Palm et al., 2017). 
Hasil studi ini menunjukkan bahwa karakterisasi genetik Anisakis spp. di Indonesia masih 
terbatas dan keberagamannya dapat meningkat seiring migrasi ikan yang berperan 
dalam memperluas jangkauan serta variasi spesies.  

Penelitian ini bertujuan untuk mengetahui keragaman genetik cacing Anisakis spp 
menggunakan analisis filogenetik dengan gen target mtDNA cox2. Penelitian juga 
memberikan gambaran panduan mitigasi risiko zoonosis berbasis sains, yang relevan 
untuk mendukung kesehatan masyarakat, keamanan pangan, dan pengelolaan perikanan 
di Indonesia. 

 
METODE PENELITIAN  

Sebanyak masing-masing 15 ekor sampel ikan ikan layur (Trichiurus lepturus) dan 
ikan kakap merah (Lutjanus malabaricus) diperoleh dari nelayan di daerah Glagah dan 
Trisik, Kulonprogo. Pengambilan sampel dilakukan dari bulan Juni 2025. Sampel 
Anisakis dikumpulkan dengan melakukan nekropsi pada organ tubuh ikan, khususnya 
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abdomen, saluran pencernaan, hati, dan otot. Sebanyak 24 larva cacing Anisakis 
dikumpulkan dari 5 ikan layur dan 2 larva dikumpulkan dari 1 ekor ikan kakap merah. 
Semua larva dimasukan ke mikrotube 2 ml dan ditambahkan alkohol 95% untuk 
kemudian dilakukan pemeriksaan molekuler.  

Total DNA dari setiap individu Anisakis diisolasi dari bagian tubuh menggunakan 
kit isolasi DNA (Qiagen) sesuai dengan protokol dari pabrik, dengan kombinasi 
perlakuan larutan RNAase. Pengamatan kualitas hasil isolasi DNA menggunakan 
metode elektroforesis pada gel agarosa 1% dan buffer 1xTBE dengan perangkat 
elektroforesis tipe submarine (Hoefer, USA). Pengamatan dilakukan menggunakan UV-
transilluminator dengan panjang gelombang 260 nm setelah gel diberi buffer bioatlas 
(Geneaid) yang berfungsi sebagai fluoresensi. Isolat DNA disimpan pada suhu -20 °C 
sebelum tahap PCR. Konsentrasi total 50 ng/mL DNA hasil isolasi digunakan dalam 
proses PCR. 

Gen mtDNA cox2 diamplifikasi menggunakan primer 211 (forward: 5’-
TTTCTAGTTATATAGATTGRTTYAT-3’) and 210 (reverse: 5’-
CACCAACTCTTAAAATTATC-3’) (Nadler & Hudspeth, 2000). Pengaturan suhu PCR 
adalah sebagai berikut: suhu denaturasi awal 94 C selama 3 menit, denaturasi 94 C selama 
30 detik, annealing 46 C selama 1 menit, elongasi 72 C selama 90 detik, post amplification 
72 C selama 10 menit (34 siklus). 

Hasil sekuensing gen mtDNA cox2 pada sampel disejajarkan dengan urutan 
referensi dari GenBank (NCBI) menggunakan metode Clustal W (Thompson et al., 1994). 
Pohon filogenetik disusun menggunakan perangkat lunak MEGA versi 6 untuk 
membandingkan hubungan genetik dengan sekuen lain yang telah dipublikasikan, 
(Tamura et al., 2013). 

 
HASIL  

Berbagai macam jenis ikan komersial banyak ditangkap oleh nelayan pesisir pantai 
Kulon Progo, Yogyakarta antara lain seperti bawal putih (Pampus argenteus), Layur 
(Trichiurus lepturus), kakap merah (Lutjanus malabaricus), dan kerong (Terapon jarbua). 
Hasil pengamatan yang dilakukan pada 30 sampel ikan layur dan ikan kakap merah 
terinfeksi oleh larva Anisakis sebanyak 40% ikan (6 dari 15 ikan). Prevalensi larva pada 
ikan Layur sebanyak 33,33% (5 dari 15) dan ikan kakap merah sebanyak 6,67% dengan 
intensitas rata-rata dari sebanyak 4,8 larva/ekor dan 2 larva/ekor (Tabel 1). Penelitian 
sebelumnya melaporkan tingkat prevalensi dan intensitas rata-rata larva Anisakis pada 
ikan layur sebanyak 38,83% dan 3.33 sedangkan pada ikan kakap merah sebanyak 60% 
dan 3,17 (Muttaqin et al., 2021; Setyobudi et al., 2023) 

Tabel 1. Prevalensi dan intensitas infeksi larva Anisakis pada ikan layur dan kakap 
merah. 

Jenis Ikan Prevalensi (%) 
Intensitas infeksi 

(parasit/ikan) 
Ikan Layur  

33,33 4,8 
Trichiurus lepturus 
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Ikan Kakap Merah 
6,67 2 

Lutjanus malabaricus 
 

Sampel anisakid yang diisolasi dari T. lepturus dan L. malabaricus di pesisir pantai 
selatan Yogyakarta diamplifikasi menggunakan primer dengan target gen mtDNA cox2. 
Amplifikasi gen mtDNA cox2 menghasilkan fragmen berukuran sekitar 629 bp. Setelah 
dilakukan sekuensing dan dilanjutkan pembuatan pohon filogenetik, menunjukkan 
bahwa nematoda anisakid yang diisolasi dari T. lepturus dan L. malabaricus adalah Anisakis 
typica (Gambar 1). 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Gambar 1. Struktur pohon filogenetik dibangun menggunakan metode Maximum Likelihood yang menunjukkan 

hubungan filogenetik anisakid dalam penelitian ini (ditandai dengan *) dan sekuens dari 
GenBank. Analisis evolusi disusun menggunakan Mega X. 

 

PEMBAHASAN 
Nilai prevalensi dan intensitas infeksi pada ikan layur dalam penelitian ini sedikit 

lebih rendah dibandingkan dengan laporan Muttaqin et al. (2021) dan Setyobudi et al. 
(2023) yang mencatat prevalensi sebesar 38,83% dengan intensitas rata-rata 3,33 larva per 
ekor. Sebaliknya, prevalensi infeksi pada ikan kakap merah jauh lebih rendah 
dibandingkan hasil penelitian sebelumnya yang melaporkan tingkat infeksi mencapai 
60% dengan intensitas rata-rata 3,17 larva per ekor. Perbedaan ini dapat dipengaruhi oleh 
beberapa faktor, seperti kondisi ekologi perairan, suhu, salinitas, musim penangkapan, 
serta ketersediaan inang antara seperti krustasea dan ikan kecil yang merupakan bagian 
dari siklus hidup Anisakis (Palm et al., 2008; Setyobudi et al., 2010). Perbedaan perilaku 
makan dan habitat ikan juga dapat menyebabkan variasi tingkat infeksi. Ikan layur 
merupakan ikan pelagis karnivora yang aktif memangsa ikan kecil, cumi-cumi, dan 
krustasea, yang diketahui dapat menjadi inang antara larva Anisakis stadium L3 
(Morozińska-Gogol, 2019). Sebaliknya, ikan kakap merah merupakan spesies demersal 
yang lebih banyak hidup di dasar perairan dan memiliki pola makan berbeda, sehingga 
peluang terinfeksi larva Anisakis lebih rendah (Shamsi et al., 2012). Hal ini menjelaskan 
mengapa prevalensi dan intensitas infeksi pada ikan layur lebih tinggi dibandingkan ikan 
kakap merah.  
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Hasil analisis filogenetik menunjukkan bahwa sampel Anisakis yang diperoleh pada 
penelitian ini terdapat dalam satu klaster dengan sekuen A. typica referensi dari berbagai 
wilayah, seperti Jepang, Brasil, dan Teluk Makassar. Perbedaan klaster antara klaster A. 
typica dengan A. simplex dan A. pegreffii dari perairan Atlantik maupun Kroasia 
menegaskan perbedaan genetik yang stabil antarspesies. Hasil ini menunjukkan 
kesamaan dengan penelitian sebelumnya di Indonesia yang melaporkan dominasi A. 
typica pada berbagai jenis ikan laut. Penelitian sebelumnya melaporkan bahwa seluruh 
larva Anisakis type I yang ditemukan pada ikan di Selat Makassar diidentifikasi sebagai 
A. typica melalui analisis ITS rDNA (Anshary et al., 2014). Penelitian lebih luas di perairan 
Indonesia oleh Palm et al. (2017) menunjukkan adanya dua kelompok genetik, yaitu A. 
typica sensu stricto dan A. typica var. indonesiensis, yang dibedakan oleh perbedaan 
empat basa pada daerah ITS1. 

Keragaman genetik ini juga telah dilaporkan dari hasil survei di perairan Jawa dan 
Yogyakarta. Studi pada ikan Scomber australasicus dan Selar crumenophthalmus 
menunjukkan prevalensi infeksi larva yang cukup tinggi, dengan hasil identifikasi 
molekuler yang mengonfirmasi keberadaan A. typica (Pramardika et al., 2025). Adanya 
varian lokal tersebut mengindikasikan kemungkinan adaptasi geografis dari A. typica di 
wilayah tropis Indonesia, yang secara filogenetik masih berkerabat dekat dengan 
populasi dari wilayah subtropis dan Atlantik. Meski demikian, sebagian besar larva 
ditemukan pada rongga tubuh ikan, sehingga risiko transmisi ke manusia melalui 
konsumsi daging ikan relatif rendah. Temuan ini konsisten dengan laporan sebelumnya 
bahwa kasus anisakiasis di Indonesia jarang terjadi, meskipun prevalensi infeksi pada 
ikan cukup tinggi (Widantara et al., 2025) 

Secara ekologis, keberadaan A. typica dengan keragaman genetik lokal memiliki 
implikasi penting dalam studi dinamika populasi ikan. Setyobudi, et al. (2023) 
menggunakan A. typica sebagai penanda biologis (biological tag) untuk mengidentifikasi 
stok ikan dan jalur migrasi sehingga pemahaman mengenai distribusi dan variasi genetik 
parasit ini dapat mendukung pengelolaan perikanan berkelanjutan. Hasil analisis 
filogenetik menunjukkan bahwa Anisakis typica merupakan spesies dominan di perairan 
Indonesia. Penelitian lebih lanjut perlu dilakukan untuk mengeksplorasi keragaman 
genetik terhadap ekologi laut dan kesehatan manusia. Pendekatan secara filogenomik 
dan analisis populasi molekuler yang terintegrasi dengan studi ekologi lapangan perlu 
dilakukan guna memperoleh pemahaman yang lebih komprehensif mengenai dinamika 
populasi, pola distribusi, serta faktor lingkungan yang memengaruhi keberadaannya. 

 
SIMPULAN 

Hasil penelitian menunjukkan bahwa ikan layur (Trichiurus lepturus) dan kakap 
merah (Lutjanus malabaricus) dari pesisir selatan Yogyakarta terinfeksi larva Anisakis 
dengan prevalensi masing-masing 33,33% dan 6,67%, serta intensitas rata-rata 4,8 dan 2 
larva/ekor. Analisis molekuler gen mtDNA cox2 mengidentifikasi spesies tersebut 
sebagai Anisakis typica yang secara filogenetik berkerabat dekat dengan isolat dari 
berbagai wilayah, sekaligus mengonfirmasi dominasi spesies ini di perairan Indonesia. 
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Hasil ini mengindikasikan adanya keragaman genetik dan kemungkinan adaptasi lokal, 
dengan risiko anisakiasis pada manusia relatif rendah karena sebagian besar larva berada 
di rongga tubuh ikan.  
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