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Abstract. Skipjack tuna is a migratory species that migrate globally thronghout the ocean. The North Maluku Sea has a
big potency on skipjack, this resonrce has been exploited intensively and gave the negative impact on skipjack population. The
genetic data is one of the important information to strategy a better sustainable fisheries management. Hence, the aims of the
study were to analyze the genetic diversity data in North Maluku Sea. The samples were collected from three locations, namely
Morotai Island, South Halamera and Bacan. A total of 10 samples were collected from every location. The samples were
extracted with Chelex 10%, and processing for PCR and sequencing. 'The results showed that molecular characteristics in
skipjack are 546 (bp). The genetic diversity was ranged from 0.800-1.000 with the total of 28 haplotypes of 30 samples. 'The
genetic diversity is included in high/ undisturbed criteria and showed the population still in stable condition.
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Abstrak. Ikan Cakalang merupakan migratori spesies yang bermigrasi secara global di seluruh samudera.
Potensi ikan cakalang sangat tinggi di perairan laut Maluku Utara. Pemanfaatan sumberdaya ikan cakalang
sudah dilakukan lama dan terus menurus sehingga berdampak pada penurunan, oleh karena itu perlu segera
dilakukan pengelolaan secara berkelanjutan. Data genetik merupakan salah satu informasi penting untuk
menyusun rencana pengelolaannya di perairan laut Maluku Utara. Oleh karena itu penelitian ini bertujuan
untuk melakukan analisis keragamana genetik ikan cakalang di perairan Maluku Utara. Sampel ikan
diperoleh dari tiga lokasi, yaitu Pulau Moratai, Halamera Selatan dan Bacan, masing-masing lokasi dengan
10 sampel. Hasil penelitian diperoleh karakteristik molekuler pada ikan cakalang 546 (bp). Keragaman
genetik ditemukan berkisar 0.800-1.000 dengan jumlah 28 jaringan haplotipe dari 30 sampel. Nilai
keragaman genetik masuk dalam kriteria tinggi/baik, sehingga bisa dikatakan bahwa populasi ikan masih
dalam kondisi stabil.

Kata kunci : Ikan Cakalang, Maluku Utara, keragaman genetik, pengelolaan

Pendahuluan

Ikan cakalang merupakan salah satu species target dalam usaha perikanan tangkap di
Indonesia dan merupakan sumberdaya penting sektor perikanan di perairan Maluku Utara. Total
produksi ikan cakalang di perairan Maluku Utara adalah 57.126,3 ton per tahun (KKP, 2015). Hasil
tangkap yang cenderung meningkat dan dilakukan secara terus menerus memberikan dampak
terhadap kelestarian sumberdaya ikan. Studi kasus bahaya terhadap keberlansungan ikan cakalang
di perairan laut Flores telah dilaporkan oeh Mallawa ef a/ (2014), dimana penangkapan ikan ini
dengan menggunakan alat bantu rumpon memberikan dampak terhadap kelestaian sumberdaya
ikan. Selanjutnya Mallawa ez a/. (2012) melaporkan ikan cakalang yang tertangkap di perairan Teluk
Bone memperlihatkan perbedaan kisaran panjang, panjang dominan dan panjang rata-rata ikan
menurut teknologi penangkapan.

Ekplorasi yang tinggi harus ditkuti dengan suatu pendekatan konservatif, hal ini
membutuhkan strategi dalam upaya pencegahan hilangnya sumberdaya ikan khususnya ikan
cakalang. Akbar ez a/. (2014a) mengatakan salah satu strategi yang dapat diterapkan adalah melalui
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program konservasi genetik untuk melindungi kestabilan populasi ikan, untuk mendukung
program tersebut diperlukan kajian tentang keragaman genetik populasi ikan sebagai dasar bagi
penetapan kebijakan pengelolaan dan konservasi genetik di kawasan ini. Beberapa penelitian
genetik ikan sudah dilakukan seperti Graves ez /. (1984) di perairan samudera Pasifik dan Atlantik,
pada ikan cakalang. Menezes e al. (2006) pada ikan cakalang diperairan India dan Jepang,
Dammannagoda ¢f al. (2011) pada ikan cakalang di bagian utara Samudera Hindia Akbar ez a/ .
(2014a) ikan tuna sirip kuning di perairan Maluku Utara, Jackson ez a/. (2014) pada ikan tuna dan
mackerel di beberapa perairan kepulauan Indonesia. Lebih lanjut Fakhri ez @/ (2015) telah
melakukan penelitian keragaman genetic pada ikan cakalang di perairan Bali, sedangkan Aris e a/.
(2017) pada ikan tuna sirip kuning di perairan Maluku Utara.

Penelitian genetik ikan penting untuk dapat menjelaskan status populasi saat ini. Kusuma ez
al. (2016b) mengatakan keragaman genetik merupakan suatu variasi di dalam populasi yang terjadi
akibat adanya keragaman di antara individu yang menjadi anggota populasi. Lebih lanjut Fakhri ez
al. (2015) mengatakan variasi genetik dari suatu populasi merupakan gambaran adanya perbedaan
intraspesies. Pengetahuan aspek genetik suatu spesies penting untuk dijadikan sebagai kunci
konservasi, perubahan di alam dan monitoring keanekaragaman (Schwartz ez al, 2006; Kusuma ez
al., 2016b; Muchlisin ez al, 2012). Informasi tentang struktur dapat digunakan sebagai upaya
konservasi dan pengelolaan perikanan untuk spesies pelagis bernilai komersil di Indonesia
(Jackson ez al., 2014).

Selain kajian mengenai genetika, beberapa aspek aspek biologi, struktur dan dinamika
populasi ikan cakalang juga telah laporkan oleh beberapa penelitin (Jamal ez a/, 2011; Tilohe ef al.,
2014 Toatubun ez al, 2015). Namun penelitian pada aspek genetik ikan cakalang di perairan laut
Maluku Utara hingga sekarang belum dilakukan. Oleh karena itu penelitian ini bertujuan untuk
menganalisis keragaman genetik ikan cakalang yang tertangkap di perairan laut Maluku Utara yang
dapat dijadikan sebagai dasar penyusunan rencana pengelolaannya di masa depan.

Bahan dan Metode Penelitian

Waktu, lokasi penelitian dan koleksi sampel

Pengambilan sampel dilakukan pada bulan Maret-Mei 2018 pada 3 lokasi yaitu Kabupaten
Pulau Morotai (n=10), Kabupaten Halamahera Selatan, Bacan (n=10), Kabupaten Halmahera
Tengah, Weda (n=10) (Gambar 1). Sampel ikan untuk analisis genetik diambil pada bagian sirip
pectoral. Sampel yang diperoleh kemudian difoto, diukur mofologi dan diambil bagian sirip dada
sepanjang 3 cm, setelah itu disimpan dalam tabung yang telah terisi larutan etanol 90% untuk
pengawetan (Akbar e a/, 2018). Sampel kemudian dibawa ke laboratorium untuk proses analisis
DNA.
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Gambar 1. Lokasi pengambilan sampel ikan cakalang
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Ekstraksi, Polymerase Chain Reaction (PCR), Elektroforesis dan sekuensing DNA

Ekstrasi DNA menggunakan larutan Chelex 10% (Walsh ez a/, 1991). Ekstraksi DNA
dimulai dengan pengambilan sampel jaringan (Akbar e a/, 2018). Profil ekstraksi meliputi setitik
sampel yang dimasukkan dalam ##be lalu divortex dan disentrifuge selama 20 detik, kemudian
dipanaskan dalam beat blok dengan suhu 95°C selama 45 menit. Setelah dipanaskan, tube kembali
divortex dan disentrifuge selama lebih kurang 20 detik (Akbar ef a/, 2014). Analisis genetik pada
fragmen DNA menggunakan metode DNA sequencing dengan primer CRK-CRE (Lee ez al, 1995).
Profil PCR meliputi denaturasi awal pada suhu 94 °C selama 15 detik, denaturasi pada 94 °C selama
30 detik, annealing pada 50 °C selama 30 detik, dan extension pada 72 °C selama 45 detik, selama
72 °C untuk 5 menit dan proses ini terjadi pengulangan sebanyak 38 siklus.

Pengecekan kualitas produk DNA dilakukan dengan elektroporesis (Akbar e @/, 2018)
dengan gel agarose 1% dengan cara 1 gram agarosa dimasukkan erlenmeyer kemudian
ditambahkan 100 mLL TAE 1X. Kemudian dipanaskan dengan mikrowave, jika sudah larut merata
ditambahkan 4 ulL EtBr. Gel agarosa dituangkan dalam cetakan yang sudah dipasang sisir pembuat
sumur dan didiamkan selama 30 menit. Hasil elektroforesis kemudian di visualisasi menggunakan
mesin ultraviolet dengan voltase 200 V dan arus 400 mA selama 15 menit. Hasil PCR yang telah
berhasil dilakukan analisis sekuensing dengan metode Sanger e a/ (1977) untuk mendapatkan
urutan pasang basah sekuen.

Analisis data genetik

Sekuen control region mtDNA dianalisis menggunakan empat aplikasi yaitu MEGAS5
(Molecular Evolutionary Genetic Analysis) (Tamura et al., 2011) untuk penjeran sekuen DNA, DnaSP
4.0 (Rozas et al., 2003) digunakan untuk mengetahui keanekaragaman haplotype (Hd) (Nei, 1987)
dan keanekaragaman nukleotida (7) (Lynch dan Crease, 1990) dan Network 4.6 digunakan untuk
rekonstruksi sebaran haplotipe yang ditemukan.

Hasil

Panjang fragmen DNA hasil analisis yang ditemukan 546 (bp) pada 30 sampel ikan dan mirip
serta berbeda dengan penelitian organisme laut lainnya (Tabel 1 dan 2). Analisis keragaman genetik
pada 30 sampel yang diambil pada 3 lokasi, dengan keterwakilan 10 sampel pada setiap lokasi. Hasil
analisis menunjukan nilai keragaman genetik tiap lokasi masih tinggi (Tabel 6 dan 10). Nilai
keragaman genetik berdasarkan lokasi, ditemukan Morotai sebesar 0.972, keragaman nukleotida
0.016 dan terdapat 8 haplotipe. Keragaman genetik di lokasi Bacan memperoleh nilai 0.800,
keragaman nukleotida 0.035 dan ditemukan 10 haplotipe yang tersebar. Variasi genetik di lokasi
Halmahera Tengah diperoleh nilai 0,995, keragaman nukleotida 0.005 dan ditemukan 10 haplotipe.

Secara keseluruhan keragaman di Maluku Utara sebesar 1.000, dengan jumlah haplotipe 28
dan keragaman nukleotida yakni 0.013 (Tabel 3). Jika dibandingkan dengan hasil penelitian genetik
ikan cakalang di lokasi lain, maka dapat dikatakan bahwa keragaman genetik di perairan Maluku
Utara masih kritetia tinggi/baik, sehingga bisa dikatakan bahwa populasi ikan masih dalam kondisi
stabil. (Tabel 4 dan 10). Keragaman genetik ikan cakalang yang ditemukan,memiliki kisaran nilai
yang relatif sama jika dibandingkan dengan jenis organisme laut lain (Tabel 5).
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Tabel 1. Jumlah sampel, base pairs, spesies dan sumber

mlah B ' .
No JSl;m;el délig ;Z " Spesies Sumber
1 30 546 Cakalang Hasil Penelitian, (2018)
2 800 625 Udang Sentadu Barber et a/ . (2000)
3 280 860 Bigeye Tuna Chiang ez al. (2008)
4 581 350 Tuna Albacore Davies et al. (2011)
5 18 792 Walking Shark Allen ez al. (2013)
6 41 517 Yellowfin Tuna Akbar et al . (2014a)
7 582 654 Shark Sembiring et a/. (2014)
8 59 600 Shark Prehadi ez al. (2015)
9 39 526 Epinephelus spp Jefri et al. (2015)
10 39 750 Sarcophyton Kusuma ¢ al. (2016)
trocheliophorum
11 179 656 Turbinidae Saleky ez al. (20106)
12 72 512 Yellowfin Tuna Atris et al. (2017)
Tabel 2. Sampel, jumlah sampel, panjang basa (bp), lokasi dan sumber
Sampel Jumlah Base pairs Lokasi Sumber
sampel (bp)
30 546 Perairan Maluku Utara  Hasil Penelitian, 2018
4 400 Timur Samudera Hindia Chow dan Kishino, (1995)
115 394 Atlantik dan Pasifik Ely ez al. (2005)
324 488 iféf; Laut Samudera - nesoda e al (2011)
Cakalang 315 508 Pantai India Menezes et al. (2012)
177 400 Kepulauan Indonesia Jackson et al. (2014)
35 500 Pesisir Pantai Tanzania ~ Johnson e a/. (2015)
60 532 Bali Fakhti ez al. (2015)
1 517 Perairan Maluku Utara ~ Akbar ¢f 2/ (2018)
Tabel 3. Nilai keragaman genetik ikan pada setiap lokasi.
Lokast " H, H, Il Base Pairs
Morotai 10 8 0,972 0,016
Bacan 10 10 0,800 0,035
546
Halmahera Tengah 10 10 0,995 0,005
Maluku Utara 30 28 1,000 0,013

Ket : Jumlah sampel (#), jumlah haplotipe (H,), keragaman genetik (H,), keragaman nukleotida (I']) dan panjang basa (4p)
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Tabel 4. Perbandingan sampel, jumlah haplotpe, keragaman genetik dan nukleotida, panjang basa dan
sumber antar lokasi peneltian

Base Pairs

Lokasi 7 H, H, I1 Sumber
(bp)
Maluku Utara

, 10 8 0972 0,016
Morotai 546 Hasil Penclitian,2018
Bacan 10 10 0,800 0,035
Halmahera Tengah 10 10 0,995 0,005

Bali
Jembarana 2928 098 0086 50053 Fakhri eral., 2015
Karangasem 15 15 1,000 0,049
Keseluruhan 44 41 0,997 0,046
Kepulauan Indonesia
Acch 2220 1000 0,063
Medah 15 15 1,000 0,064 400 Jackson et al ., 2014
Makassar 12 12 1,000 0,067
Jayapura 16 45 1,000 0,055
Pantai India

Veraval 37 - LO00 - gqqy
Kochi 46 - OO0 95
Minicoy 50 _ 1,000 0,101 508 Menezes ez al ., 2012
Pondicherry 4 - L0OO 5405
Port Blair 5 - LO00 g3
Vizag 75 1000 9113

Ket : Jumlah sampel (#), jumlah haplotipe (H,), keragaman genetik (H,), keragaman nukleotida (I'1) dan panjang basa (4p)

Tabel 5. Perbandingan keragaman genetik dengan organisme laut lainnya

Spesies Keragaman Genetik Sumber

Ikan Cakalang 0,800 — 0,995 Hasil Penelitian, (2018)
Tuna mata besat (Thunnus obesus) 0.998-1.000 Chiang e al. (2000)
Ikan karang (Family Pomacanthidae dan Chaetodontida) 0.197- 0.467 égfg%so dan  Galed,
Kerapu bebek (Cromileptes altivelis) 0.774-0.794 Sembiring e al. (2013)
T. Crocea, T. Maxima dan T. Squamosa 0,480-1.000 De Boer ez al. (2014)
Tuna sitip kuning (Thunnus albacares) 0.984- 1.000 Akbar ¢t al. (2014b)
Bulu Babi (Tripnenstes gratilla) 0.900 Toha e al. (2014)
Sarcophyton trocheliophorum 0.600-0.972 Kusuma ez a/. (2016)
Turbinidae 0.657-0.816 Saleky ez al. (2010)
Tuna sitip kuning (Thunnus albacares) 0.977-1.000 Atis et al. (2017)
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Tabel 6. Kriteria nilai keragaman genetik, struktur populasi dan jarak genetik

Kategori

Analisis Rendah Sedang Tinggi Sumber

Keragaman Genetik (H,) 0.1-0.4 0.5-0.7 0.8-1.00 Nei, 1987

Strukeur Populast (FST) 0.1-0.3 0.4-0.7 08-100  Excoffier e al. (1992)
Jarak Genetik (D) 0.010-0.099 01099 100200  Nei(1972)

Tabel 7. Perbandingan keragaman genetik ikan cakalang dengan organisme laut lain dengan

keragaman genetik yang rendah.

Spesies Keragaman Genetik Sumber
Ikan Cakalang 0,800 — 0,995 Hasil Penelitian, (2018)
Layang (Cypselurus opisthopus) 0.189 Fahri, (2001)
Kakap merah sebae (Lutjanus sp.) 0.099 Permana ez al. (2003)
Anggoli (Pristipomoides multidens) 0.007-0.417 Wigati et al. (2003)
Abalon 0,13-0,16 Fahrudin e a/. (2010)
Hiu Paus (whale sharks) 0.187 Toha ez al. (2016)
Ikan Endemik Butini (Glossogobins
matanensis) 0.0491 - 0,1861 Mamangkey ez a/. (2007)
Malalugis (Decapterus macarellus) 0.369 Zamroni, (2012)
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Gambar 2. Jaringan distribusi haplotipe untuk ikan cakalang di Perairan Maluku Utara. (Bacan = bulat

hijau, Morotai = kuning dan Halmahera Tengah = bulat merah muda).
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Keragaman genetik menemukan 28 jaringan haplotipe dari jumlah 30 sampel (Tabel 3).
Secara lengkap jaringan haplotipe menunjukan bahwa terdapat 28 haplotipe spesifik, 1 haplotipe
bercampur antar lokasi dan 1 haplotipe yang sama (Gambar 2 dan Tabel 8). Populasi ikan cakalang
yang besar, distribusi secara grobal dan
pencampuran dan aliran genetik signifikan antar populasi, sehingga memberikan peningkatan
terhadap polmorfisme di dalam dan antar populasi. Hasil analisis genetik populasi ikan cakalang
menunjukan bahwa keragaman genetik masuk kategori tinggi (Tabel 6). Namun demikian aktivitas
penangkapan yang tinggi setiap tahun memberikan kekhawatiran akan keberlanjutan sumberdaya.

kemampuan migrasi tinggi memberikan peluang

Tabel 8. Jumlah keragaman haplotipe (Hd) ikan cakalang di perairan Maluku Utara

No. Haplotipe (H,) No Haplotipe (H,)
) . Hap_15:2 [Katsuwonus_pelamis Morotai_16
1. Hap_1:1 [Katsuwonus_pelamis Bacan _1] 15. Katsuwonus_pelamis Halmahera Tengah_25
2. Hap_2:1 [Katsuwonus_pelamis Bacan _2] 16. Hap_16:1 [Katsuwonus_pelamis Morotai _17]
3. Hap_3:1 [Katsuwonus_pelamis Bacan _3] 17. Hap_17:1 [Katsuwonus_pelamis Morotai _18]
4, Hap_4: 1 [Katsuwonus_pelamis Bacan _4] 18. Hap_18:1 [Katsuwonus_pelamis Morotai _19]
5. Hap_5:1 [Katsuwonus_pelamis Bacan _5] 19. Hap_19:1 [Katsuwonus_pelamis Morotai _20]
6. Hap_6:1 [Katsuwonus_pelamis Bacan _6] 20. Hap_20:1 [Katsuwonus_pelamis Morotai _21]
) . Hap_21: 1 [Katsuwonus_pelamis Halmahera
7 Hap_7:1 [Katsuwonus_pelamis Bacan _7] 21 Tengah_22]
) . Hap_22: 1 [Katsuwonus_pelamis Halmahera
8. Hap_8: 1 [Katsuwonus_pelamis Bacan _8] 2. Tengah _23]
) . Hap_23: 1 [Katsuwonus_pelamis  Halmahera
9. Hap_9: 1 [Katsuwonus_pelamis Bacan _9] 23 Tengah _24]
. . Hap_24: 1 [Katsuwonus_pelamis Halmahera
10. Hap_10: 1 [Katsuwonus_pelamis Bacan_10] 24 Tengah _26]
. . . Hap_25: 1 [Katsuwonus_pelamis Halmahera
11. Hap_11:1 [Katsuwonus_pelamis Morotai_11] 25 Tengah _27]
. . . Hap_26: 1 [Katsuwonus_pelamis Halmahera
12. Hap_12:1 [Katsuwonus_pelamis Morotai _12] 2. Tengah _28]
Hap_13:2 [Katsuwonus_pelamis Morotai _13 Hap_27: 1 [Katsuwonus_pelamis Halmahera
13. Katsuwonus_pelamis Morotai _14] 27.  Tengah _29]
. . . Hap_28: 1 [Katsuwonus_pelamis Halmahera
14, Hap_14:1 [Katsuwonus_pelamis Morotai _15] 28 Tengah _30]
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Gambar 3. Komoditas Utama Ekspor Perikanan Indonesia

Akbar dan Labenua (2018)

Volume 7, Number 2, Page 164 - 176, August 2018

170



Depik
Jurnal Ilmu-Ilmu Perairan, Pesisir dan Perikanan
PLSSIN: 2089-7790, e-ISSN: 2502-6194  hitp:/ | jurnal.unsyiah.ac.id/ depik

Pembahasan

Panjang basa (bp) yang ditemukan adalah ukuran normal yang diperoleh pada sampel ikan,
dimana ukuran panjang basa pada ikan berkisar 200-1500 bp (Liu ez al., 1999; Ali et al.,, 2004). Secara
umum panjang basa (bp) yang ditemukan adalah ukuran normal yang diperoleh pada sampel ikan,
dimana ukuran panjang basa pada ikan berkisar 300-1500 bp (Liu ez 4/, 1999; Ali ez al., 2004; Filonzi
et al., 2010). Perbedaan panjang primer diakibatkan oleh penggunaan jumlah sampel, kualitas DNA
yang ditemukan, spesifik primer, ukuran panjang primer, komposisi basa primer, lingkungan,
makanan dan keturunan, namun tidak menunjukan pengaruh dari hasil sekuens (Williams e a/,
1990; Shizuka dan Lyon, 2008 ; Akbar e al., 2014a; Jefri et al., 2015 Akbar ef al., 2018). Perbedaan
panjang basa juga bisa diakibatkan akibat adanya mutasi dalam gen setiap spesies. Hampir semua
nukleotida yang diamati ditemukan substitusi antara individu (Akbar e a/., 2018).

Secara keseluruhan jika hasil penelitian digabungkan dengan berbagai sumber penelitian
lainnya maka diperoleh kisaran nilai keragaman genetik ikan cakalang berada diantara 0.800 -1,000.
Kemiripan dan perbedaan nilai keragaman genetik disebabkan oleh jumlah sampel yang digunakan
pada saat penelitian berbeda-beda (Akbar ¢ a/, 2014a). Nei (1981) mengatakan bahwa nilai
keragaman genetik satu spesies tergantung pada ukuran sampel yang di temukan. Avise ¢ a/. (1989)
menyebutkan bahwa keragaman haplotipe keseluruhan mtDNA untuk beberapa ikan berada dalam
kisaran 0.473-0.998. Kemiripan nilai keragaman genetik ini mungkin diakibatkan oleh sifat migrasi
dan penyebaran ikan laut yang yang tinggi, sehingga memberikan peluang bertemu dengan
kelompok lain di berbagai perairan. Laporan Zardoya ez al. (2004) yang mengatakan bahwa
keragaman haplotipe yang tinggi pada sebagian besar spesies tuna merupakan tipe pola genetik
ikan famili scrombridae. Selain itu beberapa organisme laut sesil menunjukan keragaman yang
tinggi, seperti bulu babi, T. Crocea, T. Maxima dan T. Squamosa dan Turbinidae. Hal ini
memungkinkan karena aliran genetik yang tinggi diantara populasi melalui arus perairan laut.
Hampir keseluruhan spesies berada pada fase planktonik yang memungkinkan terjadinya
penghanyutan genetik populasi antar spesies (Palumbi dan Wilson, 1990; Lessios e# a/., 2001).
Besarnya keragaman genetik ini diduga karena sifat migrasi tinggi, ukuran populasi yang besar,
reproduksi yang cepat dan mutasi sel somatik (Akbar ez a/., 2014a; Kusuma ez a/ ., 2016a ; Saleky ez
al., 2016; Aris et al., 2017). Tingginya keragaman genetik spesifik yang beragam menggambarkan
bahwa belum terjadi perubahan struktur genetik pada populasi karena masih mempunyai variasi
gen yang bergaman (Aris ef al., 2017). Variasi genetik populasi merupakan gambaran perbedaan
intraspesies (Fakhri ef a/., 2015).

Keragaman genetik ikan cakalang lebih tinggi jika dibandingkan organisme laut lain, seperti
ikan layang, kakap merah sebae, anggoli kakap, abalon, hiu paus, ikan endemik butini dan malalugis
(Tabel 7). Hal ini kemungkinan disebabkan karena populasi organisme laut ini hidupnya masih
dalam relung dan ruang yang terbatas. Toha ef /. (2016) mengatakan bahwa keragaman genetik
yang rendah diakibatkan kelompok yang bersifat regional. Kemungkinan lain yang terjadi adalah
kemampuan migrasi yang sangat rendah, maka menutup kemungkinan peluang terjadinya
perkawinan antar populasi. Secara umum pemeliharaan keragaman genetik yang tinggi didalam
populasi, temasuk ukuran populasi, keragaman lingkungan dan sejarah kehidupan telah
mendukung peningkatan populasi (Nei, 1987). Ukuran populasi yang besar bertanggung jawab atas
tingginya level genetik untuk ikan laut (Avise, 1998). Penelitian Berdasarkan hasil studi yang telah
dilakukan secara meristik, morfometrik dan elektroforesis karakter dari ikan cakalang yang berada
di Samudera Pasifik, bahwa variasi genetik ikan cakalang sangat kecil dan menunjukkan sedikit
perbedaan antarindividu dari kedalaman laut yang ber beda (Fakhri e# a/, 2015).

Menurut Akbar ef a/. (2014a) bahwa tingginya nilai keragaman haplotipe diduga disebabkan
oleh dua hal. Pertama, meski adanya tekanan penangkapan secara berkala terhadap namun ukuran
populasi dalam jumlah yang besar masih tersedia di perairan antar samudera atau perairan lokal
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pada suatu negara. Kedua ialah faktor kemampuan migrasi yang tinggi dimana migrasi akan
menyebabkan terjadinya perkawinan silang dan percampuran gen antar populasi. Akbar ez al.
(2014a) dan Sakai ez a/. (2001) mengatakan bahwa populasi dengan keragaman genetik yang tinggi
memiliki peluang hidup yang lebih baik karena setiap gen memiliki respon yang berbeda-beda
terhadap kondisi lingkungan. Selain itu Kehadiran berbagai macam gen dari individu di dalam
populasi menambah kemampuan populasi dalam merespon perubahan lingkungan (Akbar ef a/.,
2014a). Tingginya nilai keragaman genetik menyimpulkan bahwa populasi ikan cakalang masih
dalam kondisi baik, tingginya peluang bertahan hidup dan mampu beradaptasi terhadap gangguan
kualitas lingkungan. Taylor dan Aarsen, (1988) menjelaskan bahwa spesies dengan variasi fenotip
dan genotip yang baik dapat meningkatkan kemampuan individu untuk tetap bertahan hidup dan
berkembang biak. Jamal ¢ a/ (2011) melaporkan bahwa pengaruh faktor-faktor biologis dan
ckologis dari masing-masing perairan di mana ikan itu hidup, turut menentukan daya tahan dan
kemampuan ikan untuk bertahan.

Analisis distribusi jaringan haplotipe memperlihatkan adanya hubungan diantara jaringan
haplotipe dan tidak menunjukan pengelompokan. Hasil analisis yang menemukan tingginya
keragaman genetik dan keberagaman haplotipe spesifik, memberikan gambaran struktur genetik
populasi ikan cakalang relatif stabil. Hal ini dikarenakan ditemukan variasi gen yang beragaman,
sehingga gagal untuk menunjukkan pengelompokan (Clade) antara lokasi geografis yang berbeda
(Akbar et al., 2014b). Laporan tentang jaringan haplotipe Ely ez a/. (2005) di NW Atlantik, Brazil,
Timur Pasifik dan Kepulauan Solomon dimana dtemukan 111 jaringan haplotipe yang terdistribus
dari jumlah 115 sampel genetik. Dammannagoda e a/. (2011) di Barat Laut Samudera India,
ditemukan 49 jaringan haplotipe yang unik dan 29 haplotipe tunggal dari 324 individu sampel.
Penelitian Jackson ef a/. (2014) menemukan 162 jaringan haplotip polimorfik menghasilkan 172
haplotipe unik dari 177 sampel ikan cakalang di Kepulauan Indonesia. Polimorfisme yang tinggi
memberikan ketahanan populasi terhadap ancaman lingkungan. Beragaman tipe komposit
haplotipe meningkatkan keragaman genetik dan kemampuan beradaptasi terhadap perubahan
lingkungan, iklim serta penyakit (Smith dan Chesser, 1981; Akbar e 4/, 2014a; Kusuma ez 4/,
2016b).

Intensitas penangkapan yang tinggi dapat menurunkan populasi. Aktivitas tangkap yang
berlebih memberikan peluang penurunan populasi ikan. KKP (2017) melaporkan bahwa salah satu
komoditas perikanan penyumbang utama nilai ekspor perikanan Indonesia adalah tuna, tongkol
dan cakalang (Gambar 3). Jamal ef a/.  (2014) mengatakan bahwa tingkat pemanfaatan ikan
Cakalang dengan alat tangkap pol and line di Kabupaten Luwu telah melampui nilai MSY. Hasil
analisis genetik yang diperoleh memberikan gambaran untuk segera dilakukan upaya penegakan ;
pertama adalah regulasi tangkap dimana proses penangkapan hanya dapat dilakukan dalam waktu
tertentu, dengan batas maksimun tangkapan harian dan menggunakan alat tangkap ramah
lingkungan. Kedua adalah pengembangbiakan genetik dimana proses penelitian pada aspek
genetik ditingkatkan dengan cara melakukan perkawinan genetik antar populasi ikan. Ketiga adalah
pelestarian genetik dimana bisa digunakan dengan metode pembudidayaan ikan yang ditangkap
masih hidup, ikan kemudian dibudidayakan secara alamiah didalam suatu kawasan perairan dan
diberikan injeksi hormon dari populasi ikan yang sama tapi ditangkap atau diambil di perairan
lainnya. Managemant dan aksi konservasi harus segara dilakukan, untuk meminimalisir terjadinya
penurunan kualitas genetik ikan. Menezes ez a/. (2012) mengatakan dasar untuk pengelolaan dari
pentingnya komersialisasi stok ikan cakalang di perairan maka diperlukan identifikasi jumlah,
distribusi peningkatan reproduksi pada setiap sub populasi

Laporan Aris et al. (2017) mengatakan kegiatan yang harus dilakukan untuk menjaga populasi
sumberdaya ; 1). Pengetahuan akan informasi genetik secara berkelanjutan yang mencakup
keselurahan daerah penyebaran, hal ini penting untuk dijadikan sebagai basis data penentuan status
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populasi. 2). Pengukuran populasi berdasarkan informasi ukuran morfologi secara temporal.
3).Peningkatan stok ikan tuna melalui kegiatan restoking. Proses ini didahului dengan pengambilan
benih ikan tuna melalui proses penangkapan dan kemudian di budidayakan. Sedangkan Kusuma ez
al.(2016b) mengatakan untuk melindungi sumberdaya genetik maka diperlukan suatu tindakan
yakni mendirikan daerah perlindungan laut (Marine Protected Arena) dan daerah konservasi perairan
(Conservation Area) berdasarkan regional. Berdasarkan fakta penelitian tentang struktur populasi
genetik, membantu meningkatkan pengelolaan, konservasi dan kebijakanan perikanan di perairan
Indonesia. Jakson ef al. (2014) mengatakan pengetahuan populasi struktur dan filogeografie dapat
digunakan untuk informasi managamen perikanan dan upaya konservasi.

Kesimpulan

Panjang fragment ditemukan pada 546 panjang basa (bp) di daerah lokus control region
mitochondrial DNA. Keseluruhan analisis keragaman genetik menunjukan bahwa populasi ikan
cakalang di perairan Maluku Utara dalam kategori tinggi. Meskipun ekploitasi ikan cukup tinggi,
namun kemampuan ikan secara genetik masih sangat baik..
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