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ABSTRAK

Salah satu cara yang digunakan untuk mendapatkan informasi tentang unit stok adalah dengan
menggunakan pendekatan genetik. Informasi struktur populasi ini merupakan basis kajian stok
dan opsi upaya pengelolaan agar pemanfaatannya dapat dilakukan secara lestari. Penelitian ini
bertujuan untuk mendapatkan informasi variasi genetik dan struktur populasi tuna mata besar di
Samudra Hindia. Sampel genetik yang berasal dari daging tuna mata besar dianalisis dengan
metode chelex, PCR dan elektroforesis. Penelitian dilakukan pada bulan Januari sampai
Desember 2015 dengan lokasi pengambilan sampel berada di perairan Samudra Hindia barat
Sumatera dan Samudra Hindia selatan Jawa, Bali dan Nusa Tenggara. Hasil analisis menunjukkan
bahwa keragaman genetik tuna mata besar di Samudra Hindia masih tinggi. Terdapat hubungan
kekerabatan yang relatif dekat antar kelompok sampel populasi tuna mata besar di Samudra
Hindia barat Sumatera dan selatan Jawa, Bali dan Nusa Tenggara. Variasi genetik diantara populasi
tuna mata besar relatif kecil, namun variasi genetik dalam populasi relatif tinggi. Struktur populasi
tuna mata besar di perairan Barat Sumatera dan Selatan Jawa-Nusa Tenggara (Samudra Hindia)
masih merupakan satu stok populasi.

Kata Kunci: Mikrosatelit; primer; genetika; populasi; stok; Samudera Hindia

ABSTACT

One other technique that used to obtain information about stock units is to use a genetic
approach. This genetic population structure information is the basis of stock assessmentand the
options for how to manage the utilization can be done sustainably. This study aims to obtain
information on genetic variation and population structure of large tuna populations in the Indian
Ocean. Genetic samples derived from bigeye’s tuna flesh analyzed by using chelex, PCR and
electrophoresis methods. This research carried out in the waters of the Indian Ocean west of
Sumatra and the southern Indian Ocean of Java, Bali and Nusa Tenggara at January until December
2015. The results of the analysis show that the genetic diversity of bigeye tuna in the Indian Ocean
is still high. There is a relatively close relationship between bigeye tuna population groups in the
Indian Ocean west of Sumatra and southern Java, Bali and Nusa Tenggara. Genetic variation
among bigeye tuna populations is relatively small, but genetic variation within the population is
relatively high. The population structure of bigeye tuna in West Sumatera and South of Java-Nusa
Tenggara (Indian Ocean) is still in one stock population.
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PENDAHULUAN

Tuna mata besar merupakan spesies yang
bermigrasi jauh (highly migratory species) yang
distribusinya meliputi perairan tropis hingga perairan
subtropis. Spesies ini dapat ditemukan di Samudra
Atlantik, Hindia dan Pasifik (Collette & Nauen, 1983).
Di Indonesia, daerah penyebaran tuna mata besar
meliputi perairan barat dan selatan Sumatera, selatan
Jawa, Bali dan Nusa Tenggara, Laut Banda dan
sekitarnya, Laut Sulawesi dan perairan barat Papua
(Uktolseja et al., 1991). Sifat sebagai ikan peruaya
jauh mengakibatkan adanya kemungkinan terjadinya
percampuran stok/populasi ikan (shared/mixed stock)
yang berasal dari perairan satu dengan perairan lainnya,
khususnya bagi wilayah perairan Indonesia yang
memiliki karakteristik perairan kepulauan yang
berbatasan langsung dengan perairan samudera.

Saat ini, status stok tuna mata besar di Samudra
Hindia dalam keadaan baik (not overfished and not
subject to overfishing) (IOTC, 2017). Meskipun
demikian, dalam jangka panjang, sumber daya ini
harus dikelola dengan baik agar dapat dimanfaatkan
secara berkelanjutan. Strategi pengelolaan
sumberdaya perikanan yang baik selayaknya
dipertimbangkan atas dasar unit stok.

Salah satu cara yang diyakini lebih akurat untuk
mendapatkan informasi tentang unit stok adalah
melalui pendekatan genetika populasi. Dari studi ini

akan dapat diketahui informasi variasi genetik
sehingga didapatkan gambaran kekerabatan antar
individu dalam suatu populasi. Informasi struktur
populasi ini merupakan basis kajian stok dan opsi
pengelolaannya agar pemanfaatannya dapat dilakukan
secara berkelanjutan.

Tulisan ini akan membahas variasi genetik
(keragaman DNA mitochondria) serta struktur populasi
dan kekerabatan populasi tuna mata besar di Samudra
Hindia. Informasi tersebut diharapkan dapat digunakan
untuk tujuan pengelolaan sumberdaya tuna mata besar
dan dasar bagi pengkajian stok selanjutnya.

BAHAN DAN METODE
Pengumpulan Sampel

Sampel genetik tuna mata besar dikumpulkan
secara langsung di daerah penangkapan armada rawai
tuna yang berbasis di Pelabuhan Benoa Bali dan PPS
Nizam Zachman Jakarta. Penelitian dilakukan pada
Januari sampai Desember 2015 dengan lokasi
pengambilan sampel di perairan Samudra Hindia barat
Sumatera (WPP NRI 572) serta Samudra Hindia
selatan Jawa, Bali dan Nusa Tenggara (WPP NRI
573). Sampel genetik tuna mata besar dibagi menjadi
2 (dua) kelompok, yaitu kelompok 1 (satu) berada
pada posisi 7,0010 – 9,8010LS dan 97,6680 – 100,2010

BT dan kelompok 2 (dua) berada pada posisi 11,8180

– 13,0510 LS dan 114,2350 – 115,5510 BT
(Gambar1).

Gambar 1. Lokasi pengambilan sampel genetik tuna mata besar di Samudra Hindia bagian Barat Sumatra
dan bagian Selatan Jawa-NTT.

Figure 1. Bigeye tuna sampling locations for genetic analysis in Western Indian Ocean of Sumatera and
South Java-NTT.

Analisis Sampel

Genom DNA dari sampel tuna mata besar yang
berasal dari Samudra Hindia Barat Sumatera dan
Selatan Jawa diekstrak menggunakan metode chelex
(Walsh et al., 1991). Bahan yang digunakan dalam
ekstraksi adalah 10 % larutan Chelex-100 dalam TE

(Trisis-EDTA) dengan pH-8,0, Proteinase Kinase (PK)
20 mg/1000 µl, ethanol 90% dan aquades. Sebanyak
10 µl produk ekspraksi diambil untuk dipurifikasi
menggunakan PrepEase DNA Clean-Up Kit. Larutan
yang tersaring adalah genom DNA murni yang
selanjutnya dimasukkan ke mesin GeneQuant untuk
mengetahui konsentrasi DNA murni tersebut. Hasil
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purifikasi kemudian diamplifikasi dengan mesin PCR
(Polymerase chain reaction) dengan menggunakan
Top Taq Master Mix dan Takara Ex TaqTM HotStart Vision.
Komposisi larutan PCR ini terdiri atas H

2
O, 10x buffer,

dNTP,primerForward(F)danReverse(R),dangenomDNA.

Primer/lokus DNA mikrosatelit digunakan untuk
mengamplifikasi sekuen-DNA, terdiri atas lokus Ttho-4
( F = C C T T C A T C T T C A G T C C C A T C , R =
CTGTTCATCTGTTCGCCC) dan Ttho-7
( F = T T C T G C T T C T T T C T T C T G G , R =
GAAAACACGGGATTATGG).Sekuensatauurutanbasa
dari lokus ini merupakan hasil kloning dari Thunnus
thynnus orientalis di Jepang (Takagi et al., 2003).

Tahapan selanjutnya pre-analisis menggunakan
metode elektroforesis Elektroforesis dilakukan dengan
melihat ukuran melalui gel agarosa, yaitu suatu bahan
semi-padat berupa polisakarida yang dilarutkan dalam
suatu buffer (Yuwono, 2005). Konsentrasi gel agarosa
yang digunakan dengan DNA yang akan diukur, yaitu
sebesar 1,5% dalam larutan elektroforesis (Tris Base,
Boric Acid, EDTA 0,5M pH 8) Mupid-2 dengan arus
listrik sebesar 100 volt selama 27 menit.

Analisi Data

Produk amplifikasi PCR dengan penanda DNA
mikrosatelit dianalisis dengan menggunakan program
GeneMapper 4.0. Data yang diperoleh selanjutnya
digunakan untuk mengukur beberapa parameter
genetik populasi meliputi jumlah alel, frekuensi alel,
heterozigositas, variabilitas (Ho/He), jarak genetik,
variasi molekuler, hubungan kekerabatan dan struktur
populasi. Perhitungan data genetik dilakukan dengan
menggunakan bantuan perangkat lunak program
GenAlEx versi 6.5 (Peakall & Smouse, 2012) dan pro-
gram Arlequin versi 3.11 (Excoffier et al., 2006).
Kekerabatan antar populasi ditentukan berdasarkan
parameter jarak genetik yang dihitung menurut Nei
(1978) dengan persamaan:
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Derajat perbedaan molekuler haplotipe di antara
populasi diduga dengan menggunakan Analysis of
Moleculer Varians (AMOVA) dan uji jarak berpasangan
(Fst) dengan persamaan:
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HASIL DAN BAHASAN
Hasil

Amplifikasi Lokus DNA Mikrosatelit

Hasil amplifikasi lokus DNA mikrosatelit pada 30
sampel tuna mata besar dianalisis dengan
menggunakan program GeneMapper 4.0 setelah
proses elektroforesis. Angka pada ordinat X-axis
merupakan ukuran alel dalam pasang basa (base
pairs) dan angka pada ordinat Y-axis merupakan sinyal
warna yang menunjukkan ketinggian peak berupa
intensitas fluoresen dan menunjukkan konsentrasi
hasil amplifikasi (Gambar 2). Semua lokus/primer
mikrosatelit yang dipergunakan (Ttho-1, Ttho-4 dan
Ttho-7) berhasil teramplifikasi. Distribusi ukuran alel
yang diperoleh dari produk PCR sampel tuna mata
besar bervariasi dari 180 – 197 bp (base pairs) pada
lokus Ttho-1,138 – 163 bp pada lokus Ttho-4 dan 197
– 246 bp pada lokus Ttho-7.

Frekuensi Alel dan Keragaman Genetik

Pengukuran keragaman genetik dilakukan pada
30 sampel tuna mata besar yang tertangkap di
Samudra Hindia dan dibagi menjadi 2 (dua) kelompok
(per kelompok 15 sampel). Kelompok sampel 1 (satu)
tuna mata besar mempunyai kisaran panjang 98 –
114 cmFL dengan panjang rata-rata 104,3 cmFL,
sedangkan kelompok sampel 2 (dua) berkisar antara
95 – 106 cmFL dengan panjang rata-rata 101,4 cmFL.

Hasil analisis 3 (tiga) lokus DNA mikrosatelit
menunjukkan bahwa kedua kelompok sampel
menghasilkan 61 alel, dengan frekuensi alel antara
0,033 – 0,667 dari semua ukuran pita alel yang
terdeteksi. Hasil amplifikasi kelompok 1 (satu)
menghasilkan 6 alel pada lokus Ttho-1 dengan alel
terpanjang berukuran 197 bp dan alel terpendek 180
bp dengan frekuensi antara 0,033 – 0,667. Pada lokus
Ttho-4 menghasilkan 10 alel dengan alel terpanjang
161 bp dan terpendek 138 bp dengan frekuensi antara
0,033 – 0,400. Pada lokus Ttho-7 menghasilkan 15
alel dengan alel terpanjang 235 bp dan terpendek 197
bp dengan frekuensi alel antara 0,033 – 0,133.

Hasil amplifikasi kelompok 2 (dua) pada lokus
Ttho-1 menghasilkan 6 alel dengan alel terpanjang
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berukuran 195 bp dan alel terpendek 180 bp dengan
frekuensi antara 0,033 – 0,433. Pada lokus Ttho-4
menghasilkan 9 alel dengan alel terpanjang 163 bp
dan terpendek 138 bp dengan frekuensi antara 0,033

– 0,200. Pada lokus Ttho-7 menghasilkan 15 alel
dengan alel terpanjang 246 bp dan terpendek 199
bp dengan frekuensi berkisar antara 0,033 – 0,200
(Gambar 3.).

Gambar 2. GenMapper amplifikasi PCR pada lokus Ttho-1.
Figure 2. GenMapper PCR amplification at locus Ttho-1.

Gambar 3. Frekuensi alel sampel tuna mata besar pada lokus DNA mikrosatelit.
Figure 3. Bigeye tuna allel frequency at microsatelite DNA locus.
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Distribusi ukuran alel yang diperoleh dari produk
PCR sampel tuna mata besar bervariasi dari 180 –
197 bp pada lokus Ttho-1, 138 – 161 bp pada lokus
Ttho-4 dan 197 – 235 bp pada lokus Ttho-7. Semua
lokus DNA mikrosatelit yang digunakan bersifat
polimorfik pada semua kelompok sampel tuna mata
besar yang diuji dan secara total ditemukan jumlah rata-
rata alel adalah 10,17, nilai standar deviasi 4,55 dengan
kisaran 6 – 15 alel per lokus. Lokus yang memberikan
polimorfisme tertinggi adalah lokus Ttho-7 sebesar

49,2% dan terendah pada lokus Ttho-1 sebesar 19,7%.
Jumlah alel yang terdeteksi pada lokus Ttho-7 cukup
tinggi yaitu berjumlah 30, lokus Ttho-4 berjumlah 19
dan lokus Ttho-1 berjumlah 12 alel (Tabel 1).

Kisaran nilai He untuk semua lokus pada sampel
tuna mata besar kelompok 1 (satu) adalah 0,537 –
0,951 dengan nilai rata-rata 0,766, sedangkan
kelompok 2 (dua) memiliki kisaran He 0,737 – 0,926
dengan nilai rata-rata 0,839 (Tabel 2).

Tabel 1. Jumlah alel per lokus pada kelompok sampel tuna mata besar
Table 1. Allel amount by locus at bigeye tuna group sample

Tabel 2. Keragaman lokus mikrosatelit pada kelompok sampel tuna mata besar
Table 2. Diversity of microsatellite locus in a group of bigeye tuna sample

Jarak dan Variasi Genetik Serta Struktur Populasi
dan Kekerabatan

Dari hasil perhitungan diperoleh perbedaan jarak
genetik antara kelompok sampel tuna mata besar di
Samudra Hindia adalah 0,192 (Tabel 3).

Data keragaman alel pada sampel kelompok 1 dan
kelompok 2 dianalisis dengan bantuan program
Arlequin 3.5 dan menggunakan uji perbandingan
sampel genetik populasi (comparisons of population
samples). Nilai FST yang diperoleh adalah 0,01801 dan
nilai P dari FST sebesar 0,2489±0,0033 (Tabel 4).

Tabel 3. Jarak genetik antara kelompok sampel tuna mata besar di Samudra Hindia
Table 3. The genetic distance between bigeye tuna samples in the Indian Ocean
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Lokus/
Locus

Kelompok 1
(Barat Sumatera)/
Group 1
(West Sumatera)

Kelompok 2
(Selatan Jawa-NTT)/
Group 2
(South Java-NTT)

Rerata/
Mean

St. Deviasi/
Standar
deviation

Ttho-1 6 6 6 0,000

Ttho-4 10 9 9,5 0,707

Ttho-7 15 15 15 0,000

Rerata 10,333 10,000 10,167 0,236

St. Deviasi 4,509 4,583 4,546 0,052

Populasi/
Population

Lokus/
Locus

Jumlah Alel/
Allel amount

Ho/
Ho

He/
He

Kelompok 1
(Barat Sumatera)

Ttho-1 6 0,267 0,537

Ttho-4 10 0,467 0,809

Ttho-7 15 0,933 0,951

Kelompok 2
(Selatan Jawa)

Ttho-1 6 0,400 0,737

Ttho-4 9 0,600 0,852

Ttho-7 15 0,800 0,926

Populasi/
Population

Kelompok 1
(Barat Sumatera)/
Group 1
(West Sumatera)

Kelompok 2
(Selatan Jawa-NTT)/
Group 2
(South Java-NTT)

Kelompok 1 (Barat Sumatera) 0,000 -

Kelompok 2 (Selatan Jawa) 0,192 0,000
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Tabel 4. Nilai Fst (di bawah diagonal) dan FST P-values (di atas diagonal) diantara sampel populasi tuna
mata besar

Table 4. Fst values (below diagonal) and FST P-values (above diagonal) among samples of bigeye tuna
population

Bahasan

Pengungkapan struktur genetik populasi secara
molekuler dilakukan dengan menggunakan sampel
DNA. DNA lebih memberikan kepastian pencerminan
variasi genetik yang sebenarnya. Salah satu marka/
penanda molekuler pada tingkat DNA adalah
mikrosatelit. Mikrosatelit (runutan nukleutida
sederhana, di-, tri- atau tetranukleotida, yang berulang
dalam genom)adalahsegmendarimaterigenetik (DNA),
sehinggapenggunaannyasebagaimarkamolekulerakan
lebih mencerminkanstruktur genetik populasi (Whitton et
al., 1997). Tingkat polimorfisme yang tinggi pada
mikrosatelit diharapkan dapat memberikan informasi
mengenai keragaman genetik yang lebih baik dari pada
penggunaanpenandayang lain (Moriaetal.,2009).

Distribusi ukuran alel yang diperoleh dari produk
PCR sampel tuna mata besar bervariasi dari 180 –
197 bp pada lokus Ttho-1, 138 – 161 bp pada lokus
Ttho-4 dan 197 – 235 bp pada lokus Ttho-7. Hasil
penelitian Grewe (1997) diperoleh bahwa distribusi
ukuran alel sampel Thunnus obesus yang tertangkap
di Samudra Pasifik lokus DNA mikrosatelit mitokondria
memiliki kisaran 105– 202 bp. Variasi nilai ukuran
alel yang diperoleh dapat disebabkan pada perbedaan
penggunaansuhupenempelanpenandapadasaatproses
PCR.NilaipenandaTtho-1,-4,dan -7yangbervariasipada
penelitianinimasihberadapadabatasmaksismalpenanda.

Semua lokus DNA mikrosatelit yang digunakan
bersifat polimorfik pada semua kelompok sampel tuna
mata besar yang diuji dan secara total ditemukan
jumlah rata-rata alel adalah 10,17, nilai standar deviasi
4,55 dengan kisaran 6 – 15 alel per lokus. Lokus yang
memberikan polimorfisme tertinggi adalah lokus Ttho-
7 sebesar 49,2% dan terendah pada lokus Ttho-1
sebesar 19,7%. Jumlah alel yang terdeteksi pada
lokus Ttho-7 cukup tinggi yaitu berjumlah 30, lokus
Ttho-4 berjumlah 19 dan lokus Ttho-1 berjumlah 12
alel (Tabel 1). Tingkat polimorfisme yang tinggi dapat
memberikan informasi mengenai keragaman genetik
yang lebih baik daripada penggunaan penanda yang
lain (Gonzales, et al., 2008). Rata-rata jumlah alel
yang ditemukan pada penelitian genetik tuna mata

besar di Laut Celebes yaitu 15,5 pada 4 lokus DNA
mikrosatelit yang digunakan (Takagi et al., 1999).
Nilai rata-rata alel tersebut lebih tinggi dibandingkan
hasil penelitian ini. Perbedaan jumlah lokus/primer
DNA dapat diakibatkan karena jumlah sampel genetik
yang dianalisis dan digunakan (Grewe, 1997).

Nilai He (heterozigositas yang diharapkan) sering
diidentikkan dengan keragaman genetik (Nei, 1978).
Ho (heterozigositas yang diamati) sering dianggap
tidak terlalu penting jika dijadikan pembanding dari
keragaman karena terpengaruh oleh inbreeding dan
proses evolusi lainnya (Berg & Hammrick, 1997).
Namun demikian He dan Ho dapat memberikan
gambaran mengenai suatu populasi dengan
membandingkan dengan populasi lainnya. Kisaran nilai
He untuk semua lokus pada sampel tuna mata besar
kelompok1(satu)adalah0,537–0,951dengannilai rata-
rata0,766, sedangkankelompok 2(dua) memilikikisaran
He0,737–0,926dengannilai rata-rata 0,839(Tabel2).

Nilai rata-rata heterozigositas (He) pada kelompok
sampel tuna mata besar di Samudra Hindia barat
Sumatera yaitu 0,766, sedangkan kelompok populasi
tuna mata besar di Samudra Hindia selatan Jawa,
Bali dan Nusa Tenggara sebesar 0,839 (Nugraha et
al., 2011). Nilai He antara 0 sampai <0,5 menunjukkan
keragaman genetiknya rendah, sedangkan nilai He
>0,5 sampai 1,0 menunjukkan keragaman genetiknya
tinggi (Nei, 1978; Akbar et al., 2014; Fakhri et al.,
2015). Kedua nilai tersebut menunjukkan bahwa tuna
mata besar mempunyai tingkat keragaman genetik
yang relatif tinggi dengan nilai rata-rata He untuk kedua
kelompokpopulasi tersebutadalah0,802.Nilaikeragaman
populasitunamatabesardiSamudraHindiabaratSumatera
lebih kecil sehingga perlu mendapat perhatian agar tidak
mengalamipenurunankeragamangenetik.

Nilai heterozigositas rata-rata yang diperoleh pada
penelitian ini lebih rendah dibandingkan hasil
penelitian di Samudra Hindia barat daya dengan
keragaman genetik sebesar 0,998 ± 0,003 (Chiang et
al., 2008). Nugraha et al. (2011) menemukan
keragaman genetik populasi tuna mata besar pada
lokasi yang sama yaitu 0,801. Hasil penelitian
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Populasi/
Population

Kelompok 1
(Barat Sumatera)/
Group 1
(West Sumatera)

Kelompok 2
(Selatan Jawa-NTT)/
Group 2
(South Java-NTT)

Kelompok 1 (Barat Sumatera) - 0,2489

Kelompok 2 (Selatan Jawa) 0,0180 -
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Gonzalez et al. (2008) melaporkan nilai rata-rata He
populasi tuna mata besar di Samudra Hindia bagian
barat adalah 0,899. Perbedaan nilai keragaman
genetik sangat dipengaruhi oleh interaksi antara
spesies dengan lingkungannya (Sumantadinata,
1983). Salah satu contoh pengaruhnya adalah migrasi
yang mempengaruhi nilai keragaman genetik suatu
individu (Gardner et al., 1991)

Semakin banyak lokus atau penanda DNA yang
digunakan dan makin variasi kelompok sampel genetik
yang dianalisis, maka kisaran nilai keragaman genetik
yang diperoleh akan semakin bervariasi. Relatif
tingginya keragaman genetik pada tuna mata besar
khususnyadiSamudraHindiaselatanJawa,BalidanNusa
Tenggara,memberikanindikasibahwakeadaanpopulasinya
belumbanyakmengalamigangguan.Hal tersebutselaras
dengan pernyataan yang dikeluarkan oleh IOTC (2017)
bahwastatusstok perikanantunamatabesardiSamudra
Hindia masih berada pada tahapan yang lestari dan tidak
ada indikasi mengarah ke kondisi lebih tangkap.

Hasil analisis menggunakan program Arlequin
menunjukkan tidak ada perbedaan jarak genetik pada
penelitian ini baik antara kedua kelompok populasi
tuna mata besar. Nilai jarak genetik yang relatif kecil
antara kelompok sampel 1 (satu) dan 2 (dua),
menunjukkan kedekatan kelompok sampel tersebut.
Selanjutnya analisis variasi genetik menggunakan
perhitungan AMOVA (Analysis of Moleculer Varians)
dengan bantuan program Arlequin 3.5. menunjukkan
bahwa besarnya variasi genetik diantara populasi tuna
mata besar antara kelompok 1 (satu) dan kelompok
2 (dua) sebesar 0,8188 %, sedangkan besarnya
variasi diantara individu dalam populasi yaitu 28,4969
%danvariasidalam individusebesar70,6841%(Tabel4).
Hasil perhitungan F-Statistics berupa nilai FIT, FST dan
FIS secaraberurutanyaitu0,2873, 0,0081dan0,2931.

Nilai FST yang diperoleh adalah 0,01801 dan nilai
P dari FST sebesar 0,2489±0,0033 (Tabel 5). Nilai P
yang diperoleh menunjukkan kedua kelompok
populasi tersebut tidak berbeda nyata (nilai P>0,05)
pada tingkat signifikan 95%. Hal ini mengindikasikan
bahwa populasi tuna mata besar di Samudra Hindia
baik itu yang berasal dari barat Sumatera maupun
selatan Jawa, Bali dan Nusa Tenggara masih dalam
satu populasi serta berasal dari populasi induk yang
sama serta bermigrasi dengan pola yang sama.

Persentase variasi genetik diantara populasi relatif
kecil yaitu sebesar 0,81 %. Hal ini menunjukkan
bahwa populasi tuna mata besar tersebut memiliki
hubungan kekerabatan yang dekat. Kedekatan
kekerabatan diperkuat juga dengan adanya kesamaan
induk beberapa sampel berdasarkan frekuensi alel

tertinggi. Sebanyak 11 sampel dari kelompok 1 (satu)
mempunyai induk yang sama atau satu keturunan
yang sama dengan 7 sampel dari kelompok 2 (dua)
dan hal ini terindikasi dari frekuensi alel yang tertinggi
pada lokus Ttho-1 terdapat pada ukuran alel yang
sama yaitu 187 bp. Begitu juga 5 sampel kelompok 1
(satu) tuna mata besar mempunyai induk yang sama
dengan 4sampel dari kelompok 2(dua), yang terindikasi
dari frekuensi alel yang tertinggi pada lokus Ttho-4
terdapat pada ukuran alel yang sama yaitu 149 bp.

Dengan demikian populasi tuna mata besar di
Samudra Hindia barat Sumatera dan selatan Jawa,
Bali dan Nusa Tenggara masih dalam satu populasi
dan berasal dari populasi induk yang sama serta
bermigrasi dengan pola yang sama. Hasil ini juga
didukung dari variasi molekuler (AMOVA) antara
populasi tuna mata besar pada kelompok 1 (satu)
dan kelompok 2 (dua) relatif kecil yaitu 0,81%, yang
menunjukkan bahwa populasi tuna mata besar
tersebut memiliki hubungan kekerabatan yang dekat
dan masih dalam satu struktur populasi (belum
terpisah menjadi subpopulasi). Hasil penelitian
tentang struktur populasi ini berbeda dengan hasil
penelitian Nugraha et al. (2011) & Suman et al. (2015)
yang menduga bahwa kelompok populasi tuna mata
besar di Samudra Hindia memiliki 2 (dua) kelompok
subpopulasi. Chiang et al. (2008) melaporkan hasil
penelitian struktur populasi tuna mata besar antara di
perairan kepulauan Cocos, Samudra Hindia timur laut,
Samudra Hindia barat daya dan perairan Seychelles
menunjukkantidak terdapatperbedaanstrukturpopulasi.
Perbedaan ini dapat disebabkan karena perbedaan
dalam metode perhitungan uji variasi dan nilai jarak
yang digunakan. Adanya 1 (satu) stok populasi tuna
mata besar di Samudra Hindia membuat pengelolaan
perikanan tuna menjadi komplek dan harus melibatkan
negara-negara di seputar Samudera Hindia.

KESIMPULAN

Keragaman genetik tuna mata besar (T. obesus)
di Samudra Hindia barat Sumatera dan selatan Jawa,
Bali dan Nusa Tenggara masih tinggi dan hal ini
menunjukkan bahwa tekanan penangkapannya belum
mengganggu kelestarian stok. Terdapat hubungan
kekerabatan yang relatif dekat antar kelompok sampel
populasi tuna mata besar, yang menunjukkan bahwa
populasitunamatabesardiperairanSamuderaHindiabarat
Sumatera serta Selatan Jawa, Bali dan Nusa Tenggara
merupakan satu unit stok. Studi lebih lanjut tentang
penandaan(tagging)harusdilakukanuntukmengetahuipola
migrasi tuna mata besar di perairan ini. Selain itu, studi
aspekreproduksi jugapentingdilakukanuntukmengetahui
tempat pemijahan tuna mata besar terutama di perairan
SelatanJawa,yangdidugamerupakantempatpemijahan
spesies ini.

Keragaman Genetik Tuna Mata…….di Samudera Hindia Barat Sumatera dan Selatan Jawa (Zedta, R. R., et al)
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