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Ikan kerapu Epinephelus areolatus adalah salah satu spesies ikan laut dalam genus
Epinephelus yang penting secara ekologi, ekonomi, biologi, dan pangan. Genus ini
tergolong tinggi tingkat keanekaragamannya. Meskipun demikian, informasi
keragaman genetik spesies E. areolatus di bagian selatan bentang laut kepala burung
Papua (Bird’s Head Seascape, BHS) masih terbatas. Tujuan penelitian ini adalah
menentukan keragaman genetik ikan kerapu E. areolatus baik secara individu,
populasi, dan antar populasi di selatan BHS. Untuk mencapai tujuan ini, peneliti telah
mengumpulkan sampel ikan dari Fakfak dan Kaimana pada Agustus 2024. Analisis
laboratorium dilakukan pada September 2025 menggunakan penanda genetik
Cytochrome c oxidase sub unit 1 (COI) DNA mitokondria. Isolasi genom, amplifikasi
gen COI, elektroforesis dan sekuensing fragmen gen COI adalah tahapan dalam
analisis laboratorium ini. Hasil sekuensing pada 13 individu memperoleh panjang
fragmen 665 panjang basa (pb). Hasil blast dan boldsystem terhadap ke-13 sekuens
individu memastikan 12 sampel diantaranya adalah E. areolatus. Total
teridientifikasi 35 sisi nukleotida yang berbeda antar individu spesies E. areolatus.
Total 6 haplotipe yang teridentifikasi pada penelitian ini dengan keragaman
haplotipe (Hd) populasi E. areolatus di Kaimana 0,85714 dan keragaman nukleotida
(Pi) 0,0193, sedangkan keragaman haplotipe di perairan Fakfak sebesar 0.8333 dan
keragaman nukleotida 0,0272. Jarak genetik rata-rata antar individu adalah 0.000 -
0.053. Ikan kerapu Fakfak dan Kaimana memiliki hubungan yang sangat dekat yang
ditunjukkan oleh pohon filogenetik dan jaringan haplotipe. Populasi ikan BHS ini
juga mengalami pencampuran genetik dengan spesies yang sama asal perairan
Pasifik seperti China, Philipina, Canada, dan lainnya.

PENDAHULUAN

Wilayah perairan

di lautan di seluruh dunia dan 41 spesies

Kaimana dan Fakfak diantaranya ditemukan di Perairan Indonesia

termasuk ke dalam kawasan Coral Triangle yang [(Froese & Pauly 2025). Kelompok ikan ini termasuk
terletak di bentang laut kepala burung (Bird’s Head ~ spesies dengan harga tertinggi di pasar ikan, dan
Seascape, BHS) Pulau Papua. Bentang laut ini hanya beberapa spesies yang digunakan dalam
memiliki keanekaragaman hayati laut yang tinggi  akuakultur (Chatzoglou et al. 2025, Heemstra &
(Purwanto et al. 2021). Jenis karang paling banyak  Randall, 1993, Rumondang et al. 2023). Ikan ini
juga berada di wilayah ini (Giyanto et al, 2017). memainkan peran penting dalam diet, menyediakan
Salah satu kelompok ikan yang bergantung pada kandungan protein berkualitas tinggi, vitamin,
ekosistem terumbu karang adalah ikan kerapu mineral, dan sejumlah besar asam lemak tak jenuh
(grouper fish) (Dwifajri et al. 2021). Ikan kerapu ganda w-3. Meskipun produk akuakultur mencakup

dari genus Epinephelus adalah kelompok ikan yang  sebagian besar produksi ikan, konsumen masih
ditemui di perairan BHS umumnya dan Perairan lebih menyukai tangkapan liar (Chatzoglou et al.
Kaimana dan Fakfak secara khusus (Albasri & 2025).

Pratama 2019).

Keragaman genetik adalah variasi dalam

Epinephelus adalah genus ikan predator, komposisi genetik (Martinez et al. 2018). Karena
termasuk 89 spesies yang dikenal, yang ditemukan data genetik memiliki keunggulan yang sangat rinci

pada tingkat spesies dan subspesies, sehingga
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ilmuwan saat ini menggunakannya untuk
menganalisis keanekaragaman spesies (Irmawati,

2016). Noviasri (2016) menyatakan dalam
mengamati keragaman genetik menggunakan

marka gen CO1 dapat memberikan gambaran
tentang cara variasi dan kekerabatan genetik suatu
individu berhubungan dengan tingkat spesies.
Karena keragaman genetik suatu spesies
berkorelasi dengan keragaman spesies lain,
keragaman genetik dapat menunjukkan dampak
dari perubahan pada sumber hayati dan kondisi
lingkungan. Karena itu, keragaman genetik menjadi

penting secara ekologis (Allendorfetal.,2010; Blum
etal., 2012).

Penelitian filogeni molekuler ikan kerapu
genus Epinephelus pernah dilakukan di Perairan
BHS Papua (Dwifajri et al. 2022; Tapilatu et al.
2021). Sementara penelitian spesifik tentang
keragaman genetik spesies Epinephelus areolatus di
BHS khususnya di perairan Fakfak dan Kaimana

belum pernah dilakukan oleh peneliti. Tujuan
penelitian ini untuk mengetahui keragaman genetik
ikan kerapu Epinephelus areolatus baik secara
individu, populasi dan hubungan kekerabatan ikan
kerapu di Perairan Selatan BHS di Fakfak dan
Kaimana. Pengetahuan keragaman genetik diantara
penting untuk mengetahui stok populasi ikan suatu
wilayah. Apabila ikan dimanfaatkan secara terus-
menerus, maka terjadi penurunan populasi dan
penurunan Kkeragaman genetik ikan kerapu
Epinephelus areolatus (Hendiari et al. 2020; Kusuma
etal., 2021)

BAHAN DAN METODE
Waktu dan Lokasi Penelitian

Pengambilan sampel dilakukan selama Bulan
Agustus 2024 di dua lokasi yaitu Kabupaten
Kaimana dan Fakfak (Gambar 1).
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Gambar 1. Peta Lokasi Peneltian di Perairan Kaimana dan Fakfak

Total dikumpulkan 13 individu sampel yang
diperoleh dari Perairan Selatan BHS Pulau Papua,
masing-masing empat sampel dari Fakfak (L149.01,
L149.02, L149.04, dan L149.05); serta sembilan
sampel dari Kaimana (B101.2, B101.03, B101.04,
B101.05,B101.06, B101.07, B101.08, B101.09 dan
B52.03). Analisis molekuler dilakukan selama
September di Laboratorium Brainy Bee, Malang dan
sekuensing DNA di kirimkan ke perusahaan
sekuensing First Base Malaysia.

Pengumpulan data molekuler

Alat dan bahan yang digunakan pada

pengumpulan data molekuler adalah sentrifugasi,

mesin UV, vortex, mikro pipet 1000 pl, pipette 200
ul, pipette 100 pl, pipette 20 pl, pipette 10 pl, Pipet
2 ul, tabung erlenmeyer, hotplate, timbangan
analitik, gunting, pinset, paket Genomic DNA mini
Kit Animal Tissue, alat autoklaf, aquabes, proteinase
K, EtBR, TAE 1x, agarosa, primer forward dan
reverse, dan taq green, sampel sirip ikan.

Proses isolasi DNA ikan kerapu Epinephelus
areolatus menggunakan protokol Genomic DNA
Mini Kit. Amplifikasi Polymerase Chain Reaction
menargetkan wilayah COI menggunakan pasangan
primer F1 5'-TCA ACC AAC CAC AAA GAC ATT GGC
AC-3' dan R1 5'-TAG ACT TCT GGG TGG CCA AAG
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AAT CA-3' (Ward et al. 2005) dilakukan dalam
mesin miniPCR® mini8 thermal cycler mengikuti
protokol Toha et al. (2022). Gen COI diamplifikasi
dalam volume larutan 25ul sebanyak 35 siklus.
Kondisi PCR berturut-turut adalah denaturasi 95°C
selama 1 menit; annealing 48-55°C, 1 menit dan
pemanjangan rantai 72°C,1,5 menit.

Elektoforesis hasil PCR dilakukan selama
setengah jam pada tegangan 80 volt dengan bufer
TAE 1 x. Visualisasi hasil elektroforesis dilakukan
dengan menggunakan sinar UV pada panjang
gelombang 254 nm dan difoto dengan kamera
polaroid. Penentuan urutan nukleotida hasil PCR
menggunakan Big Dye 3.0 terminator chemistry
(Applied  Biosystems). Produk  sekuensing
dimurnikan dengan metode presipitasi isopropanol
dan divisualisasi pada sekuenser otomatis ABI377
(Applied Biosystems). Sekuensing adalah tahap
akhir pekerjaan pengumpulan data di laboratorium
dengan produk sekuens nukleotida fragmen gen
COI DNA mitokondria.

Analisis Data

Hasil sekuens nukleotida COI dipakai untuk
menentukan status taksonomi spesies ikan kerapu
Epinephelus yang teridentifikasi. Tahapan proses
penggunaan Aplikasi DNA barcode dimulai dengan
menguji kemiripan dan similaritas sekuens
penelitian BLAST dan analisis lanjut juga dilakukan
dengan berbagai software atau aplikasi secara
offline untuk memastikan identitas spesies.

Tabel 1. Hasil Blast dan validasi Boldsystem

Analisis status taksonomi juga dilakukan
melalui pengujian keragaman genetik individu dan
keragaman genetik populasi. Jenis parameter yang
dianalisis adalah jumlah haplotipe, keragaman
haplotipe, keragaman nukleotida dianalisis dengan
DnaSP6 (Rozas et al. 2017), jarak genetik dan pohon
filogenetik dengan nilai bootstrap 1,000 dianalisis
menggunakan aplikasi MEGA12 (Kumar et al.
2024), jaringan haplotipe dieksplorasi
menggunakan aplikasi TCS Network (Leigh &
Bryant 2015) dengan panduan dasar analisis data
genetik (Toha et al. 2021). Sekuens yang diperoleh
akan digunakan untuk menganalisis hubungan
genetik antar individu maupun populasi kerapu
Epinephelus areolatus di Perairan Selatan BHS
Papua.

HASIL DAN PEMBAHASAN
Molekuler Ikan Kerapu
Hasil sekuensing pada 13 individu

memperoleh fragmen gen COI dengan panjang 665
panjang basa (pb). Tiga diantaranya telah
didepositokan ke Genbank dengan kode akses
PQ813534.1 untuk sampel B101.03, kode akses
PQ813539.1 untuk sampel L140.04, dan
PQ813535.1 untuk B101.08. Identifikasi spesies
berdasarkan hasil sekuensing ditunjukkan pada
Tabel 1.

Blast Bold
Q Per S .
No Kode sampel Kode akses bp Query ident Slmlol/arlty Spesies
%) (w9
1 B101.02 Kaimana MT076838.1 663 100 100 100 Epinephelus areolatus
2 B101.03 Kaimana GU673978.1 652 100 100 100 Epinephelus areolatus
3 B101.04 Kaimana MT076839.1 663 100 100 100 Epinephelus areolatus
4 B101.05 Kaimana DQ107867.1 652 100 100 100 Epinephelus areolatus
5 B101.06 Kaimana 0Q385933.1 655 100 99,85 100 Epinephelus areolatus
6 B101.07 Kaimana DQ107867.1 652 100 100 100 Epinephelus areolatus
7 B101.08 Kaimana MF185453.1 654 100 99,85 100 Epinephelus areolatus
8 B101.09 Kaimana 0Q385933.1 655 100 99,69 99,85 Epinephelus areolatus
9 L149.04 Fakfak MN708831.1 652 100 99,85 100 Epinephelus areolatus
10 L149.02 Fakfak NC_020785.1 654 98 99,69 100 Epinephelus areolatus
11 L149.01 Fakfak MN708841.1 655 99 99,69 100 Epinephelus areolatus
12 L149.05 Fakfak 0Q385933.1 649 98 97,87 100 Epinephelus areolatus
13 B52.03 Kaimana MN870029.1 664 100 99,85 100 Epinephelus areolatus

Hasil blast dan boldsystem menunjukkan bahwa
seluruh sampel teridentifikasi sebagai E. areolatus
pada 12 sampel dan bukan E. arealatus yaitu
Cephalopholis boenak pada satu sampel. Dengan
demikian, teknik molekular berbasis DNA,
menggunakan gen COJ, terbukti efektif dan akurat
untuk identifikasi spesies ikan (Cermakova et al.
2023, Raza et al. 2025). Barcode DNA dan analisis

data urutan melalui alat bioinformatika telah
membantu dalam menyelesaikan ambiguitas
identifikasi spesies (Mwita & Chuhila. 2023).
Sementara identifikasi spesies berdasarkan
pendekatan morfologi memiliki kelemahan (Chatla
et al. 2024) termasuk adanya kesalahan identifikasi
spesies (Darwin et al. 2020). Menurut Ding et al.

(2006) untuk dapat mengidentifikasi morfologi ikan
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kerapu dapat melihat corak, bentuk, dan warna
(Gambar 2).

)

Gambar 2. Morfologi Ikan Kerapu E. areolatus

Namun,
memiliki

ikan kerapu dalam genus Epinephelus
sedikit perbedaan dalam karakter

morfologis (Chatla et al. 2019) dan dapat terjadi
tumpang tindih morfologis eksternal (Chatla et al.
2024).

Keragaman Genetik Individu

Keragaman genetik individu merupakan
variasi genetik yang terjadi pada individu dalam
satu spesies,karena perbedaan dalam struktur dan
fungsi gen yang dimiliki setiap individu( (NIH,
2025). Variasi nukleotida adalah perubahan atau
perbedaan dalam urutan nukleotida DNA. Untuk
memperjelas variasi urutan nukleotida antar
individu dapat dilihat pada Tabel 2.

Tabel. 2. Sisi polimorfik (polymorphic site) individu ikan E. areolatus

Kede sarnpel Posisi Mukleotida
39 4] 45 4950 54 56 58 59 60 6163 64 103 205 223 229 235 244 307 327 343 355 358 361 376 388 435 445 454 469 478 S17 539 565

5249453 B101 02 Kaimana TGCAGGAAG T G GGG T A T T c T 6 A G C T C C G A A T C A C G
5249454 B101 03 Kaimana A . . . R R A .
5249455 B101 04 Kaimana AA C G C C A C T G A A T T A T cCT G T
5249456 B101 03 Kaimana
5249457 B101 06 Kaimana AA C C A C T G A A CT T A TG T . T A
5249458 B101 07 Kaimana AA C G CC A C T GA A CT T A TG CT G T
5249459 B101 08 Kaimana AA C C A C T 6 A A CT T A T G T T A
5249460 B101 09 Kaimana AAaA C G C C A C T G A A T T A T G €T G T
5249432 L149 04 Fakfak AA C G C C A C T 6 A A CT T A T G C T G T
5249433 1149 02 Fakfak AA C G C C A C T GA A CT T AT G CT G T
5249434 L149 01 Fakfak
5249564 1149 05Fakfak CTACCAGCT A T CTA € G C C A C T G A A T T I G ¢ G T

Keterangan: G,A,C, T adalah singkatan keempat jenis nukleotida penyusun gen COI: GMP (guanosm monofosfat) AMP
(adenosin monofosfat),CMP (sitidin monofosfat), dan TMP (timidin monofosfat). Titik (.) menunjukkan nukleotida yang
sama dan nukleotida yang berbeda akan ditandai dengan jenis nukleotidanya.

Berdasarkan Tabel 2 diketahui bahwa ke-12
individu E. areolatus Fakfak dan Kaimana memiliki
35 sisi nukleotida yang berbeda. Perbedaan ini
terjadi karena mutasi yaitu mutasi transversi (3 sisi
nukleotida) dan mutasi transisi (32 sisi nukleotida).
Mutasi transversi terjadi karena perubahan G ke T
atau sebaliknya masing-masing pada sisi 61, 64, dan
322. Sedangkan mutasi transisi yaitu perubahan
nukleotida antar purin (A, G) dan atau antar
pirimidin (C, T). Menurut Dailami et al. (2018)
perbedaan urutan nukleotida (polimorfisme)
terjadi karena adanya mutasi dan mutasi transisi
adalah mutasi yang paling sering terjadi
dibandingkan mutasi tranversi.

Tabel 3 menunjukkan distribusi haplotipe
temuan penelitian ini. E. areolatus Fakfak memiliki
3 haplotipe dan E. areolatus Kaimana memiliki 5
haplotipe. Penelitian ini mengidentifikasi dua
haplotipe (H1 dan H4) merupakan haplotipe
campuran dari Kaimana dan Fakfak, tiga haplotipe
(H2, H3, H5) berasal dari Kaimana, dan satu
haplotipe (H6) berasal dari Fakfak.

Tabel. 3. Jenis haplotipe pada setiap individu di
perairan Fakfak dan Kaimana
No Jumlah Kode Jenis
Haplotipe Individu sampel Haplotipe
B101.02
1 4 Kaimana, Universal

B101.03
Kaimana, Universal
B101.05
Kaimana, Universal
L149.01
Fakfak Universal
B101.04
2 1 Kaimana Spesifik
B101.06
3 2 Kaimana  Universal
B101.08
Kaimana  Universal
B101.07
4 3 Kaimana Universal
L149.04
Fakfak Universal
L149.02
Fakfak Universal
B101.09  Spesifik
5 1 Kaimana
L149.05 Spesifik
6 1 Fakfak

Total enam haplotipe yang teridentifikasi pada
penelitian ini. Tiga haplotipe (H2, H5, dan H6)
merupakan haplotipe spesifik, memiliki masing-
masing 1 individu, dan tiga haplotipe (H1, H3, H4)
merupakan haplotipe universal, memiliki masing-
masing lebih dari satu individu. Haplotipe adalah
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indikator penting untuk evaluasi keragaman
populasi (Wu et al. 2022). Temuan haplotipe ini
lebih rendah dibandingkan dengan jumlah
haplotipe gen COIl ikan M. unguiculatus, 9-17
haplotipe (Wei et al. 2023). Perbedaan ini terutama
disebabkan oleh perbedaan jumlah sampel dan
panjang nukleotida yang dianalisis masing-masing
penelitian. Wei et al. (2023) menggunakan 189
individu ikan dengan panjang gen COI 1656 pb,
sementara penelitian ini hanya menggunakan 13

sampel dan 665 pb nukleotida. Nei (1987)
menyebutkan bahwa wukuran sampel yang

ditemukan dapat menentukan nilai keragaman
genetik satu spesies. Dengan 4 individu, haplotipe 1
adalah haplotipe paling umum (universal), sekitar
30,7%. Persentase ini lebih tinggi dibandingkan
haplotipe paling umum (universal) pada ikan M.
unguiculatus, 28,6% (Wei et al. 2023).

Keragaman Genetik Populasi
Secara keseluruhan, keragaman genetik antar
populasi ikan E. areolatus ditampilkan pada Tabel 4.

Tabel 4. Jumlah sampel (n), jumlah haplotipe (h),
Jumlah keragaman haplotipe (hd), dan keragaman
nucleotide (Pi) pada ikan kerapu Epinephelus
areolatus pada populasi Kaimana dan Fakfak di BHS
Papua serta Perairan Uni Emirat Arab.

Jumlah

sekuen Jumlah  Keragaman Keragaman
Populasi individu haplotipe  Haplotipe = Nukleotida

(n) (h) (hd) (Pi)
Kaimana 8 5 0,8571 0,0193
Fakfak 4 3 0,8333 0,0272
Perairan
Selatan 12 6 0,8484 0,0211
BHS
Uni
Emirat 30 7 0,9444 0,1444
Arab

Keragaman haplotipe (hd) populasi E.

areolatus di Kaimana sebesar 0,8571 dan
keragaman nukleotida (Pi) bernilai 0,0193,

sedangkan keragaman haplotipe di perairan Fakfak
sebesar 0.8333 dan keragaman nukleotida 0,0272.
Keragaman haplotipe dan keragaman nukleotida E.
areolatus di Kaimana dan Fakfak ini lebih tinggi

daripada keragaman haplotipe dan nukleotida gen
COI ikan M. unguiculatus di Laut China Selatan dan
Sungai Yellow, masing-masing 0,77 hingga 0,93
serta 0,0044-0,0064 (Wei et al. 2023).

Avise et al. (1989) menyebutkan bahwa
keragaman genetik keseluruhan mtDNA untuk
beberapa ikan berada dalam kisaran 0.473-0.998.
Jika dibandingkan dengan spesies E. areolatus di
Perairan Uni Emirat Arab dapat dituliskan, bahwa E.
areolatus di Perairan Selatan Kepala Burung Pulau
Papua lebih kecil daripada Populasi E. areolatus di
Perairan Uni Emirat Arab. Tetapi masih berada
dalam Nilai keragaman yang tinggi sesuai dengan
pernyatan Nei (1987) bahwa, nilai keragaman
genetik populasi dapat dikelompokkan dalam
kategori tinggi apabila nilainya berkisar anatara
0.8-1.0, Sedang 0.5-0.7 dan rendah 0.1-0.4.
Sehingga keragaman genetik Populasi E. areolatus
di Perairan Selatan Kepala Burung Pulau dapat
dikatakan memiliki nilai keragaman genetik yang
tinggi.

Keragaman genetik populasi merupakan
gambaran perbedaan intraspesies (Fakhri et al.
2017). Tingginya keragaman genetik ini
mengindikasikan bahwa populasi ikan E. areolatus
di Perairan Selatan Kepala Burung Pulau Papua
masih dalam kondisi baik, sehingga memiliki
peluang bertahan hidup dan mampu beradaptasi
terhadap perubahan lingkungan.

Hubungan Kekerabatan

Hasil analisis menunjukan kisaran jarak
genetik E. areolatus berkisar 0.000 - 0.053 dengan
nilai jarak genetik paling besar dengan nilai 0.053
merupakan sampel perbandingan dari individu
dengan kode B101.02 Kaimana dan L149.05 Fakfak,
B101.03 Kaimana dan L149.05 Fakfak, B101.04
Kaimana dan L149.05 Fakfak, dan terakhir L149.01
Fakfak dan L149.05 Fakfak.

Jarak genetik terendah dengan nilai 0.000
merupakan sampel dengan perbandingan dari
individu B101.03 Kaimana dan B101.02 Kaimana,
B101.02 Kaimana dan B101.05 Kaimana, B101.02
Kaimana dan B101.02 Kaimana, B101.02 Kaimana
dan B101.05 Kaimana, B101.03 Kaimana dan
L149.05 Fakfak, B101.05 Kaimana dan L149.05
Fakfak, B101.07 Kaimana dan B101.09 Kaimana,
B101.07 kaimana dan L149.04 Fakfak, dan terakhir
L.149.04 Fakfak dan L.149.02 Fakfak.

Tabel 5. Jarak genetik Ikan Kerapu Epinephelus areolatus di Perairan Fakfak dan Kaimana
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No Kode sampel E. areolatus 1 2 3 4 ] 6 7 8 9 10 1 1
1 5249453 B101 02 Kaimana

2 5249454 B101 03 Kaimana  0.000

3 5249455 B101 04 Kaimana  0.033 0.033

4 5249456 B101 05 Kaimana  0.000 0.000 0.033

5 5249457 B101 06 Kaimana  0.030 0.030 0.009 0.030

6 5249458 BI01 07 Kaimana ~ 0.035 0.035 0.002 0.035 0.008

7 3249439 B101 08 Kaimana  0.030 0.030 0.009 0.030 0.000 0.008

8 5249460 B10l 09 Kaimana 0.033 0.033 0.003 0.033 0009 0002 0.009

9 5249432 1149 04 Fakfak 0035 0.035 0002 0035 0008 0.000 0.008 0.002

10 5249433 1149 02 Fakfak  0.035 0035 0002 0035 0.008 0.000 0008 0002 0.000

11 5249434 1149 01 Fakfak  0.000 0000 0033 0.000 0.030 0035 0030 0033 0035 0.035

12 5249564 L149 05 Fakfak 0053 0053 0022 0.053 0028 0020 0028 0.022 0020 0020 0.053

Tabel 5 menunjukan jarak genetik antar
individu dan populasi ikan Epinephelus areolatus
perairan selatan BHS berkisar 0,00-0,053 atau
termasuk ke dalam kategori rendah. Nei (1972)
menyatakan jarak genetik antara 0.010 - 0.099
termasuk rendah, antara 0.10 -0.99 tergolong
sedang, dan nilai antara 1.00 - 2.00 termasuk dalam
kategori tinggi.

Menurut Rahayu et al. (2019) semakin
rendah jarak genetik, maka semakin erat hubungan
kekerabatan antara individu. Hal ini diperkuat
dengan bentuk morfologi dari setiap individu

Epinephelus areolatus yang sama. Dengan morfologi
bentuk tubuh memanjang, tubuh berwarna coklat
tua hingga kekuningan pada bagian bawah kepala
dan tubuh. Terdapat bintik-bintik berwarna coklat
kekuningan tersusun rapat pada bagian atas dan
bawah (Craig etal, 2011).

Total 15 sekuen individu ikan E. areolatus
dari Genbank ditambahkan (Tabel 6) untuk
membangun pohon filogenetik penelitian ini. Hasil
analisis pohon filogenetik sampel penelitian dan
sekuen ikan E. areolatus genbank disajikan pada
Gambar 3.

Tabel 6. Sekuen tambahan dari NCBI untuk membuat kladogram

No Spesies Lokasi Kode Akses Sumber
1 Epinephelus areolatus Philippine 0Q387268.1 Bemis et al 2023
2 Epinephelus areolatus Israel MF123874 .1 Kimmerling et al 2018
3 Epinephelus areolatus China FJ237756 .1 Zhang and Hanner 2016
4 Epinephelus areolatus Canada GU673944 .1 iBol 2021
5 Epinephelus areolatus Indonesia MN870048.1 Limmon et al 2020
6 Epinephelus areolatus Indonesia MN870130.1 Limmon et al 2020
7 Epinephelus areolatus Indonesia MN870046.1 Limmon et al 2020
8 Epinephelus areolatus Indonesia MN870557.1 Limmon et al 2020
9 Epinephelus areolatus Philippine 0Q385933.1 Bemis et al. 2023
10 Epinephelus areolatus Canada GU673978.1 iBol 2021
11 Epinephelus areolatus Canada GU673944.1.1 iBol 2021
12 Epinephelus areolatus India KM226237.1 Vineesh et al. 2015
13 Epinephelus areolatus India KJ607969.1 Mandal et al. 2014
14 Epinephelus areolatus China KP266755.1 Liand Lin 2015
15 Epinephelus fuscagutos Malaysia JN208616.1 Chu, etal 2016

25



Keragaman Genetik lkan Kerapu Epinephelus
aerolatus di Perairan Selatan...

Mayor et al, 2025

[ i F v o i o

1 Frowprdedo amalaéas

F. proveprbecdas areodrias
! Eprawphe bir areodos oo
! Epraeprhe bir areoda oo

F. e eprder br arordis s

ME. ! Fppeaeprhe b areondo oo
¥ -'.'J'.l oo T -. (el

B& YN Fromw pliedoa e da s

3. ¢ FEpraephe by areovdeion
{0 Frome phelarr avendadas

S Fremrpdielay aore olader

18 Fpomrprhedsr aoe oo

i '.'r'.l'-:-l-. L g N )

B a8 s Fprmaprdndar araeondandeo

B d 8 Fpmephedar areodaisr

i Fpreprhe by oreodod oo
| Fple®. 'l‘:. -| ¥ |--__ )

I8 4% Forome pivedars armeolanéars
Frommprdnodan aoe aladars
Frommprdredar ane aladars
Fromeprdroda aoe aladars
{2 Frome ko avee ¥
{1 Frome plrelorr areolods
{8 Frome phrelsr aveorkrdars

# Frome phods wralrder

ey i oot

{1 Fpraeprdedas arerdnia
F. moveprheloo me o

Gambar 3. Konstruksi kladogram ikan Epinephelus areolatus berdasarkan marka gen COl menggunakan
metode Neighbor-joining, dengan kode sampel L149.01,1.149.02,L.149.03, L149.5,B101.01,B101.02,
B101.03,B101.04, B101.05,B101.06,B101.07.

Berdasarkan kladogram yang terbentuk,
diperoleh dua clade yang bercampur (mixing)
antara sampel Kaimana dan Fakfak. Clade pertama
B101.05 Kaimana, B101.03 Kaimana, B101.02
Kaimana dan L149.01 Fakfak. Dan Clade kedua
dengan kode B101.04 Kaimana, B101.06 Kaimana,
B101.07 Kaimana, B101.08 Kaimana, B101.09
Kaimana, L149.02, L149.04 dan L.149.05.
Pengelompokan dan kedekatan masing-masing
individu dalam populasi tersebut didukung oleh
nilai jarak genetik dan perbedaan nukleotida pada
penelitian ini. Nilai bootstrap pada Gambar 3
termasuk dalam kategori stabil karena suatu cabang
dikatakan stabil jika nilai bootstrap di atas 95% dan
dikatakan tidak stabil jika nilai bootstrap berada di
bawah 70% (Leatemia et al. 2018).

Hasil ini menjelaskan bahwa kedua
populasi ikan memiliki hubungan genetik yang
dekat, dengan pola migrasi antar lokasi sehingga
mengakibatkan kedua populasi menjadi mirip
secara genetik. Berdasarkan Gambar 3 tampak
bahwa terdapat dua clade besar pohon filogenetik
dengan nilai bootstrap yang tinggi. Kladogram ikan
E, areolatus pada clade satu terbentuk dari sampel
Kaimana dan Fakfak serta sekuen dari NCBI asal
India, dan Israel. Clade dua terbentuk dari lima
sampel Kaimana, tiga sampel Fakfak, dan 12 sekuen
yang diambil dari NCBI serta sekuen NCBI dari
Philipine, China, Canada, Indonesia, dan Malaysia.
Hal ini membuktikan terjadi pencampuran genetik
antar ikan E. areolatus perairan berbeda.

Hasill ini sesuai dengan penelitian Akbar &
Lebenua (2018). Walaupun tidak termasuk dalam
kelompok ikan yang bermigrasi tinggi, hubungan
genetik ikan terjadi karena adanya aliran genetik
yang tinggi di antara populasi melalui arus perairan.
E. areolatus memiliki kemampuan untuk bertelur
hingga satu juta per individu, Telur dan larva awal
kemungkinan besar hidup di perairan pelagis
(Froese & Pauly 2025). Menurut Palumbi & Wilson,
(1990) ketika suatu spesies berada pada fase
planktonik maka kemungkinan adanya
penghanyutan genetik antar populasi, diperkuat
oleh Heemstra & Ramdall (1993). Boddington et al.
(2021) melaporkan bahwa E. areolatus melakukan
migrasi secara ontogenetik dan migrasi vertikal
untuk mencari makan dan reproduksi. Akbar et al.
(2014) mengemukakan bahwa tingginya nilai
keragaman genetik diduga disebabkan karena
populasi yang besar di perairan. Akbar et al. (2014)
dan Sakai et al. (2001) menyatakan 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 et al, 2014). Jamal et
al. (2011) melaporkan bahwa pengaruh faktor-
faktor biologis dan ekologis setiap ikan turut
menentukan daya tahan dan kemampuan ikan
untuk bertahan.
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Rekonstruksi kladogram memperlihatkan
terjadinya konektivitas antar lokasi Indonesia,
Phillipine, India, Canada, Israel, China dan Malaysia.
Bergabungnya ikan Epinephelus areolatus dari
beberapa negara di kladogram yang berbeda
mengindikasikan terjadinya sharing genetik atau
gen flow antar wilayah. Aliran gen terjadi melalui
proses migrasi spesies ataupun melalui proses
penyebaran larva (Jefri, 2015)
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Analisis keragaman genetik dan hubungan
kekerabatan memperlihatkan adanya hubungan
antara setiap haplotipe sekaligus menjadi dasar
rekonstruksi  jaringan  haplotipe  (haplotype
network) untuk mengungkapkan keterhubungan
atau konektivitas genetik pada ikan Epinephelus
areolatus pada daerah Perairan Selatan Kepala
Burung Pulau Papua.

H-1

=@

Gambar 4. Jaringan haplotype E. areolatus di Perairan Selatan BHS Papua. Setiap warna mewakili lokasi
berbeda, hitam menunjukkan Kaimana dan biru lokasi Fakfak.

Berdasarkan Gambar 4, jaringan haplotype
terbentuk dari 6 haplotipe (h) yang mana H_1
terdiri atas B101.02 Kaimana, B101.03 Kaimana,
B101.05 Kaimana, L149.01 Fakfak. H_.2 dengan
kode B101.04 Kaimana. H_3 terdiri dari B101.06
Kaimana, dan B101.8 Kaimana. H_4 terdiri dari
B101.07 Kaimana, L149.04 Fakfak, dan L149.02.
H_5 B101.09 Kaimana, dan H-6 L149.05 Fakfak.
Hasil ini juga menunjukan adanya mutasi yang
ditandai dengan angka yang tertulis di antara garis
penghubung antara haplotipe. = Keberadaan
beberapa haplotipe yang sama pada satu lokasi
menunjukan adanya sharing genetic antara lokasi
tersebut (Leatemia et al. 2018). ). Faktor
oseanografi yang dapat mempengaruhi sharing
genetic adalah faktor arus laut yang dapat
menyebarkan larva individu dan gen dari satu
lokasi ke lokasi lain, selain itu gelombang laut dan
kedalaman laut juga dapat mempengaruhi
distribusi genetik.

KESIMPULAN
Berdasarkan hasil dan pembahasan diketahui
bahwa nilai keragaman genetik ikan kerapu

Epinephelus areolatus Perairan Selatan Kepala
Burung Pulau Papua termasuk dalam kategori
tinggi. Secara geografis, tidak ada halangan
penyebaran genetik E. areolatus di Perairan Selatan
Kepala Burung Papua. Hal ini didukung oleh pohon
filogenetik, jarak genetik, dan jaringan haplotipe.
Penelitian lanjutan dengan jumlah sampel dan
lokasi lain perlu dilakukan untuk memperoleh
gambaran yang lebih lengkap terkait dengan
keragaman dan hubungan genetik di BHS.
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