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ABSTRAK 
 

Tanaman nanas merupakan antara tanaman komoditi yang signifikan di Malaysia, termasuk di 

Sabah dan Sarawak. Namun begitu, tanaman nanas ini tidak terlepas dari serangan serangga 

perosak seperti koya yang berperanan sebagai vektor kepada penyakit Pineapple Mealybug 

Wilt-associated Virus (PMWaV) yang mampu mengurangkan hasil dan kualiti penghasilan 

nanas. Pengusaha nanas mengalami kesukaran dalam mengawal dan mengenalpasti spesies 

koya yang menyerang tanaman nanas disebabkan oleh saiznya yang kecil dan mempunyai 

variasi yang tinggi dengan dan antara spesies yang hampir. Maka, kajian ini bertujuan untuk 

melakukan pengecaman spesies koya dan semut yang berasosiasi dengan tanaman nanas di 

Sarawak dengan mengunakan analsisis DNA barkod. Pensampelan aktif bagi sampel koya dan 

semut telah dijalankan ditiga lokasi penanaman nanas di bahagian Bintulu, Sarawak, Malaysia 

(Samarakan, Kuala Tatau dan Universiti Putra Malaysia Kampus Bintulu (UPMKB)). Tiga 

spesies koya yang berasosiasi dengan tanaman nanas di Bintulu telah berjaya dikenalpasti iaitu 

Dysmicoccus brevipes (Cockerell), Ferrisia virgata (Cockerell) dan Planococcus minor 

(Maskell), serta lima spesies semut iaitu Anoplolepis gracilipes (Smith), Meranoplus bicolor 

(Guérin-Méneville), Iridomyrmex anceps (Roger), Tapinoma indicum (Forel) dan 

Crematogaster sp. Hasil kajian ini dapat membantu dalam pengecaman spesies yang tepat dan 

menambahbaik senarai spesies koya dan semut yang berasosiasi dengan tanaman nanas di 

Sarawak khasnya dan Malaysia amnya. Selain itu, hubungan simbiosis di antara koya dan semut 

sebagai agen penyebaran bagi koloni koya di kawasan penanaman nanas turut dibincangkan. 
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Pengenalpastian spesies yang jitu diharap dapat membantu pengusaha dalam membangunkan 

kaedah pengawalan serangga perosak yang lestari.  

 

Kata kunci: Pengecaman, serangga perosak, vektor, simbiosis, Pseudococcidae  

 

ABSTRACT 

 

Pineapple is one of the significant commodity crops in Malaysia, including in Sabah and 

Sarawak. However, this commodity is not immune to pest attacks such as mealybugs which 

acts as a vector for the Pineapple Mealybug Wilt-associated Virus (PMWaV) disease, which 

can reduce the yield and quality of pineapple production. Pineapple farmers experience 

difficulties in controlling and identifying the mealybug species infesting the pineapple crops 

due to their small size and high variation within dan between closely related species. Therefore, 

this study aim to identify mealybug and ant species associated with pineapple crops in Sarawak 

by using the DNA barcoding analysis. Active sampling of mealybug and ant samples was 

conducted at three locations of pineapple cultivations in Bintulu, Sarawak, Malaysia 

(Samarakan, Kuala Tatau and Universiti Putra Malaysia Bintulu Campus (UPMKB)). Three 

mealybugs species associated with pineapple crops in Bintulu were successfully identified, 

namely Dysmicoccus brevipes (Cockerell), Ferrisia virgata (Cockerell) and Planococcus minor 

(Maskell), as well as five ants species, namely Anoplolepis gracilipes (Smith), Meranoplus 

bicolor (Guérin-Méneville), Iridomyrmex anceps (Roger), Tapinoma indicum (Forel) and the 

genus Crematogaster sp. The results of this study can help in accurate species identification 

and improve the list of mealybug and ant species associated with pineapple crops in Sarawak 

in particular and Malaysia in general. In addition, the symbiotic relationship between the 

mealybugs and ants as the spreading agent for mealybug colonies in pineapple cultivation areas 

is also discussed. The accurate species identification is expected to assist agropreneurs in 

developing sustainable pest control methods. 

 

Keywords: Identification, insect pest, vector, symbiosis, Pseudococcidae  

 

PENGENALAN 

 

Tanaman nanas (Ananas comosus L. Merr.) di Malaysia pada mulanya diperkenalkan sebagai 

tanaman kontan pada tahun 1921 di negeri Johor dan Selangor (Salleh & Sukadarin 2018). 

Negara pengeluar nanas terbesar di dunia adalah Costa Rica dengan pengeluaran sebanyak 

3,328,100 metrik tan (MT) pada tahun 2020, di mana Malaysia berada pada kedudukan ke-23 

dengan pengeluaran sebanyak 299,912 MT (Lembaga Perindustrian Nanas Malaysia 2020). 

Lembaga Perindustrian Nanas Malaysia (LPNM) sedang mempergiatkan usaha untuk 

meningkatkan produktiviti nanas supaya mencapai tahap sara diri bertepatan dengan matlamat 

Dasar Agromakanan Negara (DAN) 2011-2020 dan Rancangan Malaysia Ke-11 (RMK11). 

 

 Negeri Sarawak berada pada tempat kedua dalam jumlah pengeluaran nanas iaitu 47, 

586,83 MT selepas Johor (212, 129.64 MT) pada tahun 2020 (Lembaga Perindustrian Nanas 

Malaysia 2020). Industri nanas di Sarawak dijangka semakin meningkat berikutan peluasan 

kawasan ladang perusahaan dan pekebun nanas yang semakin bertambah, selain Kementerian 

Pertanian dan Industri Makanan Malaysia (MAFI) mensasarkan untuk meningkatkan sehingga 

4,000 hektar ladang nanas di Sarawak menjelang 2024 (Sinar Harian 2022). LPNM 

menjangkakan Sarawak bakal menjadi negeri pengeksport nanas terbesar di Malaysia pada 

penghujung RMK12 (Bernama 2022). Antara varieti nanas yang ditanam di Sarawak adalah 

jenis Sawit, Josephine, Sarawak, MD2 dan pelbagai lagi. 
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 Penanaman nanas di Sarawak mampu membantu sosio-ekonomi pekebun tempatan, 

memandangkan pasaran domestik dan eksport nanas negara yang semakin berkembang. Namun 

begitu, tanaman nanas juga tidak terkecuali dengan gangguan daripada serangga perosak yang 

mampu mengganggu hasil dan kualiti tanaman dan nanas yang dihasilkan. Serangga koya 

merupakan salah satu daripada serangga perosak utama untuk tanaman nanas (Dos Santos 

Ferreira et al. 2015) dan tanaman nanas di Sarawak juga tidak terkecuali daripada serangan 

perosak ini.  

 

 Koya merupakan serangga dari order Hemiptera yang bersaiz kecil, hidup secara 

berkoloni, menghisap sap tumbuhan dan badan dilitupi bebenang lilin bewarna putih. Beberapa 

spesies koya yang dilaporkan menyebabkan kerosakan kepada tanaman nanas adalah daripada 

spesies Dysmicoccus brevipes (Cockerell) dan D. neobrevipes Beardsley yang merupakan 

vektor untuk Pineapple Mealybug Wilt-associated Virus (PMWaV). Penyakit ini menyebabkan 

daun tanaman nanas layu, bewarna merah kecoklatan dan kering pada hujungnya (Dey et al. 

2018). Kesan penyakit ini mempengaruhi hasil dan kualiti tanaman nanas. Manakala, semut 

pula mempunyai hubungan simbiosis dengan koya apabila semut bertindak sebagai agen 

pergerakan dan penyebaran bagi serangga koya di kawasan penanaman nanas. Semut turut 

mendapatkan makanan daripada honeydew atau nektar yang dihasilkan oleh koya (Joy et al. 

2012). Kehadiran semut di sesuatu koloni koya akan membantu menyebarkan koya dari pokok 

ke pokok nanas yang berhampiran. Namun begitu, saiz serangga koya yang kecil dan 

mempunyai ciri morfologi yang mirip menyukarkan proses pengecaman spesies dilakukan 

dengan tepat dan cepat. 

 

 Kurangnya dokumentasi dan senarai semak spesies serangga perosak dengan tanaman 

nanas di Sarawak menyebabkan kurangnya maklumat berkenaan spesies koya dan semut yang 

berasosiasi dengan tanaman nanas. Pengecaman spesies untuk koya dan semut adalah penting 

untuk pembangunan kaedah pengawalan perosak yang berkesan dan lestari. Oleh itu, objektif 

kajian ini adalah untuk mengecamkan spesies dengan menggunakan analisis barkod DNA bagi 

koya dan semut yang berasosiasi dengan tanaman nanas di Bintulu, Sarawak, Malaysia. Selain 

itu, hasil kajian ini dapat mengemaskini senarai spesies koya dan semut yang berasosiasi dengan 

tanaman nanas di Sarawak khususnya dan Malaysia amnya.  

 

BAHAN DAN KAEDAH 

 

Pensampelan Spesies Koya Dan Semut 

Pensampelan spesies kajian telah dijalankan ditiga lokasi sekitar Bintulu, Sarawak, Malaysia 

iaitu di ladang nanas di Samarakan, Kuala Tatau dan Universiti Putra Malaysia Kampus Bintulu 

(UPMKB) dari Februari sehingga Mei 2021. Sampel koya dan semut dikumpul dengan 

menggunakan kaedah pensampelan aktif iaitu kutipan menggunakan tangan. Sampel koya dan 

semut yang berada di pangkal pohon, buah dan daun dikumpul ke dalam tiub emparan 1.5ml 

yang berisi etanol 80%. Sampel yang dikumpul dibawa pulang ke Makmal Entomologi, 

UPMKB untuk proses pengisihan berdasarkan ciri morfologi sebelum dipilih bagi menjalani 

proses pengecaman spesies menggunakan maklumat DNAnya. 

  

Pengekstrakan DNA 

Sampel koya dan semut dibilas terlebih dahulu dengan menggunakan etanol tulen dan air suling 

untuk membuang debu, habuk atau kotoran yang boleh menyebabkan pencemaran kepada 

sampel. Sampel dibiarkan kering sebelum dipindahkan ke tiub emparan 1.5ml yang telah 

diautoklaf. Pengekstrakan DNA telah dijalankan dengan menggunakan DNeasy Blood & 

Tissue Kit (QIAGEN, USA) dan mengikuti kaedah yang telah dimodifikasi Yaakop et al. 
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(2013) supaya struktur morfologi luaran sampel tidak rosak. Sejumlah 180µl penimbal ATL 

dan 20µl proteinase K dimasukkan ke dalam setiap tiub emparan sebelum divorteks dan 

inkubasi pada suhu 56°C selama 10 minit. Kemudian, tiub sampel disimpan selama 48 jam pada 

suhu -20°C, sebelum diteruskan dengan langkah-langkah yang selanjutnya. Sampel DNA 

kajian yang telah diekstrak kemudian disimpan di dalam suhu -20°C sebelum digunakan untuk 

proses yang seterusnya. 

 

Tindak Balas Berantai Polimerase 

Kesemua sampel DNA melalui proses Tindak Balas Berantai Polimerase (PCR) untuk kawasan 

genom sitokrom oksidase subunit I (COI). Pasangan pencetus yang digunakan untuk sampel 

koya adalah C1-J-2183 dan C1-N-2568 daripada Brady et al. (2000), manakala bagi semut pula 

adalah LCO1490 dan HCO2198 daripada Folmer et al. (1994). Campuran PCR yang digunakan 

berjumlah 25µl terdiri daripada 12.5µl penimbal Green Mastermix (Promega, USA), 6.5µl 

ddH20, 4.0µl templat DNA dan 1.0µl untuk setiap pasangan pencetus dan campuran PCR ini 

adalah sama untuk kedua-dua jenis sampel kajian (Mohammed et al. 2017). Profil PCR yang 

digunakan adalah 95°C selama 3 min untuk pra-nyahasli, 30 kitaran yang terdiri daripada 95°C 

selama 30s untuk nyahasli, 47°C selama 1 m untuk penyepuhan dan 72°C selama 30s untuk 

pemanjangan dan diakhiri dengan pemanjangan akhir bersuhu 72°C selama 10 min. Profil PCR 

ini digunakan untuk kedua-dua sampel kajian. Hasil PCR yang berjaya digandakan dihantar ke 

Apical Scientific Sdn. Bhd. (Serdang, Selangor) bagi proses penjujukan DNA. 

 

Penyuntingan jujukan, analisis BLAST dan BOLD 

Kesemua sampel yang berjaya dijujuk telah melalui proses penyuntingan untuk 

menggabungkan jujukan hadapan dan belakang dengan menggunakan perisian BioEdit ver. 

7.2.5 (Hall 1999). Jujukan sampel kemudiannya melalui analisis Basic Local Alignment Search 

Tool (BLAST) dan Barcode of Life Data System (BOLD) (Altschul et al. 1990; Ratnasingham 

& Hebert 2007) untuk menentukan integriti jujukan dan mengesahkan spesies melalui kaedah 

molekul.  

 

Analisis Neighbour-Joining (NJ) 

Data jujukan kajian terdiri daripada data koya dan semut telah melalui proses penjajaran 

berganda dengan menggunakan perisian MEGA ver. 10.1.8 (Kumar et al. 2018) dan ClustalW 

(Larkin et al. 2007). Jujukan yang telah menjalani penjajaran kemudiannya melalui analisis 

kriteria jarak dengan menggunakan model Kimura 2-parameter (Kimura 1980). Kemudian, 

setiap satu set data kajian melalui analisis Neighbour-Joining (NJ) dengan menggunakan 

perisian PAUP4 (Swofford 2002) untuk menentukan dan menyokong hasil pengenalpastian 

spesies menerusi kaedah molekul. Spesies serangga teritip Cryptococcus fagisuga 

(DQ125283.1) dan lebah madu Apis mellifera (MW340140.1) masing-masing dipilih untuk 

dijadikan kumpulan luaran bagi penjanaan pohon NJ untuk koya dan semut. Jujukan rujukan 

daripada GenBank untuk setiap spesies juga ditambah untuk menyokong pembentukan 

kumpulan spesies kajian. Pohon dijana dengan menggunakan model Kimura 2-parameter, dan 

nilai butstrap didapatkan melalui replikasi butstrap sebanyak 1000. Pohon NJ yang telah dijana 

menjalani proses suntingan menggunakan perisian FigTree v1.4.4 (Rambaut 2018).  

 

HASIL 
 

Analisis Barkod DNA 

Sejumlah 10 individu koya dan lima individu semut yang dikumpul daripada tiga kawasan 

kajian telah dipilih bagi pengecaman molekul. Set data koya terdiri daripada 434 pasangan bes, 

yang mana daripada jumlah tersebut 368 bes merupakan kawasan terpulihara, 67 bes kawasan 
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yang bervariasi, 54 bes parsimoni informatif dan 12 bes tunggal. Purata untuk komposisi 

nukleotida bagi set data koya adalah seperti berikut; T sebanyak 41.4%, C sebanyak 9.9%, A 

sebanyak 37.3% dan G sebanyak 11.5%. Set data semut pula terdiri daripada 699 pasangan bes, 

yang mana 444 bes merupakan kawasan terpulihara, 255 bes kawasan yang bervariasi, 119 bes 

kawasan parsimoni informatif dan 136 bes tunggal. Bagi set data semut, purata untuk komposisi 

nukleotida adalah seperti berikut; T sebanyak 38.6%, C sebanyak 19.3%, A sebanyak 28.9% 

dan G sebanyak 13.2%. 

 

Analisis BLAST dan BOLD 

Sepuluh individu koya yang dikumpul terdiri daripada tiga spesies dengan peratusan persamaan 

sebanyak 98.93-99.73% daripada analisis BLAST manakala 95.83-100% daripada analisis 

BOLD. Lima individu semut terdiri daripada lima spesies yang berbeza dengan peratusan 

persamaan 84.43-100% daripada analisis BLAST dan 90.78-100% daripada analisis BOLD. 

Kesemua sampel koya dan semut yang telah dikenal pasti menerusi kaedah molekul BLAST 

dan BOLD disenaraikan dalam Jadual 1 dan 2.  

 

 Melalui hasil daripada BLAST dan BOLD, tiga spesies koya yang dikenalpasti adalah 

Dysmicoccus brevipes (Cockerell), Ferrisia virgata (Cockerell) dan Planococcus minor 

(Maskell), manakala lima spesies semut adalah Anoplolepis gracilipes (Smith), Meranoplus 

bicolor (Guérin-Méneville), Iridomyrmex anceps (Roger), Tapinoma indicum (Forel) dan genus 

Crematogaster sp. Lund. Untuk individu semut V1 (Crematogaster sp.), hasil analisis berjaya 

mengenal pasti genus dengan nilai peratusan identiti daripada BLAST sebanyak 85% dan 

peratusan persamaan daripada BOLD sebanyak 90.78%. Gambarfoto habitus untuk setiap 

spesies koya dan semut kajian ini ditunjukkan dalam Rajah 1 dan 2. 

 

 

 
Rajah 1  Habitus spesies koya yang berasosiasi dengan tanaman nanas, a, dorsal 

 Dysmicoccus brevipes; b, ventral D. brevipes, c, dorsal Planococcus minor, d, 

 ventral P. minor, e,  dorsal Ferrisia virgata; f, ventral F. virgata 
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Rajah 2. Habitus spesies semut yang berasosiasi dengan tanaman nanas; a, Meranoplus 

 bicolor; b, Iridomyrmex anceps; c, Anoplolepis gracilipes; d, Crematogaster sp.; 

 e, Tapinoma indicum. Bar skala= 0.5mm 

 

 

Analisis Neighbour-Joining 

Berdasarkan jarak genetik daripada kajian ini, nilai pencapahan inter-spesies untuk koya adalah 

0.102-0.107, intra-spesies adalah 0.02-0.03 dan jarak berpasangan (pairwise) antara individu 

koya adalah 0.00-0.13. Manakala kecapahan inter-spesies untuk semut pula adalah 0.18- 0.28. 

Nilai jarak genetik sampel kajian ditunjukkan dalam Jadual 3 dan 4. 

 

 Pohon NJ untuk spesies koya berjaya dijana dengan spesies kajian berada dalam klad 

dalaman dan terpisah dengan kumpulan luaran (Rajah 3). Setiap kumpulan spesies kajian 

berjaya membentuk monofiletik mengikut jujukan rujukan masing-masing dengan sokongan 

butstrap sebanyak 99-100%. Begitu juga dengan pohon NJ spesies semut kajian, pembentukan 

klad dalaman spesies kajian terpisah dengan kumpulan luaran berada di dasar pohon (Rajah 4). 

Setiap kumpulan spesies kajian membentuk monofiletik mengikut jujukan rujukan masing-

masing dengan sokongan daripada butstrap sebanyak 99-100%. 
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Jadual 1. Senarai spesies koya kajian yang dikumpul daripada ladang nanas di Bintulu dengan nilai peratus dan peratusan persamaan daripada 

 BLAST dan BOLD 

No Tempat 

Kod dan 

Nombor 

Kemasukan 

NCBI 

BLAST  BOLD 

 
Skor 

Maksimum 

Jumlah 

Skor 

Liputan 

Pertanyaan 

(%) 

Nilai E 

Peratus 

Identiti 

(%) 

Nombor 

Aksesi 

  Peratusan 

persamaan 

(%) 

1 Kuala 

Tatau 

KTMPA 

ON692840 

Dysmicoccus 

brevipes 

682 682 85% 0 99.73 MG869724.1  Dysmicoccus 

brevipes 

100 

2  KTMPC 

ON692843 

Dysmicoccus 

brevipes 

776 776 97% 0 99.53 LC121502.1  Hemiptera 100 

3  KTMPE 

ON692842 

Dysmicoccus 

brevipes 

684 684 85% 0 99.73 MG869724.1  Dysmicoccus 

brevipes 

100 

4  KTMPB 

ON692841 

Dysmicoccus 

brevipes 

684 684 85% 0 99.73 MG869724.1  Dysmicoccus 

brevipes 

100 

5 UPMKB MU1 

ON692844 

Dysmicoccus 

brevipes 

776 776 97% 0 99.53 LC121502.1  Hemiptera 100 

6  MU2 

ON692845 

Dysmicoccus 

brevipes 

776 776 97% 0 99.53 LC121502.1  Hemiptera 100 

7 Samarakan MS1 

ON692846 

Ferrisia 

virgata 

671 671 85% 0 98.93 AY179434.1  Pseudococcus 

comstocki 

95.83 

8  MS2 

ON692847 

Ferrisia 

virgata 

671 671 85% 0 98.93 AY179434.1  Pseudococcus 

comstocki 

95.83 

9  MS3 

ON692849 

Planococcus 

minor 

782 782 99% 0 99.31 LC121494.1  Planococcus 

minor 

100 

10  MS4 

ON692848 

Ferrisia 

virgata 

671 671 85% 0 98.93 AY179434.1  Pseudococcus 

comstocki 

95.83 

 

 

Jadual 2. Senarai spesies semut kajian yang dikumpul daripada ladang nanas di Bintulu dengan nilai peratus identiti dan peratusan persamaan 

 daripada BLAST dan BOLD 

No Tempat 

Kod dan 

Nombor 

Kemasukan 

NCBI 

BLAST  BOLD 

 
Skor 

Maksimum 

Jumlah 

Skor 

Liputan 

Pertanyaan 

(%) 

Nilai E 

Peratus 

Identiti 

(%) 

Nombor 

Aksesi 

 

 

Peratusan 

Persamaan 

(%) 

1 Kuala 

Tatau 

KTA 

ON738363 

Anoplolepis 

gracilipes 

778 778 60% 0 99.07 KX051604.1  Anoplolepis 

gracilipes 

99.84 
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2  KTB 

ON738364 

Meranoplus 

bicolor 

1218 1218 97% 0 97.74 OK183534.1  Meranoplus 

bicolor 

98.9 

3 UPMKB Z2 

ON738365 

Iridomyrmex 

anceps 

946 946 89% 0 92.92 MH754295.1  Iridomyrmex 

anceps 

100 

4  T1 

ON738366 

Tapinoma 

indicum 

1122 1122 86% 0 100 MT522033.1  Tapinoma 

indicum 

100 

5 Samarakan V1 

ON738367 

Crematogaster 

vagula 

568 568 85% 5e-157 84.43 MH754501.1  Crematogaster 

rogenhoferi 

90.78 

 

 

Jadual 3. Nilai jarak genetik pasangan demi pasangan (pairwise) antara individu koya kajian menggunakan model Kimura 2-parameter 

  1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 

1 KTMPA Dysmicoccus brevipes -          

2 KTMPC Dysmicoccus brevipes 0.05 -         

3 KTMPE Dysmicoccus brevipes 0.02 0.04 -        

4 KTMPB Dysmicoccus brevipes 0.01 0.04 0.00 -       

5 MU1 Dysmicoccus brevipes 0.05 0.00 0.04 0.04 -      

6 MU2 Dysmicoccus brevipes 0.05 0.00 0.04 0.04 0.00 -     

7 MS1 Ferrisia virgata 0.11 0.10 0.09 0.09 0.10 0.10 -    

8 MS2 Ferrisia virgata 0.10 0.11 0.09 0.09 0.10 0.10 0.00 -   

9 MS3 Planococcus minor 0.10 0.11 0.11 0.11 0.10 0.11 0.11 0.11 -  

10 MS4 Ferrisia virgata 0.10 0.13 0.11 0.11 0.12 0.12 0.12 0.12 0.09 - 

 

 

Jadual 4. Nilai jarak genetik berpasangan (pairwise) antara individu semut kajian menggunakan model Kimura 2-paramater 

  1 2 3 4 5 

1 KTA Anoplolepis gracilipes -     

2 KTB Meranoplus bicolor 0.25 -    

3 Z2 Iridomyrmex anceps 0.25 0.23 -   

4 T1 Tapinoma indicum 0.28 0.29 0.18 -  

5 V1 Crematogaster sp. 0.25 0.24 0.27 0.27 - 

 

 



Serangga 2022, 27(2): 38-53  Mohammed et al. 

 
Rajah 3 Pohon Neighbour-Joining spesies koya kajian bersama jujukan rujukan daripada 

 GenBank. Pohon dijana dengan menggunakan kriteria jarak dan nilai sokongan 

 butstrap dinyatakan pada dahan pohon 

 

 

 
Rajah 4 Pohon Neighbour-Joining spesies semut kajian bersama jujukan rujukan 

 daripada GenBank. Pohon dijana dengan menggunakan kriteria jarak dan nilai 

 sokongan butstrap dinyatakan pada dahan pohon  
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PERBINCANGAN 

 

Pengenalpastian Spesies Koya Dan Semut 

Kaedah barkod DNA adalah tidak asing dalam kajian pengenalpastian spesies sama ada untuk 

haiwan ataupun tumbuhan dan begitu juga dengan serangga. Dengan menggunakan analisis 

DNA barkod, spesies kriptik atau spesies yang sukar untuk dicamkan dengan menggunakan ciri 

morfologi dapat dikenalpasti dengan kaedah molekul, contohnya kajian daripada Malausa et al. 

(2011) berjaya membezakan spesies kriptik koya yang mempunyai morfologi yang hampir 

menyerupai dengan Pseudococcus longispinus (Targioni-Tozzetti) dan Ps. maritimus 

(Ehrhorn). Begitu juga dengan kajian daripada Schär et al. (2022) berjaya mengenalpasti 

spesies novel semut Lasius ponderosae yang merupakan kriptik spesies kepada L. niger (L.). 

Dalam kajian ini, tiga spesies koya berjaya dikenalpasti daripada 10 sampel kajian iaitu spesies 

Dysmicoccus brevipes, Ferrisia virgata dan Planococcus minor dengan menggunakan kaedah 

molekul. Begitu juga dengan lima individu semut, yang dikenalpasti sebagai Anoplolepis 

gracilipes, Tapinoma indicum, Iridomyrmex anceps, Crematogaster sp. dan Meranoplus 

bicolor. Pengenalpastian kesemua spesies koya dan semut kajian mendapat hasil persamaan 98-

100% samada daripada BLAST atau BOLD. Menurut Avise (2000), pencapahan intraspesifik 

adalah jarang melebihi 2% dan kebanyakannya kurang daripada 1%. Ini dibuktikan dalam 

kajian, yang mana jarak kecapahan antara spesies koya adalah 10.2-10.7% dan 18-28% untuk 

semut. 

 

 Pengenalpastian spesies koya dan semut kajian juga disokong dengan penjanaan pohon 

NJ yang mana hasilnya menunjukkan pembentukan kumpulan spesies monofiletik untuk 

spesies kajian. Pembentukan klad yang monofiletik ini juga disokong kuat dengan nilai butstrap 

yang tinggi (99-100%). Pembentukan pohon NJ bukanlah untuk membina hubungan filogeni 

antara spesies kajian, namun tujuannya adalah untuk menubuhkan spesies monofiletik yang 

sekaligus menyokong pengenalpastian spesies melalui kaedah DNA barkod (Hebert et al. 

2003). 

 

Assosiasi Koya Dengan Nanas 

Terdapat beberapa spesies serangga perosak yang telah direkodkan untuk tanaman nanas, dan 

koya merupakan antara serangga perosak utama untuk tanaman ini. Spesies Dysmicoccus 

brevipes atau dikenali juga dengan koya nanas merah jambu merupakan spesies koya perosak 

utama untuk tanaman nanas. D. brevipes ini diberikan nama sebagai koya nanas merah jambu 

kerana mempunyai badan yang berwarna merah jambu dan berhabitat di pangkal pohon, daun 

dan buah nanas. Dalam kajian ini, D. brevipes dijumpai di Kuala Tatau dan di ladang nanas 

UPMKB. Spesies ini menyebabkan kerosakan dengan memakan sap tumbuhan dan juga 

merupakan vektor untuk penyakit Pineapple Mealybug Wilt-associated Virus (PMWaV) (Dos 

Santos Ferreira et al. 2015; Sartiami 2006). Penyakit PMWaV kepada tanaman nanas 

menyebabkan daun tanaman layu, mengurangkan hasil dan kualiti nanas sekaligus 

menyumbang kepada kerugian kepada petani (Jahn et al. 2003) (Rajah 5). 
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Rajah 5. Kesan dan simtom penyakit Pineapple Mealybug Wilt-associated Virus 

 (PMWaV) yang ditemui di ladang nanas kajian. Pokok tanaman nanas kelihatan 

 layu, daun berwarna merah kecoklatan dan kelihatan terbakar pada hujung daun 

 

 

 Spesies Ferrisia virgata atau dikenali juga dengan koya berjalur merupakan spesies 

koya perosak kepada pelbagai jenis tumbuhan. Ferrisia virgata merupakan perosak polifagus 

dan mampu menyerang beberapa jenis sayuran dan tanaman hiasan (Ata et al. 2019). Dalam 

kajian ini, spesies ini dijumpai di ladang nanas di Samarakan. Spesies F. virgata dikatakan 

spesies koya polifagus yang mempunyai perumah yang pelbagai dan juga mengancam tanaman 

pertanian seperti kapas, koko dan pisang (García Morales et al. 2016). Spesies koya F. virgata 

akan memakan sap tumbuhan dan seterusnya menggangu pertumbuhan sesuatu tanaman 

(Franco et al. 2009). Selain daripada itu, pengeluaran cecair tumbuhan hasil pemakanan koya 

yang dipanggil honeydew atau nektar boleh mendatangkan pertumbuhan kulat dan kulapuk 

yang seterusnya menyebabkan kerosakan pada tanaman atau buah-buahan (Franco et al. 2009). 

Beberapa serangan F. virgata ke atas tanaman nanas telah direkodkan oleh kajian terdahulu 

seperti Ben-Dov (2013), Culik et al. (2009) dan dicatatkan juga dalam Laporan Biosekuriti New 

Zealand (Biosecurity Act 1993).  

 

 Dalam kajian ini, spesies Planococcus minor direkodkan juga berasosiasi dengan 

tanaman nanas dan sampel dikumpul dari lokaliti Samarakan. Spesies ini pernah direkodkan 

oleh Ben-Dov (1994) dan Culik et al. (2009) menyerang tanaman nanas dan dikenali sebagai 

koya pohon menjalar. Spesies Pl. minor merupakan vektor untuk penyakit Piper Yellow Mottle 

Virus (PYMoV) pada tanaman lada hitam (De Silva et al. 2002) dan ia juga merupakan spesies 

koya polifagus yang mempunyai tumbuhan perumah yang pelbagai (García Morales et al. 

2016). Serangga koya ini mendatangkan masalah pada tanaman apabila populasi mereka 

meningkat dan aktiviti menghisap sap tumbuhan menyebabkan kerosakan simptom daun layu 

(Nguyen et al. 2016). Pembentukan kulat dan kulapuk daripada honeydew yang dihasilkan oleh 

koya membantutkan proses fotosintesis tumbuhan seterusnya menyebabkan pengurangan nilai 

kepada hasil tanaman tersebut (Joy et al. 2012). 

 

Asosiasi Semut Dengan Koya Dan Nanas 

Dalam beberapa kajian lepas, semut telah dilaporkan sebagai agen penyebaran bagi spesies 

koya dan juga artropoda yang lain (Gullan & Kosztarab 1997; Malsch et al. 2001; Ranjan 2006). 

Kehadiran semut membolehkan koya menyebarkan populasinya dan menghisap kuantiti sap 

pokok perumah dengan kadar yang lebih tinggi (Degen & Gersani 1989). Malah, beberapa 

spesies semut juga telah terbukti bertindak sebagai agen perlindungan bagi koya dengan 

melindungi mereka daripada musuh semulajadi dan persekitaran yang tidak diingini (Franco et 

al. 2009; Helms & Vinson 2002). 
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 Dalam kajian ini, lima spesies semut yang dikumpul berasosiasi dengan tanaman nanas 

adalah Anoplolepis gracilipes, Tapinoma indicum, Iridomyrmex anceps, Crematogaster sp. dan 

Meranoplus bicolor. Semut mempunyai hubungan simbiosis bersaling dengan koya kerana 

semut memakan honeydew yang dihasilkan oleh koya, manakala koya pula menggunakan 

semut sebagai agen dalam pergerakan sekaligus membantu menyebarkan koloni koya dengan 

lebih meluas (Joy et al. 2012). Spesies A. gracilipes dan M. bicolor dikumpul dari lokaliti Kuala 

Tatau bersama spesies koya D. brevipes. Spesies A. gracilipes pernah direkodkan berasosiasi 

dengan D. brevipes di tanaman nanas (Jose 2017), manakala M. bicolor pula pernah direkodkan 

berasosiasi dengan F. virgata di tanaman jambu batu (Burikam & Kantha 2014).  

 

 Spesies T. indicum dan I. anceps pula dikumpul dari ladang UPMKB juga bersama 

dengan spesies koya D. brevipes. Kajian daripada Wetterer (2009) merekodkan spesies terdekat 

kepada T. indicum, iaitu T. melanocephalum (Fabricius) direkodkan sebagai perosak tanaman 

kerana bersimbiosis dengan koya. Spesies I. anceps pernah direkodkan berasosiasi dengan koya 

Pseudococcus longispinus (Targioni Tozzetti) dan P. calceolariae (Maskell), selain direkodkan 

di tanaman anggur dan sitrus (Lester et al. 2003). Hanya satu spesies semut yang dikumpul di 

lokaliti Samarakan iaitu Crematogaster sp. bersama-sama dua spesies koya iaitu F. virgata dan 

Pl. minor. Semut Crematogaster sp. pernah direkodkan hadir bersama koya Dysmicoccus 

obesus (Lobdell) pada pokok pinus dan C. nigriceps Emery direkodkan bersama koya 

Acaciacoccus spp. pada pokok akasia (Sundararaj & Mani 2016). Selain daripada itu, 

Crematogaster sp. juga pernah direkodkan bersama spesies koya perosak pokok kopi 

(Sundararaj & Mani 2016). 

 

KESIMPULAN 

 

Dalam kajian ini, tiga spesies koya Dysmicoccus brevipes, Ferrisia virgata dan Planococcus 

minor dan lima spesies semut Anoplolepis gracilipes, Tapinoma indicum, Iridomyrmex anceps, 

Crematogaster sp. dan Meranoplus bicolor yang berasosiasi dengan tanaman nanas berjaya 

dikenalpasti dengan menggunakan analisis DNA barkod. Pengenalpastian spesies berjaya 

mendapatkan hasil persamaan 98-100% daripada analisis BLAST dan BOLD, selain 

pembentukan klad spesies monofiletik dengan sokongan butstrap yang tinggi (99-100%) 

melalui analisis NJ. Maklumat hubungan asosiasi antara spesies koya, semut dan nanas boleh 

digunapakai dalam membangunkan strategi Pengurusan Perosak Bersepadu (IPM) yang lebih 

berkesan untuk spesies perosak iaitu koya yang disasarkan di kawasan penanaman nanas di 

Bintulu, Sarawak. Oleh itu, pengusaha turut perlu mengawal populasi semut di kebun nanas 

mereka sama ada secara mekanikal, kimia atau biologi. Pengurangan dan pengawalan populasi 

semut dapat mengehadkan aktiviti penyebaran koya, sekaligus meningkatkan pengeluaran 

nanas dan secara langsung meningkatkan pendapatan pekebun nanas di Bintulu. 
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