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Abstract. Yellowfin tuna (Thunnus albacares) is a large pelagic fish that have high economic value and inbabits the Molnecas
Sea, Indonesia. Tuna catches in the Moluccas sea was very high and miight decrease the yellowfin tuna population in this region.
The research on population genetic of yellowfin tuna is fundamental to answer the problem. This information can be used as
baseline data for future management, utilization, and basis of genetic conservation. The objective of this research was to infer the
genetic population structure of two populations (North Maluku and Ambon) in the Moluccas Sea, Indonesia. In total, 41 tissue
samples from pectoral fins of yellowfin tuna were collected in this study (North Maluku 33 samples and Ambon 8 samples). The
results showed that genetic distances were low between the two populations. Additionally, the comparison of genetic distance
between the Moluccas population and Indian Ocean waters also showed no significant differences. The Fst analysis showed the
high gene flow between these two populations. Furthermore, haplotype network analysis showed that these two populations were
the panmixia population. The overall result showed that no refraction genetic in the yellowfin tuna population from two
populations in the Moluccas Sea.

Keywords: Haplotype, genetic distance, Moluccas Sea, index fixation analysis, yellowfin tuna, population genetic structure.

Abstrak. Tuna sitip kuning (Thunnus albacares) merupakan jenis pelagis besar bernilai ekonomis tinggi yang
hidup di perairan Laut Maluku, Indonesia. Tangkapan ikan tuna di Laut Maluku berstatus tinggi, sehingga
dapat menurunkan jumlah populasi. Penelitian tentang genetika populasi ikan tuna sirip kuning penting
dilakukan untuk menjawab permasalahan ini. Informasi ini dapat menjadi sumber data untuk pengelolaan,
pemanfaatan dan pelestarian untuk konservasi genetik. Tujuan penelitian untuk mengetahui struktur populasi
genetik pada dua populasi di Laut Maluku (Maluku Utara dan Ambon). Secara total, 41 sampel jaringan dari
sirip pectoral Tuna sirip kuning dikumpulkan dalam penelitian ini (Maluku Utara 33 sampel dan Ambon 8
sampel). Hasil penelitian menemukan jarak genetik yang dekat antar kedua populasi. Perbandingan jarak
genetik pada populasi Perairan Maluku dan Samudera Hindia tidak menunjukan perbedaan signifikan. Analisis
fiksasi indeks (Fs) memperlihatkan aliran genetik kuat antar populasi. Analisis jaringan haplotipe menunjukan
kedua populasi merupakan populasi panmiksia. Penelitian ini secara umum menunjukkan belum terjadi
perubahan struktur genetik populasi ikan tuna sirip kuning pada dua populasi di Laut Maluku.

Kata kunci: Haplotipe, jarak genetik, Laut Maluku, analisis fiksasi indeks, tuna sirip kuning, struktur populasi

genetik.
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Pendahuluan

Spesies tuna yang masuk dan beruaya di perairan Indonesia salah satu nya adalah tuna sirip
kuning (Baskoro ez al, 2004; Bailey et al, 2012; Akbar dan Aris, 2018). Jenis ikan ini merupakan
target tangkapan di perairan tropis dan iklim sedang (Sibert e al, 20006). Penangkatan ikan tuna
terjadi secara signifikan di wilayah perairan Samudera Pasifik, Hindia dan Atlantik setiap tahun. Nilai
ckonomi menunjukan bahwa tahun 1950 hingga 2000 hasil penangkapan ikan tuna mencapai 50 juta
ton/tahun yang bernilai 5 milyar US$ (Sibert ¢ a/., 2006; Williams dan Terawasi, 2009). ISSF (2019)
melaporkan tangkapan jenis tuna ini pada tahun 2017 di Samudera Pasifik sebanyak 648.100 ton,
tangkapan di daerah Samudera Hindia 409.000 ton dan Samudera Atlantik sebesar 139.300 ton.
Potensi penangkapan ikan pelagis besar khususnya tuna di Indonesia sangat besar. Produksi
petikanan tangkap ikan tuna mencapai 24.5 juta ton/tahun (KKP, 2018). Daerah potensial tuna di
Perairan Indonesia, juga ditemukan pada perairan Maluku (Akbar ez @/, 2014). Produksi nasional
tangkapan tuna di laut Maluku Utara sebesar 254.856 ton dan laut Ambon berjumlah 583.639 ton
(KKP, 2018). Kelimpahan ikan tuna di laut ini, mendapatkan pengaruh oseanografis dan geografis
dikarenakan berbatasan dengan beberapa perairan laut penting yang merukan jalur utama arus lintas
indonesia seperti Samudera Pasifik, Laut Seram, Laut Maluku, Laut Halmahera dan Laut Banda
(Akbar et al., 2014).

Data penangkapan menunjukan bahwa kegiatan tangkapan tuna di di Perairan Maluku Utara
dan Ambon tergolong tinggi. Tekanan yang tinggi akibat aktivitas penangkapan berdampak kepada
populasi, yang mana dapat mengakibatkan kelebihan tangkap sehingga menurunkan jumlah populasi
(Akbar et al., 2014, Madduppa ez al, 2014). Strategi perlindungan yang perlu diterapkan untuk
menjaga populasi ikan tuna sirip kuning dapat melalui konservasi genetik (Kusuma ez al, 2016;
Jefri et al., 2015). Informasi tentang populasi begitu penting guna menjalankan strategi pengelolaan,
keseimbangan pemanfaatan, pelestarian dan keberlanjutan sumberdaya hayati yang semakin
terancam (Syahailatua, 1993; Achmad ¢z 4/, 2019). Suatu populasi dapat ditentukan status
tereksploitasinya akibat tangkap lebih melalui pengukuran ukuran populasi (Pope e# al., 2010). Suatu
populasi ikan dapat dilihat melalui morfologi dan meristik dengan memperhatikan kesamaan dan
perbedaan fenotip setiap tubuh ikan serta menjadi data dan informasi tambahan pada populasi ikan
(Slamet ez al., 2011; Akbar ez al, 2019). Kajian bentuk luar organis (morfologi) dapat dijadikan
sebagai kunci identifikasi struktur populasi, namun tidak memberikan informasi genetik. Oleh karena
itu, aspek genetik penting untuk dijadikan sebagai kunci klarifikasi organisme (Turan ez al, 2004;
Marquez et al., 2011). Keterbatasan informasi genetik dalam penelitian morfologi, menjadikan alasan
perlu dilakukannya penelitian genetik pada level populasi. Informasi tentang populasi genetik penting
untuk peningkatan pemahaman yang bertujuan dalam melaksanakan keberlanjutan dan efektifitas
manajemen sumberdaya (Nishida ez 4/, 1998; Chiang ¢z a/., 2006; Chiang ez al., 2008).

Penelitian DNA ikan dilaporkan Scoles dan Graves (1993) di Samudera Pasifik, Wu e# /.
(2010) di (Samudera Pasifik dan Hindia), Wijana ez 2/ (2010) di Spanyol dan Philipina, Kunal e a/.
(2013) di perairan Hindia, Kunal ez 2/ (2014) di sepanjang pesisir India, Nugroho (2009) di Benoa
Bali tentang ikan tuna mata besar, Permana ez a/. (2007) tentang tuna sirip kuning (Thunnus albacores)
dari daerah Bali, Maluku Utara dan Sulawesi Utara, Moria e 4/ (2009) di Bali berdasarkan
mikrosatelit berdasarkan sampel larva ikan tuna sirip kuning, Suman ez /. (2013) di Samudera Hindia
bagian Sumatera Barat, Selatan Jawa dan Nusa Tenggara pada ikan tuna mata besar, Akbar ez al.
(2014) tentang keragaman genetik ikan tuna sirip kuning di dua lokasi perairan Maluku, Pertiwi ez 4/.
(2017) tentang populasi genetik bigeye tuna di Indonesia, Akbar e# a/. (2018) tentang populasi genetik
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ikan tuna mata besar di perairan Maluku Utara dan Achmad ez 4/ (2019) tentang ikan julung-julung
di Perairan Maluku Utara.

Penilaian struktur populasi genetik dilakukan dengan menggunakan metode DNA. Metode ini
umumnya dipakai untuk mendapatkan kode genetik berdasarkan urutan basa gen
(Sanger et al., 1977). Freeland (2005) menyebutkan bahwa metode sekuensing DNA digunakan untuk
mendapatkan urutan pasang basa yang spesifik diantara individu yang berbeda, schingga dapat
menyimpulkan hubungan filogenetik dan mencerikan proses evolusi. Penelitian tentang struktur
populasi genetik penting dilakukan untuk memberikan informasi yang bertujuan untuk penetapan
strategi konservasi sumberdaya ikan.

Bahan dan Metode
Lokasi penelitian

Penelitian ini dilakukan di Maluku Utara dan Ambon, dimana koleksi sampel dilakukan pada
tempat pangkalan pendaratan ikan (PPI) dan pelabuhan perikanan nusantara (PPN), berdasarkan
hasil tangkapan nelayan di sekitar kedua perairan (Gambar 1).
Koleksi sampel

Jumlah sampel yang dikumpulkan terdiri dari Maluku Utara (33 sampel) dan Ambon (8
sampel). Sample kemudian diambil foto, pengambilan sirip pektoral 3 cm dan seterusnya di masukan
kedalam tube berisi ethanol 96%. Ekstraksi, amplifikasi, elektroforesis dan sekuensing dilakukan
pada laboratorium.
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Gambear 1. Lokasi sampling (Bintang merah = Maluku Utara, segitiga biru = Ambon (Akbar ez al., 2014).

Pengerjaan sampel DNA

Mitokondria DNA diperoleh menggunakan larutan chelex (Walsh ez a/, 1991). Ekstrasi DNA
dilakukan pada bagian pecktoral yang telah diambil dan dimasukan kedalam tube, kemudian di
vortex dan sentrifuge selama * 20 detik. Proses selanjutnya tube di masukan kedalam heat block
bersuhu 95°C selama £ 45 menit. Sampel di ekstraksi pada bagian sirip ikan yang telah dimasukan
pada fube, kemudian divortex dan disentrifuge = 20 detik, serta diletakan dalam heat blok bersuhu
95°C selama T 45 menit. Tahapan selanjutnya di ambil kemudian divortex dan sentrifuge kembali
selama 20 detik.

Mitokondria DNA contro/ region diamplifikasi menggunakan primer forward CRK 5-AGCTC
AGCGC CAGAG CGCCG GTCTT GTAAA-3 dan primer reverse CRE 5-CCTGA AGTAG
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GAACC AGATG-3 (Lee et al., 1995). Tahap Amplifikasi DNA dilakukan melalui denaturasi awal
pada suhu 94°C selama 15 detik, selanjutnya denaturasi sebanyak 38 siklus dengan suhu 94°C selama
30 detik, kemudian proses annealing dilakukan pada 50°C selama 30 detik dan extension pada 72°C
selama 45 detik, selama 72°C untuk 5 menit. Hasil PCR dilanjutkan pada tahapan elektroforesis
untuk melihat keberhasilan. Gel agarosa sebanyak 1 gram dituangkan kedalam erlenmeyer, setelah itu
ditambahkan 75 mL TAE 1x setelah itu dipanaskan dalam wicrowave dengan campuran 4 ul. EtBr.
Elektroforesis dilakukan dengan cara gel agarosa yang telah dibuat kemudian disalin pada media
cetakan yang telah dipasangkan sisir, setelah itu dibiarkan 30 menit. Hasil PCR dikirim ke Berkeley
Sequencing Facility dengan berdasarkan Sanger method (Sanger ef al., 1977).
Analisis data

Sekuens DNA kemudian dilakukan verifikasi dengan dengan aplikasi Blast (Baszc Local Aligment
Tools). Sekuens kemudian dialigment dengan tujuan memperoleh data kemiripan antara spesies
menggunakan dengan DNA Weight Matrix ClustalW (1.6) dan Translation Weight (0.5) pada
software MEGA 5. Genetik populasi di analisis dengan soffware Arlequin 3.5 (Excoffier dan Lischer,
2009) dengan melihat aliran genetik atau fixation index (Fsf) antar populasi (Excoffier ef al., 1992).
Kedekatan genetik (Jarak genetik) dianalisis menggunakan standar yang telah ditetapkan (Nei, 1972)
dan (Nei, 1978) dengan aplikasi MEGA 7 (Kumar ef al, 2016). Pola distribusi haplotipe dibuat
dengan menggunakan software Network 4.6. Data seckunder di unduh dari GezBank untuk lokasi
Samudera Hindia (20 sampel) dengan accession numiber.

Hasil
Karakteristik molekuler

Amplifikasi DNA pada daerah MtDNA contro/ region diperoleh 517 bp (base pairs) pada 41
sampel. Hasil amplifikasi memperlihatkann bahwa panjang basa DNA yang ditemukan memiliki
ukuran yang lebih panjang dan pendek dari beberapa penelitian genetik ikan yang di laporkan (Tabel
1). Proses identifikasi ikan dengan menggunakan Basic Local Aligment Search Tools program (BL.AST)
diperoleh 33 individu (Maluku Utara) dan 8 individu (Ambon) (Tabel 2).

Tabel 1. Perbandingan karakteristik molekuler

Jumlah  Panjang

sampel  basa () Lokasi Primer Sumber

41 517 Maluku Utara dan Ambon CRK-CRE Hasil Penelitian

370 500 Pesisir India Enzyme Rsa I Kunal ez a/., 2014
Barat Laut Atlantik,
S.Pasifik, S.Hindia dan CB3 dan
148 333 Pesisir Ivory GLUDG Ely et al., 2005
L15998-PRO dan

124 366 Barat S.Pasifik dan Hindia CSBDH Wu et al., 2010
285 540 Perairan Sri Langka ATPase 6 Dammanggoda S, 2007
1242 447 Indonesia Islands CRK-CRE Pertiwi e al., 2017

10 660 Malaysia CO1 Aaron ¢t al., 2018
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Tabel 2. Spesies, nama umum, lokasi, tahun, singkatan dan jumlah sampel ikan tuna sirip kuning
(Thunnus albacares) yang ditemukan.

Spesies Nama umum Lokasi dan tahun  Singkatan  Jumlah sampel
Thunnus albacares Yellowfin Maluku Utara, 2013 YFT 33
Ambon, 2013 8
Total 41

Struktur populasi genetik

Analisis struktur populasi genetik menunjukan adanya kedekatan dan aliran genetik yang kuat
diantara kedua populasi ikan tuna sirip kuning (Tabel 3 dan 4). Hasil analisis jarak genetik
interspesifik pada lokasi Maluku Utara adalah 0.022, dan pada populasi Ambon sebesar 0.019,
diperoleh juga nilai jarak genetik interspesifik dalam dua populasi yaitu 0.021. Analisis jarak genetik
intraspesifik populasi Maluku Utara dengan Ambon adalah 0.021. Komparasi jarak genetik antar
populasi ikan tuna sirip kuning di perairan Maluku dan Samudera Hindia yakni 0.121.

Tabel 3. Jarak genetik dalam dan diantara populasi tuna sirip kuning.

Jarak Genetik Lokasi Maluku Utara Ambon Semua populasi
Dalam Populasi Maluku Utara 0.022 - -
Ambon - 0.019 -
Semua populasi - - 0.021
Antar populasi Maluku Utara - 0.021 -
Ambon - - -

Tabel 4. Jarak genetik dalam dan antar populasi perairan Maluku dengan Samudera Hindia.

Jarak genetik Lokasi Perairan Maluku Samudera Hindia
Dalam populasi Perairan Maluku 0.021 -
Samudera Hindia - 0.282
Antara populasi Perairan Maluku - 0.121

Samudera Hindia - -

Aliran genetik  (Fs/) ditemukan tinggi pada kedua populasi (Maluku Utara dan Ambon),
demikian juga aliran genetik pada populasi (Maluku dengan Samudera Hindia) . Nilai (Fs#) populasi
tuna sirip kuning Maluku Utara dengan Ambon adalah 0.562, populasi Ambon dengan Samudera
Hindia sebesar 0.906 dan Maluku Utara dengan Samudera Hindia adalah 0.931 (Tabel 5).

Tabel 5. Analisis jarak berpasangan (Fs7) pada tiga populasi tuna sirip kuning

Fsr Lokasi S.Hindia Ambon Maluku Utara
Tuna sirip kuning Samudera Hindia - - -

Ambon 0.906 - -

Maluku Utara 0.931 0.562 -
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Gambear 2. Jaringan distribusi haplotipe ikan tuna sirip kuning (Thunnus albacares) dari dua populasi di
Laut Maluku, Indonesia. (Perairan Maluku Utara = bulat kuning, Ambon = bulat merah
mudah).

Pola distribusi haplotipe berdasarkan hasil analisis menunjukan terdapat hubungan atau
keterkairtan diantara haplotipe pada ikan tuna sirip kuning (Gambar 2). Mitokondria DNA dominan
terdistribusikan ke seluruh sampel ikan tuna sirip kuning, sehingga gagal untuk menunjukkan
pengelompokan (Clade) antara lokasi geografis yang berbeda. Hasil analisis yang menemukan bahwa
kedekatan jarak genetik, aliran genetik yang kuat dan distribusi haplotipe yang bervariasi menjelaskan
bahwa struktur genetik pada populasi ikan tuna sirip kuning dari dua populasi di Laut Maluku belum
mengalami perubahan.
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Pembahasan

Panjang basa (bp) mtDNA control region pada ikan berkisar antara 200-1500 bp (Liu ez al., 1999,
Ali et al, 2004). Hasil amplifikasi DNA yang ditemukan menunjukan bahwa ukuran panjang basa
DNA masih dalam kategori normal. Perbedaan jumlah sampel, kualitas DNA, primer yang
digunakan, panjang primer, komposisi basa primer, lingkungan biota menetap, makanan dan
keturunan yang berkaitan dengan reproduksi merupakan faktor yang mempengaruhi panjang basa
DNA (Williams e# al., 1990; Shizuka dan Lyon, 2008; Akbar ez al., 2014; Jefri et al., 2015; Akbar ef al.,
2018).

Hasil analisis memperlihatkan bahwa terdapat kekerabatan genetik yang kuat antar populasi.
Kekerabatan yang tinggi menunjukan bahwa homoplasi populasi sangat tinggi (Asmusyarofah ez al.,
2020). Hasil yang ditemukan mirip dengan Dammannagoda (2007) di perairan (Sti Lanka dan
Samudera Hindia), Scoles dan Graves (1993) di Samudera Pasifik dimana differensiasi genetik yang
rendah antara tuna sirip kuning antara lokasi yang berbeda. Kerabatan genetik yang kuat
memberikan indikasi bahwa populasi ikan di kedua perairan keturunan yang sama (Iskandariah e a/,
2010; Indaryanto ez al., 2015). Kedekatan genetik pada kedua populasi tuna sirip kuning, memberikan
dugaan bahwa kedua populasi tersebut berasal dari kelompok keturunan yang sama. Mobilitas
migrasi tinggi mengakibatkan terjadinya aliran gen (gene flow), diakibatkan peluang pertemuan antar
populasi lebih besar. Populasi dengan hubungan kekerabatan yang dekat memiliki persamaan secara
genetik dan morfologi, kemungkinan diakibat karena keadaan lingkungan (Mayor, 1970; Saleky ez al.,
2016; Aaron et al., 2018).

Nilai (Fs/) tinggi diantara populasi menjelaskan bahwa distribusi DNA terhadap kedua
populasi sangat besar. Kedekatan dan besarnya aliran genetik menunjukkan bahwa mereka semua
relatif terkait erat dan tidak ada daerah sampel yang secara genetik terisolasi yang lain (Toha ez al.,
20106). Populasi ketiga lokasi dimungkinkan saling memberikan pengaruh yang dimungkinkan
diakibatkan pertemuan antar populasi, sehingga aliran genetik menjadi besar. Deferensiasi genetik
yang rendah pada populasi tuna baik didalam dan diantara populasi di Samudera Pasifik dan Hindia,
karena terjadi pertemuan terus menerus (cireumtropical) dan berbagai tempat pemijahan yang cocok
(Bremer ez al, 1998; Grewe and Hampton, 1998; Chow ez 4/, 2000; Appleyard et al, 2002;
Durand ef al., 2005; Chiang ez al., 2008; Wu et al., 2010; Suman ef al., 2013).

Distribusi haplotipe didukung hasil analisis fiksasi indeks (Fs/) dan jarak genetik. Semua ini
menunjukkan bahwa tuna sirip kuning Maluku Utara dan Ambon merupakan populasi panmiksis
(populasi yang melakukan perkawinan secara acak). Heterogenitas genetik yang dilakukan pada
kedua populasi sama dengan beberpa spesies tuna lain yang di ambil pada wilayah perairan berbeda
(Chiang ef al., 2006; Santos et al., 2010; Suman e a/., 2013). Ikan tuna umumnya dapat bermigrasi
pada jarak yang sangat jauh karena ikan ini mampu beradaptasi terhadap perubahan-perubahan
lingkungan perairan laut (Wijana dan Mahardika, 2010). Ikan pelagis seperti cakalang, albacore, tuna
mata besar dan sirip kuning memiliki ruang pemisah yang kecil baik di dalam dan antara cekungan
laut karena terjadinya pertemuan secara intensif, dengan demikian hubungan phylogeografi ikan
sangat tinggi (Graves 1996; DeBoer e al, 2014). Ward (1995) menjelaskan bahwa untuk
menunjukkan perbedaan populasi rendah, migrasi yang melibatkan beberapa individu per generasi
dapat merupakan kunci untuk menghasilkan homogenitas genetik yang jauh.

Secara geografis lokasi perairan Maluku Utara dan Abon yang relatif jauh dengan pola
oseanografi, topografi serta iklim yang bervariasi tidak memberikan pengaruh migrasi. Musim dingin
ikan tuna melakukan migrasi dati perairan iklim dingin/sedang ke perairan tropis (Wijana dan
Mahardina, 2010). Faktor lain adalah kemampuan migrasi yang dimiliki, faktor oseanografi
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khususnya arus turut membantu ikan tuna saat bermigrasi, hal ini disebabkan karena spesies ini
cenderung bermigrasi mengikuti arus. Kondisi lingkungan yang demikian mendukung memberikan
peluang ikan tuna bertemu di perairan dengan jumlah populasi yang besar meskipun berbeda lokasi.
Gordon (2005) mengemukakan arus lintas Indonesia (Arlindo) merupakan arus yang melintasi
perairan Indonesia yang mengalir dari Samudera Pasifik ke Samudera Hindia.

Pengaruh oseanografi sangat penting dalam mendistribusikan organisme laut, genetik dan
memiliki peran dalam pertukaran gen antar populasi berbeda lokasi. Distribusi populasi dan genetik
ikan dipengaruhi pertukaran arus terutama arus permukaan antar Indo-pasifik melewati perairan
Indonesia lewat Arus Lintas Indonesia (Arlindo) (Gordon dan Fine, 1996; Gaylord dan Gaines,
2000; Huyghe dan Kochzius, 2018). Pergerakan arus ini membantu proses pertukaran gen terjadi
antar populasi pada daerah tropis di perairan Indo-Pasifik menyebabkan terjadi kedekatan genetik
antar populasi. Pertemuan populasi ikan tuna dalam jumlah besar membawa pengaruh pada aliran
gen (gene flow) karena setiap populasi bertemu kemudian melalukukan perkawinan antar populasi
(interpopulasi). Lokasi yang berbeda tempat yang jauh dapat terhubung oleh arus yang kuat karena
adanya pengaruh oseanografi dalam penyebaran spesies antar lokasi dan mengubah suatu pola
genetik dalam populasi maupun spesies (Mitarai e a/., 2009; White ef al., 2010).

Strategi dan upaya untuk melindungi keanekaragaman hayati diperlukan melalui konservasi
genetik dengan penegakan regulasi dan upaya pengendalian tangkapan ikan, hal ini dikarenakan
keragaman hayati mencakup segala aspek yang meliputi keragaman habitat, komunitas, populasi dan
jenis. Perbedaan genetik ini dianggap penting dibanding jenis dan ekosistem, hal ini disebabkan
karena sumber daya genetik merupakan kunci penting bagi suatu jenis untuk bertahan hidup sampai
generasi berikutnya. Spesies dengan kemampuan beradaptasi yang baik akan menghasilkan variasi
fenotip dan genotip guna merespon perubahan lingkungan yang diakibatkan isolasi atau kondisi
ekstrim dengan ketersediaan makanan yang terbatas, sechingga individu dapat bertahan hidup dan
berkembang baik (Taylor dan Aarsen, 1988; Akbar ez al., 2019).

Kesimpulan

Hasil penelitian memperilihatkan kedekatan genetik ikan tuna sirip kuning dari dua populasi di
Laut Maluku, Indonesia. Jaringan haplotipe yang terdistribusi antar populasi dan adanya aliran
genetik yang kuat antar populasi Maluku Utara-Ambon. Secara umum menjelaskan bahwa struktur
populasi dari dua populasi di Laut Maluku belum terganggu, meskipun intensitas penangkapan terus
dilakukan namun diduga bahwa eksplorasi dan eksploitasi ikan belum begitu tinggi di Laut Maluku.
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