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ABSTRAK: Akibat tingginya permintaan maka tingkat pemanfaatan ikan karang menjadi 

over exploited di WPP-NRI 714. Lutjanus gibbus merupakan salah satu jenis ikan karang 

target yang umumnya ditangkap karena memiliki nilai komersial yang tinggi. Penelitian ini 

bertujuan untuk menganalisa keragaman genetik, struktur populasi serta konektivitas populasi 

L.gibbus pada daerah konservasi dan daerah penangkapan di Ambalau, Banda dan Kei pada 

WPP-NRI 714 dengan menggunakan DNA barcoding. Hasil penelitian melalui rekonstruksi 

pohon filogenetik dari tiga populasi L. gibbus menunjukkan adanya kedekatan genetik yang 

didukung dengan perolehan jarak genetik yang kecil dengan kisaran nilai antara 0.000-0.0164. 

Nilai keragaman haplotipe (Hd) berkisar antara 0.9-1.0 dan keragaman nukleotida (π) berkisar 

antara 0.00325-0.00921, menunjukkan bahwa populasi Ambalau, Banda dan Kei memiliki 

keragaman genetik yang tinggi. Hasil analisis Fixation index (Fst) berkisar antara -0.20370 

hingga -0.06965, nilai negatif tersebut mengindikasikan bahwa antar ketiga populasi tidak 

mengalami diferensiasi genetik karena adanya aliran gen. Hal ini menyebabkan kekerabatan 

antar populasi dekat sehingga variasi gen antar populasi rendah dan terjadinya percampuran 

antar populasi. Konektivitas L.gibbus pada seluruh populasi menunjukkan bahwa adanya 

aliran genetik pada ketiga populasi.  

 

Kata Kunci: Lutjanus gibbus, konektivitas populasi, analisa filogenetik, WPP-NRI 714, DNA   

barcoding 

 
ABSTRACT: Reef fish utilisation due to high demand has increased to over exploited in the 

Republic of Indonesia’s Fisheries Management Area (FMA-RI) 714. Lutjanus gibbus is one 

of the target reef fish species that is commonly fished because it’s high commercial value. This 

study aimed to analyse the diversity of genetic, variation of population characters and 

connectivity of L.gibbus in the conservation areas and fishing areas in Ambalau, Banda dan 
Kei in FMA-RI 714 using DNA barcoding. The reconstruction of phylogenetic trees from three 
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 populations of L. gibbus has shown the close genetic supported by the acquisition of small 

genetic distances with a range from 0.000 to 0.0164. The highest genetic diversity (Hd) ranges 

from 0.9 to 1.0 and the nucleotide diversity ranges from (π) 0.00325-0.00921, indicate the 

population of Ambalau Island, Banda and Kei has a high genetic diversity. Analysis of 

Fixation index (Fst) ranges from -0.20370 to -0.06965, the negative value indicates that the 

three population did not experience genetic differentiation due to gene flow. This causes close 

relationships between populations, so that due gene variation between population becomes 

low and mixing occurs population. L.gibbus connectivity shows the presence of gene flow in 

all three of these population.  

 

Keywords: Lutjanus gibbus, connectivity population, phylogenetic analysis, FMA-RI 714, 

DNA barcoding

 

PENDAHULUAN 

Sebagai salah satu sumberdaya laut dan 

juga komoditas andalan pada sektor perikanan 

yaitu ikan karang yang umumnya ditangkap 

untuk dikonsumsi oleh manusia. Ikan karang 

mengandung sumber protein hewani yang tinggi  

(Robinson et al., 2023) sehingga menyebabkan 

permintaan pasar terhadap sumberdaya ini terus 

meningkat. Ikan kakap (Famili Lutjanidae) 

dikategorikan sebagai spesies ikan karang  target 

karena memiliki nilai komersial yang tinggi, 

sehingga diperdagangkan untuk dijadikan baik 

sebagai ikan hias maupun dikonsumsi.  Salah 

satu spesies yang termasuk famili Lutjanidae 

yakni Lutjanus gibbus yang umumnya dikenal 

dengan nama ikan kakap merah bungkuk (The 

humpback red snapper). Ciri morfologi dari L. 

gibbus umumnya memiliki panjang 350 mm, 

tetapi dapat mencapai panjang 500 mm. Habitat 

spesies L. gibbus umumnya berada di perairan 

berbatu, terumbu karang, berlumpur hingga pada 

kedalaman 60 m (Badrudin et al., 2003). 

Tersedianya potensi sumberdaya perikanan 

yang begitu besar pada wilayah perairan 

Indonesia salah satunya perairan Laut Banda, 

menjadikan perairan tersebut sebagai bagian dari 

Wilayah Pengelolaan Perikanan Negara 

Republik Indonesia (WPP-NRI) yakni WPP 714. 

Sebagai wilayah perairan yang terletak dalam 

kawasan segititga karang dunia (Coral Triangle), 

Laut Banda memiliki tingkat biodiversitas yang 

tinggi (Limmon et al., 2023). Perairan Laut 

Banda juga merupakan tempat mencari makan, 

daerah memijah dan asuhan serta rumah dari 

berbagai macam spesies ikan termasuk ikan 

karang. Berdasarkan KEPMENKP No. 19 Tahun 

2022 bahwa potensi sumberdaya ikan karang di 

WPP 714 sebesar 121.326 ton dengan total 

jumlah tangkapan yang diperbolehkan (JTB) 

yaitu sebesar 97.061 ton. Akan tetapi potensi 

sumberdaya tersebut telah dimanfaatkan secara 

berlebihan. Hal ini terihat pada status 

pemanfaatan ikan karang di WPP 714 yang telah 

mengalami peningkatan status dari fully 

exploited (KKP, 2017) menjadi over exploited 

(KKP, 2022), yang mengindikasikan bahwa 

eksploitasi terhadap sumberdaya ikan karang 

sudah melebihi JTB sehingga upaya 

penangkapan harus dikurangi. Oleh sebab itu, 

perlu adanya pengelolaan perikanan secara 

keberlanjutan terhadap sumberdaya tersebut. 

Strategi efektif yang dapat dilakukan untuk 

memelihara keberadaan serta keberlanjutan dari 

sumberdaya ikan dan keanekaragaman hayati 

laut yakni dengan adanya kawasan konservasi 

perairan (KKP). Keberadaan suatu kawasan 

konservasi ini tentunya akan sangat membantu 

dalam rangka mewujudkan pengelolaan 

sumberdaya perikanan yang berkelanjutan, yakni 

dengan cara melindungi habitat penting dari 

berbagai sumberdaya hayati laut.  

Adanya penyebaran larva, pergerakan 

juvenil dan migrasi ikan dewasa yang aktif 

bergerak dapat mengakibatkan suatu spesies atau 

populasi pada wilayah yang berbeda memiliki 

keterkaitan atau konektivitas secara genetik 

(Laffoley et al., 2008). Informasi terkait 

konektivitas antara kawasan konservasi dan 

sumberdaya perikanan dapat menjadi acuan 

dalam menentukan kebijakan terkait pengelolaan 

suatu kawasan konservasi perairan (MPA). 

https://doi.org/10.30598/TRITONvol20issue1page16-27


Studi Konektivitas Lutjanus gibbus Pada Daerah Konservasi dan Daerah Penangkapan … 

 

18 

Konektivitas ekologis dapat dijelaskan secara 

ilmiah melalui pendekatan molekuler yakni DNA 

barcoding. DNA barcoding merupakan metode 

identifikasi organisme dengan menggunakan 

pendekatan molekuler, yang berdasarkan pada 

urutan atau sekuens DNA pendek dan sangat 

spesifik yang biasanya terdapat pada gen 

mitokondria (Hebert et al., 2003). 

Deoxyribonucleic acid mitokondria (mtDNA) 

merupakan salah satu marka untuk mengetahui 

keterkaitan suatu populasi. Marka DNA 

mitokondria digunakan untuk melihat keragaman 

molekular pada hewan, karena mudah 

menjelaskan dan menghasilkan konektivitas 

populasi pada waktu singkat (Galtier et al., 

2009). Konektivitas populasi juga 

mempengaruhi adaptasi suatu spesies. Informasi 

terkait konektivitas populasi dapat dijadikan 

sebagai acuan dalam melakukan upaya 

konservasi dan pemulihan suatu populasi, karena 

berdampak secara langsung maupun tidak 

terhadap suatu populasi untuk beradaptasi pada 

lingkungannya (Hughes et al., 2008). 

Data struktur populasi, keragaman genetik 

dan konektivitas antar populasi L. gibbus sangat 

penting dalam mendukung upaya konservasi di 

WPP 714, namun informasi tersebut masih 

sangat terbatas. Berdasarkan latar belakang 

tersebut maka penelitian ini dilakukan dengan 

tujuan untuk menganalisis keragaman genetik, 

struktur populasi serta konektivitas antar 

populasi L. gibbus pada daerah konservasi dan 

daerah penangkapan di WPP-NRI 714 dengan 

mengunakan DNA barcoding. Penelitian ini 

dianggap perlu untuk dilakukan agar dapat 

dijadikan sebagai informasi dalam rangka 

menunjang kegiatan pengelolaan, penetapan 

kawasan konservasi serta strategi berkelanjutan 

dalam rangka menjaga dan melestarikan 

sumberdaya hayati laut di Indonesia. 

 

 

METODE PENELITIAN 

Pengambilan Data 

Penelitian dilakukan pada bulan April-Mei 

2022 yang diawali dengan mengoleksi sampel L. 

gibbus pada tiga lokasi berbeda yaitu perairan 

Pulau Ambalau, Kepulauan Kei dan Kepulauan 

Banda (Gambar 1) yang dianggap dapat 

mewakili daerah penangkapan dan daerah 

konservasi di WPP 714 secara keseluruhan. 

Kawasan MPA direpresentasikan oleh sampel 

dari Pulau Kei dan Pulau Banda, sedangkan 

untuk fishing ground diwakili oleh Pulau 

Ambalau. Proses penelitian terbagi menjadi 

beberapa tahapan yakni pengambilan sampel, 

analisis molekuler dan analisa data.

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Gambar 1. Peta lokasi penelitian 
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 Metode survey digunakan dalam proses 

pengambilan dan pengumpulan sampel. Sampel 

ikan L. gibbus dikoleksi dengan cara menyelam 

(diving) kemudian ditangkap dengan 

menggunakan panah dan pancing yang dibeli 

dari nelayan dan juga pasar tradisional. Daging 

atau jaringan tubuh ikan kemudian dipotong dan 

dimasukkan ke dalam microtube screw cup 1.5 

yang sudah diisi sebelumnya dengan alkohol 

96% dan diberikan nomor ID sampel. Kemudian 

sampel disimpan dan diawetkan di dalam lemari 

pendingin untuk proses analisis lanjutan di 

laboratorium.  

Analisis molekuler dilakukan di 

Laboratorium Biomolekuler Fakultas 

Kedokteran, Universitas Pattimura. Adapun 

tahapan analisis DNA barcoding diawali dengan 

proses ekstraksi DNA, amplifikasi DNA dengan 

metode Polymerase Chain Reaction (PCR), 

pemisahan fragmen DNA dengan metode 

elektroforesis dan DNA sequencing. Proses 

ekstraksi atau isolasi DNA bertujuan untuk 

mengambil jaringan dari sampel, 

pemecahan/penghancuran jaringan dan sel (lisis) 

untuk menghasilkan produk akhir berupa 

ekstraksi murni dari DNA sampel.  Proses 

ekstraksi DNA yang digunakan mengikuti 

panduan Spin-Column Protocol dari Qiagen 

Dneasy Blood & Tissue Kit. Metode ekstraksi ini  

sangat sederhana tetapi efisien untuk 

mengekstraksi DNA. 

Proses amplifikasi DNA dengan metode 

PCR bertujuan untuk melipatgandakan suatu 

sekuen nukleotida tertentu dalam jumlah yang 

banyak menggunakan primer oligonukleotida. 

Penelitian ini menggunakan sepasang primer 

untuk amplifikasi fragmen DNA dari gen 

Cytochrome Oxidase Subunit I (COI) universal 

yaitu LCO1490 (5’-GGT CAA CAA ATC ATA 

AAG ATA TTG G-3’) dan HCO2198 (5’-TAA 

ACT TCA GGG TGA CCA AAA AAT CA-3’) 

(Folmer et al., 1994). Proses amplifikasi PCR 

menggunakan mesin PCR/alat thermocycler. 

Salah satu hal penting yang harus dilakukan 

sebelum proses ini berlangsung yaitu melakukan 

optimasi PCR agar  mendapatkan kondisi PCR 

yang sesuai, sehingga  memperoleh hasil PCR 

yang optimal (Innis & Gelfand, 1990). 

Kondisi PCR dilakukan dalam beberapa 

tahapan dengan variasi suhu dan waktu 

berdasarkan proses optimasi PCR. Tahapan pada 

proses amplifikasi PCR yaitu (i) denaturasi (hot 

start); (ii) tahap amplifikasi sebanyak 35 

siklus/ulangan yang terdiri atas 3 tahap yakni 

denaturasi, annealing dan extension; dan tahap 

(iii) ekstensi akhir (final extentsion). Selanjutnya 

dilakukan proses pemisahan fragmen DNA 

dengan metode elektroforesis untuk memisahkan 

senyawa kimia berdasarkan nilai pergerakan 

molekul pada aliran listrik (Madduppa et al., 

2016). Setelah itu dilakukan pengurutan basa 

nukleotida pada molekul DNA, atau yang dikenal 

dengan DNA Sequencing. Pada tahap ini, hasil 

DNA sequencing dikerjakan oleh perusahan 1st 

Base di Malaysia. 

 

Analisis Data 

Hasil sequence yang diperoleh akan 

digunakan untuk mengindentifikasi spesies 

dengan bantuan software Molecular 

Evalutionary Genetic Analysis XI (MEGA 11). 

Software MEGA digunakan untuk mengkaji 

evolusi pada materi genetik suatu organisme, 

dengan hasil berupa pohon filogenetik dan 

matrik jarak evolusi (Tamura et al., 2021). Proses 

analisis data ini bertujuan untuk mengolah data 

hasil sequence agar diketahui spesies dari kode 

genetiknya. Data sekuens tersebut kemudian 

disejajarkan dengan menggunakan tools 

alignment dan metode DNA Weight Matrix 

Clustal W yang terprogram pada MEGA 11. Data 

hasil penyejajaran/ alignment ini selanjutnya 

dilakukan penyesuaian haplotype yang  bertujuan 

untuk mengetahui kemiripan spesies berdasarkan 

pada tingkat kemiripan urutan basa 

nukleotidanya (similarity) serta untuk 

memvalidasi hasil sequencing. Penyesuaian 

haplotipe spesies dilakukan dengan 

menggunakan  program BLAST (Basic Local 

Alignment Search Tool), dimana urutan basa 

nukleotida dari penelitian ini dibandingkan 

dengan data base referensi yang tersedia pada 

GenBank yang dapat diakses melalui website 

NCBI.  Hasil BLAST pada GenBank nantinya 

digunakan untuk melihat gen sejenis pada 

beberapa spesimen yang ditemukan berdasarkan 

data sampel. 
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Setelah proses penyejajaran hasil sekuens 

(alignment) dilakukan pembuatan pohon filogeni 

untuk menganalisis seberapa dekat dan jauh 

hubungan kekerabatan antar spesies. Jarak 

genetik antar spesies dihitung menggunakan 

model Maximum Composite Likelihood. Metode 

analisis Neighbor-Joining Tree (NJ) model 

Kimura-2 parameter dengan 1.000 bootstrap 

digunakan untuk membuat kontruksi pohon 

filogeni. Kemudian analisis tingkat keragaman 

genetik diuji menggunakan software DnaSP versi 

6 (Akbar & Labenua, 2020; Rozas et al., 2017), 

sedangkan struktur populasi dianalisis 

berdasarkan nilai Fixation Index (Fst) yang 

dihasilkan pada program Arlequinn. Selanjutnya, 

pembuatan diagram haplotype network untuk 

analisis konektivitas antar populasi dilakukan 

menggunakan software PopArt dengan metode 

jaringan haplotip Minimum Spanning Networks 

(MSN) (Paradis, 2018). 

 

 

HASIL DAN PEMBAHASAN 

Hasil analisis BLAST pada urutan basa 

nukleotida dari gen COI (Tabel 1). menunjukkan 

bahwa semua hasil DNA sequencing dari 

penelitian ini berhasil diidentifikasi sebagai 

spesies L. gibbus dengan tingkat kemiripan atau 

nilai identified yang tinggi yaitu 98.22-99.84%. 

Hal ini menunjukkan bahwa sebesar 98.22-

99.84% dari urutan basa nukleotida hasil DNA 

sequencing pada penelitian ini memiliki 

kesejajaran/kesamaan dengan urutan basa 

nukleotida yang terdapat pada GenBank. 

Semakin tinggi nilai identified yang diperoleh 

pada analisis BLAST maka semakin tinggi 

similarity antara sekuens pada penelitian ini 

dengan sekuens referensi yang terdapat pada 

Genbank. Persentase Query cover pada semua 

sekuens memiliki nilai 97%, artinya sebesar 97% 

dari total panjang fragmen DNA Sequencing 

yang terpakai untuk dianalisa dan disejajarkan 

dengan DNA Sequencing pada GenBank. 

Panjang fragmen DNA L. gibbus pada penelitian 

ini berkisar antara 623-654 bp. 

 

Pohon Filogenetik 

Rekonstruksi pohon filogenetik dihasilkan 

dari 13 sekuens DNA L.gibbus dari ketiga 

populasi dan spesies L.ruselli sebagai outgruoup. 

Hasil analisis menunjukkan bahwa pohon 

filogenetik L.gibbus pada WPP 714 tersusun 

secara monofiletik karena bercabang dari satu 

sumber percabangan, yang berarti bahwa 

spesimen L.gibbus pada ketiga lokasi penelitian 

ini berasal dari satu garis keturunan nenek 

moyang asal yang sama (Gambar 2). Analisis 

filogenetik memperlihatkan bahwa terdapat 

beberapa spesimen pada clade yang pertama 

yakni Banda_3, Banda_4, Banda_2, Banda_1, 

Kei_3, Kei_2, Kei_1, Amb_5 dan Banda_5 

dengan dukungan nilai boostrap 49%. Clade 

kedua terdapat spesies Amb_3 dan Kei_3 dengan 

nilai boostrap 36%. Pada clade ketiga terdiri atas 

spesimen Amb-1 dengan nilai boostrap 38% dan 

clade keempat terdapat spesimen Amb_2 dengan 

nilai boostrap pada percabangan awal yaitu 46%.  

Hubungan kekerabatan antar spesies yang 

dikonstruksikan pada pohon filogeni berkolerasi 

dengan hasil jarak genetik spesies (Lucic et al., 

2011). Hubungan kekerabatan yang dekat antara 

spesimen pada ketiga populasi ditunjukkan 

dengan hasil analisis jarak genetik yang kecil. 

Hubungan yang dilakukan dengan analisis 

filogenetik mampu mengidentifikasi dan 

menunjukkan hubungan yang erat antara spesies 

(Madduppa et al., 2016). 

 

Jarak Genetik 

Analisis jarak genetik antar spesies dihasilkan 

dengan menggunakan model Kimura-2 

Parameter yang terdapat dalam software MEGA 

11. Hubungan kedekatan genetik antar spesies 

atau populasi dapat diketahui melalui analisis 

jarak genetik, sehingga dapat memberikan 

informasi dalam rangka konservasi populasi dan 

manajemen perikanan berkelanjutan (Madduppa 

et al., 2016). Hasil analisis jarak genetik antar 

spesies L.gibbus pada WPP 714 berkisar antara 

nilai 0.000-0.0165 (Tabel 2). Jarak genetik antar 

spesimen pada ketiga populasi masih tergolong 

rendah atau dekat satu dengan lainnya, dimana 

jarak genetik yang didapatkan berkisar antara 

nilai 0.000-0.0165. Hal ini mengindikasikan 

bahwa spesies  L.gibbus pada Pulau Ambalau, 

Banda dan Kei memiliki kedekatan genetik dan 

hubungan kekerabatan yang dekat. Jarak genetik 

terbesar ditemukan antara spesimen Kei-4 
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 dengan Kei-2 dan Banda-2 dengan Kei-4 yakni 

sebesar 0.0165 (1.65%). Sedangkan jarak genetik 

terkecil  yakni 0.000 (0%) ditemukkan antara 

spesimen Banda-1  dengan Kei-3, Banda-4 

dengan Kei-1, Banda-5 dengan Kei-1 dan Banda-

5 dengan Banda 4.

Tabel 1. Spesies Lutjanus gibbus pada WPP 714 yang teridentifikasi di NCBI 

 

No. 

 

ID Sequence 

 

Spesies 

Hasil BLAST dengan GenBank (NCBI) 

Query Cover 

(%) 

Identified 

(%) 

Identities Panjang Fragmen 

(bp) 

1. Amb_1 L.gibbus 97 98.85 603/610 623 

2. Amb_2 L.gibbus 97 99.18 604/609 624 

3. Amb_3 L.gibbus 97 99.19 609/614 627 

4. Amb_5 L.gibbus 97 99.69 638/640 654 

5. Kei_1 L.gibbus 97 99.52 617/620 633 

6. Kei_2 L.gibbus 97 99.84 628/629 644 

7. Kei_3 L.gibbus 97 99.20 618/623 637 

8. Kei_4 L.gibbus 97 98.22 608/619 636 

9. Banda_1 L.gibbus 97 99.35 614/618 634 

10. Banda_2 L.gibbus 97 99.52 625/628 643 

11. Banda_3 L.gibbus 97 99.68 631/633 647 

12. Banda_4 L.gibbus 97 99.52 617/620 636 

13. Banda_5 L.gibbus 97 99.35 613/617 632 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Gambar 2. Rekonstruksi pohon filogenetik Lutanus gibbus WPP 714 
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Tabel 2. Jarak genetik Lutjanus gibbus WPP 714 

No. Spesies 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 

1 Amb_1              

2 Amb_2 0.0081             

3 Amb_3 0,0910 0.0081 

           

4 Amb_5 0.0098 0.0048 0.0065 

          

5 Kei_1 0.0081 0.0032 0.0048 0.0016 

         

6 Kei_2 0,0792 0.0065 0.0081 0.0016 0.0032 

        

7 Kei_3 0.0081 0.0032 0.0048 0.0048 0.0032 0.0065 

       

8 Kei_4 0.0081 0,0910 0,1021 0,1021 0,0910 0.0165* 0,0910 

      

9 Banda_1 0.0081 0.0032 0.0048 0.0048 0.0032 0.0065 0.0000* 0,0910 

     

10 Banda_2 0,0792 0.0065 0.0081 0.0016 0.0032 0.0032 0.0065 0.0165** 0.0065 

    

11 Banda_3 0.0098 0.0048 0.0065 0.0032 0.0016 0.0016 0.0048 0,1021 0.0048 0.0048 

   

12 Banda_4 0.0081 0.0032 0.0048 0.0016 0.0000* 0.0032 0.0032 0,0910 0.0032 0.0032 0.0016 

  

13 Banda_5 0.0081 0.0032 0.0048 0.0016 0.0000* 0.0032 0.0032 0,0910 0.0032 0.0032 0.0016 0.0000*   

Keterangan : Nilai jarak genetik terendah (*) dan jarak genetik terbesar (**) 

 

 

Jarak genetik berada pada kisaran nilai 

0.010-0.099 masih dikategorikan rendah (Nei, 

1972). Perolehan nilai jarak genetik dapat 

membentuk pohon filogenetik, sehingga   

hubungan kekerabatan antar spesies maupun 

subspecies dapat tergambar dengan jelas. 

Semakin kecil jarak genetik antara dua 

organisme, maka semakin dekat pula hubungan 

kekerabatannya (Tallei & Kolondam, 2015). 

Nilai jarak genetik yang kecil yakni 0.00 

mengindikasikan bahwa terdapat 

kemiripan/kesamaan sekuens basa nukelotida 

antar spesimen. Kemiripan sekuens basa 

nukelotida yang tinggi antar individu atau 

populasi disebabkan karena berasal dari garis 

keturunan atau nenek moyang yang sama (Butet 

et al., 2019). Adanya kemiripan sekuens DNA  

antar beberapa spesimen pada populasi Banda 

dan Kei, mengindikasikan bahwa spesimen 

tersebut berasal dari satu garis keturunan atau 

dengan kata lain nenek moyang yang sama dan 

bermigrasi dengan pola migrasi pada lokasi yang 

sama sehingga mengakibakan adanya kemiripan 

genetik antar spesimen pada kedua populasi ini. 

Menurut (Akbar et al., 2014), kemiripan genetik 

suatu spesies pada beberapa populasi, 

mengindikasikan bahwa bahwa spesies tersebut 

memiliki tingkat migrasi yang tinggi. Nilai jarak 

genetik antar spesimen Banda-4 dan Banda-5 

yaitu 0.000, dan nilai jarak genetik antara dua 

spesimen tersebut dengan Kei-1 adalah 0.000, 

sehingga diindikasikan bahwa spesimen 

L.gibbus Banda-4 dan Banda-5 memiliki 

kedekatan secara genetik yang dekat dengan 

spesimen Kei-1. Kedekatan jarak genetik ini 

diduga karena adanya migrasi yang 

menyebabkan terjadinya sharring genetik 

sehingga spesimen-spesimen tersebut masih 

termasuk dalam satu kumpulan gen/gene pool 

yang sama. Adanya aliran gen yang terjadi  antar 

ketiga populasi ini akan mengakibatkan 

terbentuknya konektivitas populasi L.gibbus 

antar perairan tersebut. Konektivitas dapat terjadi 

karena adanya distribusi individu suatu spesies 

ke populasi lain sehingga menyebabkan 

keterkaitan antar populasi (Madduppa et al., 

2016). Gen flow disebabkan karena adanya 

pergerakan spesies  yang melakukan migrasi dari 

satu wilayah ke wilayah perairan lainnya, serta 

penyebaran (dispersal) larva karena adanya 

transport arus laut (Saleky & Dailami, 2021).  

 

Keragaman Genetik  

Keragaman genetik pada umumnya 

didasarkan pada nilai keragaman haplotipe (Hd) 

(Nei, 1972).  Berdasarkan pada nilai keragaman 

haplotipe (Hd) yang berkisar antar nilai 0.9-1.0, 

maka keragaman genetik pada setiap populasi 
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 termasuk dalam kategori tinggi. Secara 

keseluruhan keragaman genetik populasi 

L.gibbus pada ketiga lokasi relatif tinggi yakni 

sebesar 0.94 (Tabel 3). Faktor penyebab 

tingginya nilai keragaman genetik pada suatu 

populasi yaitu adanya perkawinan acak, mutasi 

gen, ukuran populasi, migrasi spesies dalam 

rangka mencari makan dan bereproduksi dan 

terjadinya seleksi alam (Adams et al., 2019; Chiu 

et al., 2013). Diduga perolehan nilai keragaman 

gen yang tinggi ini disebabkan karena ukuran 

populasi yang besar, kemampuan migrasi 

spesies, perkawinan acak. Semakin besar ukuran 

suatu populasi maka semakin tinggi pula tingkat 

keragaman genetiknya. Migrasi spesies akan 

menyebabkan terjadinya perkawinan acak antar 

populasi dan terjadi aliran gen (gen flow) antar 

populasi yang berbeda tersebut.  

Hasil penelitian menunjukkan populasi 

L.gibbus pada ketiga lokasi memiliki masing-

masing 4 haplotipe dari total 13 sekuens DNA 

(Tabel 3). Variasi haplotipe sangat menentukan 

keragaman genetik suatu populasi, dimana 

tingkat keragaman genetik yang tinggi 

ditunjukkan dari jumlah haplotype yang 

beragam. Semakin beragam atau meningkatnya 

jumlah haplotype maka tingkat keragaman 

genetik akan menjadi tinggi (Hughes et al., 

2008). Kondisi atau karakteristik lingkungan 

perairan yang mendukung serta jumlah individu 

dalam populasi yang tinggi menjadi faktor 

penyebab haplotipe L.gibbus pada ketiga 

populasi ini bervariasi. Suatu populasi dikatakan 

dalam kondisi stabil dan baik apabila memiliki 

keragaman genetik yang tinggi (Akbar & 

Labenua, 2020). Hal ini dikarenakan variasi 

genetik dapat mempengaruhi kemampuan 

individu untuk beradaptasi dan bertahan hidup 

pada lingkungannya lingkungannya. Dengan 

demikian, maka dapat diindikasikan bahwa 

ketiga populasi L.gibbus ini masih dalam kondisi 

baik. Variasi gen dari individu didalam suatu 

populasi berpengaruh terhadap kemampuan 

populasi tersebut dalam merespon adanya 

perubahan lingkungan yang terjadi (Akbar et al., 

2014). Nilai analisis keragaman nukleotida (π) 

berkisar antara 0.00325-0.00921 dan secara 

keseluruhan keragaman nukleotida yaitu sebesar 

0.00613. Keragaman nukleotida penting untuk 

dipertahankan agar kelestarian spesies tetap 

terjaga. Semakin besar nilai keragaman 

nukelotida maka semakin tinggi tingkat 

keragaman genetik suatu populasi (Muliani et al., 

2020).  

 

Struktur Populasi 

Struktur populasi L.gibbus pada ketiga 

lokasi diukur dengan menggunakan Fixation 

Index (Fst). Nilai Fst umumnya digunakan untuk 

menganalisis perbedaan genetik (diferensiasi 

genetik) dan aliran gen antara dua atau lebih 

populasi. Nilai Fst antar ketiga lokasi berkisar 

antar nilai -0.20370 hingga -0.06965 (Tabel 4). 

Nilai Fst yang bernilai negatif 

menunjukkan antara populasi Ambalau, Banda 

dan Kei tidak mengalami diferensiasi genetik, 

sehingga diindikasikan bahwa telah terjadi 

percampuran genetik antar ketiga populasi. 

Tidak terjadi diferensiasi   genetik, disebabkan 

karena adanya perkawinan acak antar populasi 

sehingga menghasilkan aliran gen. Adanya aliran 

gen (gene flow) mengakibatkan tingkat 

keragaman genetik antar populasi rendah dan 

populasi menjadi saling terhubung secara genetik 

(genetic connectivity) (Satriani et al., 2002). 

Aliran genetik yang terjadi antar ketiga populasi  

menyebabkan keragaman genetik antar populasi 

menjadi rendah.  

Tabel 3. Hasil analisis keragaman genetik pada tiga populasi Lutjanus gibbus  di WPP 714 

Lokasi n Hn Hd Π 

Ambalau 4 4 1 0.00840 

Kei 4 4 1 0.00921 

Banda 5 4 0,9 0.00325 

Semua populasi 13 12 0,9487 0.00613 
Keterangan : jumlah individu (n), jumlah haplotype (Hn), keragaman haplotype (Hd), dan keragaman nukleotida (π) 
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Tabel 4. Hasil analisis struktur populasi (Fst) pada tiga populasi  Lutjanus gibbus di WPP 714 

 

Keragaman genetik yang rendah 

menandakan bahwa terdapat kesamaan genetik 

antar populasi tersebut, yang diduga disebabkan 

karena adanya kesamaan kondisi habitat pada 

tiap populasi. Rendahnya tingkat diferensiasi 

genetik suatu populasi dikarenakan terdapat 

banyaknya kesamaan genetik antar populasi-

populasi tersebut (Mulyasari et al., 2010). Hal ini 

dominan terjadi pada biota yang memiliki 

kemampuan bergerak yang menyebabkan 

potensi aliran gen pada beberapa populasi lebih 

besar terjadi (Palumbi, 2003). 

 

Konektivitas Populasi 

Konektivitas genetik dipelajari untuk 

mengetahui jejak genetik yang ditinggalkan 

suatu organisme pada saat proses migrasi dari 

satu lokasi ke lokasi lain (Hellberg et al., 2002). 

Rekonstruksi haplotype network  dibentuk untuk 

menunjukkan konektivitas atau keterhubungan 

genetik (genetic connectivity) antar populasi. 

Diameter atau ukuran haplotipe 

menginterpretasikan frekuensi haplotipe atau 

banyaknya individu dalam suatu kumpulan, 

dimana ukuran haplotype akan bertambah besar 

jika jumlah individu yang memiliki kemiripan 

semakin banyak. Garis putus-putus yang terdapat 

pada jaringan mengindikasikan adanya mutasi 

yang terjadi pada urutan sekuens DNA. Hasil 

analisis haplotype network antar spesimen 

L.gibbus pada ketiga populasi dengan 

menggunakan metode Minimum Spanning 

Network menghasilkan 10 haplotipe, dimana 8 

haplotype bersifat spesifik yang hanya terdiri 

atas 1 spesimen dan 2 haplotipe bersifat 

campuran yang terdiri atas beberapa spesimen 

sehingga membentuk haplogroup (Tabel 5). 
 

 

Haplotipe yang bersifat spesifik terdapat  

yakni pada spesimen Amb_1, Amb_2, Amb_3, 

Amb_5, Banda_2, Banda_3, Kei_2 dan Kei_4. 

Delapan spesimen tersebut tidak menunjukkan 

adanya cluster pengelompokan sehingga 

membentuk haplotipe sendiri, dikarenakan 

memiliki urutan basa nukleotida yang sangat 

spesifik. Pada haplogroup pertama terdiri dari 

spesimen Kei_1, Banda_4 dan Banda_5, 

sedangkan haplogroup kedua terdiri atas 

spesimen Kei_3 dan Banda_1.  Terbentuknya 

kedua haplogroup ini menunjukkan bahwa telah 

terjadi percampuran haplotipe antar spesimen. 

Spesimen yang memiliki kemiripan gen akan 

membentuk suatu haplotipe. Pembentukan 

haplotipe terjadi karena adanya kemiripan basa 

nukleotida dari induknya. Konstruksi haplotype 

network yang dihasilkan menunjukkan adanya 

konektivitas antar spesimen pada ketiga populasi 

(Gambar 3).  

Adanya konektivitas genetik antar 

spesimen pada ketiga populasi mengindikasikan 

bahwa telah terjadi percampuran genetik antar 

populasi.  Beberapa faktor seperti sharring  

genetik (Leatemia et al., 2018), adanya kesamaan 

karakteristik lingkungan/kondisi habitat, adanya 

migrasi dan keterkaitan antar wilayah perairan  

dapat menyebabkan populasi dari perairan yang 

berbeda memiliki kemiripan dan saling 

terhubung secara genetik (Díaz-Ferguson et al., 

2010; Saleky & Dailami, 2021), Migrasi ikan 

memberikan peluang terjadinya perkawinan acak 

antar populasi, sehingga kemungkinan 

inbreeding antar spesies dalam suatu populasi itu 

kecil. Kemiripan nilai keragaman genetik diduga 

karena ikan mampu bermigrasi dan memiliki 

distribusinya yang luas di laut, sehingga 

berpeluang besar untuk bertemu dengan populasi 

lain dari berbagai lokasi (Akbar & Labenua, 

2020). 

 

Lokasi Ambalau Kei  Banda 

Ambalau - - - 

Kei -0,20370 - - 

Banda -0,06965 -0,09524 - 



 

 

25 
TRITON: Jurnal Manajemen Sumberdaya Perairan 20(1) 16-27, April 2024    

P-ISSN 1693-6493 E-ISSN 2656-2758 

DOI: https://doi.org/10.30598/TRITONvol20issue1page16-27  

 Tabel 5. Distribusi Haplotipe L.gibbus pada WPP 714 

Haplotipe Distribusi Haplotipe 

Hap_1:1 Amb_1 

Hap_2:1 Amb_2 

Hap_3:1 Amb_3 

Hap_4:1 Amb_5 

Hap_5:3 Kei_1, Banda_4, Banda_5 

Hap_6:1 Kei_2 

Hap_7:2 Kei_3, Banda_1 

Hap_8:1 Kei_4 

Hap_9:1 Banda_2 

Hap_10:1 Banda_3 

 

 

 

 

 

Gambar 3. Minimum spanning network (MSN) Lutjanus gibbus di WPP 714 

 

KESIMPULAN DAN SARAN 

Hasil penelitian menggambarkan bahwa 

ketiga populasi L.gibbus yang mewakili daerah 

konservasi dan daerah penangkapan di WPP 714 

menunjukkan adanya percampuran populasi 

(mixing population), sehingga adanya aliran gen 

antar populasi. Adanya aliran gen menyebabkan 

variasi genetik antar populasi menjadi rendah 

dan populasi menjadi saling terhubung. 

Keragaman genetik pada ketiga populasi 

tergolong tinggi, hal ini terlihat pada nilai 

keragaman haplotipe (Hd) dan variasi haplotipe 

yang tinggi. Tingginya tingkat keragaman 

genetik suatu populasi mengindikasikan bahwa 

populasi tersebut dalam keadaan baik dan stabil. 

Disarankan agar kedepannya dapat melakukan 

penambahan jumlah sampel dan juga lokasi 

penelitian sehingga dapat menggambarkan 

dengan lebih jelas keragaman genetik dan 

konektivitas populasi L.gibbus pada WPP-NRI 

714. 
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