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Abstract 

 

Temporal Pattern of Coral Reef Fish Group in Tidung Kecil Island Using eDNA 

Metabarcoding and Underwater Visual Census 

 
Coral reef fish are play key role in coral reef ecosystem. The presence of reef fish affected by 

antrophogenic and natural factors, such seasonal changes. This study aimed to asess the temporal 

variation of coral reef fish group in Tidung Kecil Island using eDNA metabarcoding and Undewater 

Visual Census. This research was conducted at December 2019 (West season) and August 2020 

(East season). Target group are dominated in west season (64.1%) and east season (59.25%) using 

eDNA metabarcoding. While, major group fish are the highest relative abundance in both season 

by using Underwater Visual Census. Family Carangidae are the highest species richness (15 species) 

in wet season and Serranidae (3 species) in east season, respectively.  Futhermore, famili 

Pomacentridae are the most richness species in west and east seasons 10 and 11 species 

respectively. Thus, it can be concluded these two methods are effective for monitoring structure or 

abundance of coral reef fish based on seasonal variation. 

 

Keywords : eDNA metabarcoding, coral reef fish, temporal variation 

 

Abstrak 

 

Ikan karang menjadi indikator dalam menilai keanekaragaman hayati di ekosistem tersebut. 

Keberadaan ikan di ekosistem terumbu karang dapat dipengaruhi oleh faktor antropogenik dan 

faktor alam salah satunya perubahan musim. Penelitian ini bertujuan untuk menganalisis 

kelimpahan kelompok ikan terumbu karang di Pulau Tidung Kecil menggunakan eDNA 

metabarkoding dan Sensus Visual. Pengambilan data dilakukan pada bulan Desember 2019 

(musim barat) dan Agustus 2020 (musim timur). Ikan target mendominasi pada musim barat dan 

timur dengan persentase sebesar 64.11% dan 59.25%. Sensus visual berhasil mendeteksi ikan mayor 

dengan persentase tertinggi 62.5% di musim barat dan 82.8% di musim timur. Famili Carangidae 

merupakan famili dengan jumlah spesies tertinggi di musim barat (15 species) dan Siganidae di 

musim timur menggunakan eDNA metabarkoding (3 species). Hasil UVC menunjukkan famili 

Pomcentridae memilki jumlah spesies tertinggi di kedua musim (11 dan 10 spesies) menggundakan 

sensus visual. Dapat disimpulkan bahwa kedua metode tersebut dapat menjadi pendekatan 

dalam monitoring struktur atau kelimpahan ikan terumbu karang berdasarkan musim. 

 

Kata Kunci : eDNA metabarkoding, ikan terumbu karang, variasi temporal 

 

 

PENDAHULUAN 

 

Salah satu biota yang mendiami 

ekosistem terumbu karang adalah ikan 

karang. Ikan karang memiliki hubungan yang 

erat dengan ekosistem terumbu karang 

(Bengen, 2013). Menurut Adrim et al (2012) 

ikan terumbu karang terbagi berdasarkan 
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fungsi pemanfaatan dan aspek ekologi yaitu 

ikan target, ikan indikator, dan kelompok ikan 

lain-lain (major groups). Kelompok ikan 

indikator merupakan bioindikator untuk 

kesehatan ekosistem terumbu karang (Shidqi 

et al. 2018), sedangkan ikan target memiliki 

nilai ekonomis penting dan menjadi target 

nelayan (Edrus dan Abrar, 2017), dan ikan 

mayor umumnya memainkan peran penting 

dalam rantai makanan di ekosistem terumbu 

karang (Dewi et al. 2018).  

 

Ikan terumbu karang merupakan salah 

satu faktor kunci dalam menilai  

keanekaragaman hayati pada ekosistem 

terumbu karang (Tony et al. 2020). Menurut 

(Madduppa et al. 2013) ikan terumbu karang 

memiliki hubungan yang sangat kuat dengan 

ekosistem terumbu karang. Beberapa faktor 

yang mempengaruhi struktur komunitas ikan 

yaitu aktivitas penangkapan, degradasi 

habitat (Knowlton dan Jackson, 2008), 

perubahan lingkungan (Plass-Johnson et al. 

2015; Polónia et al. 2019) dan pengaruh 

musim. Menurut Chittaro dan Sale (2003) 

jumlah komunitas ikan dapat bervariasi 

tergantung dari perbedaan musim. 

Beberapa telah melaporkan variasi 

kelimpahan ikan berdasarkan musim 

(Madduppa et al. 2012; Sigsgaard et al. 2017; 

Vaughan et al. 2021).  

 

Kondisi keanekaragaman hayati 

akuatik merupakan informasi penting dalam 

menjelaskan berbagai proses ekologis, 

termasuk di antaranya untuk tujuan 

biomonitoring (Leray et al. 2013). Beberapa 

kegiatan biomonitoring telah dilakukan untuk 

melihat kaitan antara keanekeragaman dan 

kelimpahan ikan dengan ekosistem terumbu 

karang (Adrim et al. 2012; Madduppa et al. 

2013; Tony et al. 2020). Kegiatan 

biomonitoring ikan terumbu karang sebagian 

besar dilakukan dengan metode Underwater 

Visual Sensus (UVC) (Stat et al. 2019). Metode 

ini memiliki kelemahan dalam 

mengidentifikasi spesies cryptic, sehingga 

membutuhkan keahlian yang memadai 

(Bozec et al. 2011), serta terbatas pada 

cakupan spasial dan temporal (Boussarie et 

al. 2018). 

Teknik DNA lingkungan saat ini dapat 

menjadi metode alternatif yang efektif dalam 

menganalisis kelimpahan ikan (Thomsen et al. 

2012). Analisis DNA lingkungan dapat 

diperoleh dari jaringan yang terkelupas, feses 

atau pembusukan yang dilepaskan di 

perairan (Takahara et al. 2013; Laramie et al. 

2015; Barnes dan Turner 2016). Beberapa 

penelitian di berbagai lokasi menunjukkan 

bahwa metode metabarkoding DNA 

lingkungan secara efektif dan akurat dapat 

digunakan dalam survei komunitas ikan 

karang (Miya et al. 2015; Evans et al. 2016; 

DiBattista et al. 2017). Selain itu, eDNA 

memiliki tingkat keberhasilan >90% dalam 

mengidentifikasi spesies (Jerde et al. 2019), 

dan dapat mengidentifikasi spesies 

cryptobentik (Brandl et al. 2018).  

 

Kondisi oseanografi secara Oleh karena 

itu, metode analisis DNA lingkungan 

merupakan salah satu metode alternatif 

untuk memonitoring keanekara-gman hayati 

laut (Gordon et al., 2015). Umum di 

Kepulauan Seribu hampir sama dengan 

wilayah tropis lainnya, suhu perairan berkisar 

antara 25.6-32.3ºC, salinitas perairan sekitar 

28-32‰ (Rositasari et al. 2017). Wilayah 

Kepulauan Seribu umumnya dipengaruhi oleh 

angin muson atau angin musim yakni angin 

musim barat dan timur. Musim barat terjadi 

pada bulan Desember-Februari dan musim 

timur  terjadi sekitar bulan Juni-Agustus, serta 

musim peralihan I (Maret-Mei) dan peralihan 

II (September-November). Variasi musim di 

suatu wilayah dapat menjadi salah satu 

faktor yang mempengaruhi ekosistem yang 

ada di perairan. Salah satunya ekosistem 

terumbu karang. Menurunnya 

keanekaragaman terumbu karang karena 

faktor alam dan antropogenik, secara tidak 

langsung dapat mempengaruhi 

keanekaragaman ikan terumbu karang 

(Bengen, 2013). Tujuan Penelitian ini adalah 

untuk menganalisis variasi temporal kelompok 

ikan terumbu karang di Pulau Tidung Kecil 

menggunakan eDNA metabarkoding dan 

Sensus Visual. 

 

MATERI DAN METODE 

 

Penelitian ini dilakukan pada bulan 

Desember 2019 (Musim Barat) dan Agustus 

2020 (Musim Timur). Wilayah Kepulauan Seribu 

dipengaruhi oleh angin musim yakni musim 

barat (Desember-Maret) dan timur (Juli- 
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Agustus) (Rositasari et al. 2017). Pengambilan 

sampel dilakukan di satu titik pengamatan 

(Gambar 1). Analisis molekuler dilakukan di 

Laboratorium Biodiveristas dan Biosistematika 

Kelautan, Departemen Ilmu dan Teknologi 

Kelautan, Fakultas Perikanan dan Ilmu 

Perikanan, Institut Pertanian Bogor. 

 

Pengambilan sampel (Visual Sensus) 

 

Pengambilan data ikan terumbu 

karang menggunakan metode belt transect 

(English et al. 1997). Pengambilan data 

dilakukan dengan penyelaman SCUBA pada 

lokasi yang sama dengan lokasi 

pengambilan sampel air laut. Ukuran garis 

transek untuk pengambilan data ikan yakni 

50 meter. Pengambilan data dilakukan 

dengan underwater visual census (UVC) 

dengan mencatat spesies dan kelimpahan. 

Transek sabuk mempunyai ukuran panjang 50 

meter dan lebar 5 meter, sehingga luasnya 

250 m2. Identifikasi ikan mengacu pada (Allen 

et al. 2003) dan Froose and Pauly (2021). 

 

Pengambilan Sampel Air Laut (eDNA) 

 

Pengambilan sampel berupa air yang 

berada di bagian sedimen (Madduppa et al. 

2020) menggunakan botol sampel volume 1 

L. Sampel air kemudian dilakukan proses 

penyaringan menggunakan seperangkat 

alat penyaring berupa Peritaltic Pump 

masterflex nomor 13-310-662 dan disaring 

menggunakan kertas milipore 0.4 μm (Bakker 

et al. 2017). Kertas saring dipotong 

 

 

 
 

Gambar 1.Peta Lokasi Penelitian poin merah merupakan lokasi pengambilan sampel 
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menjadi dua bagian menggunakan alat 

pemotong berupa gunting yang telah 

disterilisasi dengan larutan bleach 70%, yang 

merupakan replikasi (Pesant et al. 2015; 

Gimmler et al. 2016) Kertas saring dimasukkan 

ke dalam 2 ml cryotube yang telah di isi 

dengan cairan DNA Shield ± 1 ml yang 

bertujuan untuk mengawetkan sampel. 

 

Analisis Molekuler 

 

Proses ekstraksi sampel eDNA 

menggunakan metode kit ZR Soil DNA 

Miniprep (Zymo Research, USA) sesuai 

protokol pabrik (Verma dan Satyanarayana 

2011; Li et al. 2018). Sampel yang diekstraksi 

berupa kertas saring yang digunakan untuk 

menyaring sedimen. Amplifikasi DNA atau 

Polymerase Chain Reaction (PCR) dilakukan 

dengan menggunakan Primer MiFish-U-F-

adapt dan MiFish-U-R-adapt (Miya et al. 

2015). Komponen dalam reaksi PCR adalah 

12.5 μl MyTaq HS Redmix (BIOLINE), 1.25 μl 

primer forward dan reverse, 9 μl H2O, dan 1 μl 

sampel DNA, dengan total volume 25 μl. 

Proses PCR menggunakan Thermo Cycler 

dengan kondisi yaitu denaturasi awal 95oC 

selama 3 menit, kemudian dilanjutkan 

dengan 35 siklus PCR yang terdiri dari tahap 

denaturasi pada suhu 98oC selama 20 detik, 

tahap annealing primer pada suhu 65 oC 

selama 15 detik dan tahap elongasi pada 

suhu 72oC selama 15 detik. Setelah 35 siklus 

PCR, kemudian dilanjutkan dengan tahap 

elongasi akhir pada suhu 72oC selama 10 

menit.  

 

Tahap kedua amplifikasi disebut library 

preparation. Pada tahap ini, sampel DNA 

yang telah melewati PCR tahap satu 

kemudian dilakukan quality control untuk 

memastikan sampel DNA yang digunakan 

memiliki kualitas yang baik sehingga hasil 

yang diperolah akan lebih akurat. 

Selanjutnya pada tahap ini, sampel DNA 

disisipkan index (identitas sampel) dengan 

menggunakan Nextera XT index kit. 

Komponen reaksi PCR kedua menggunakan 

2x KAPA HiFi HotStart ReadyMix. Proses PCR 

kedua menggunakan Thermo Cycler dengan 

kondisi yaitu denaturasi awal 95 oC selama 3 

menit kemudian dilanjutkan dengan 12 siklus 

PCR yang terdiri dari tahap denaturasi 98 oC 

selama 12 detik, tahap annealing primer 

pada suhu 98 oC selama 20 detik dan tahap 

elongasi pada suhu 72 oC selama 30 detik. 

Setelah 12 siklus PCR, kemudian dilanjutkan 

dengan tahap elongasi akhir pada suhu 72oC 

selama 5 menit. Proses elektroforesis 

menggunakan gel agarosa 1.5% dan etidium 

bromida, menggunakan perangkat 

elektroforesis selama 20 menit pada 

tegangan 120 V. Pita hasil elektroforesis 

divisualisasi dengan menggunakan sinar 

ultraviolet di UV transilluminator. Produk PCR 

yang positif dikirim ke Genetica Science 

untuk dilakukan tahapan sekuensing dengan 

menggunakan Next Generation Sequencing 

Illumina Nexseq 500. 

 

Analisis Bioinformatik 

 

Hasil dari produk sekuensing 

menggunakan tehnik Illumina Nexseq berupa 

file fastQ dianalsisi menggunakan perangkat 

lunak online MiFish Pipeline MiFish Pipeline 

(Sato et al., 2018) dengan output berupa 

reads/sekuens dengan tingkat similaritas 

diatas 97%, dan 80-97%. Tahapan yang 

dikerjakan pada MiFish Pipeline adalah 

pemotongan basa awal dan akhir dari 

sekuens, penyatuan dua reads yaitu R1 dan 

R2 (merging), Filterisasi pada basa yang tidak 

terbaca atau yang dikenal sebagai N serat 

memfilter panjang reads dalam sekuens, 

proses penghapusan primer dalam sekuens, 

proses clustering yang membagi sekuens 

kedalam kelompok cluster, dan penentuan 

kesamaan sekuens terhadap data set. 

Kelimpahan individu ikan berdasarkan famili 

dan spesies mengacu pada (Miya et al. 

2015). Ikan yang telah terdeteksi kemudian di 

kelompokkan menjadi tiga kategori yaitu: 

Ikan indikator, ikan target, dan ikan mayor. 

Identifikasi jenis ikan berdasarkan kategori 

kelompok ikan mengikuti FishBase (Froese 

dan Pauly 2021). 

 

Analisis Data 

 

Ikan karang yang ditemukan 

menggunakan metode sensus visual 

diidentifikasi jenisnya berdasarkan buku 

identifikasi (Allen et al. 2003) dan (Froese dan 

Fauly 2021). Selanjutnya ikan dikategorikan 

berdasarkan kelompok. Ikan yang telah 

diidentifikasi, kemudian dihitung 

kelimpahannya berdasarkan jenis dan 
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kelimpahan relatifnya (Odum 1998).  Uji t 

dilakukan untuk melihat perbedaan antara 

metode  eDNA dan UVC.

 

HASIL DAN PEMBAHASAN 

 

Kelompok ikan terumbu karang yang 

terdeteksi menggunakan analisis eDNA 

metabarkoding dan UVC berbeda signifikan 

pada kelimpahan dan komposisi kelompok 

ikan terumbu karang antara eDNA 

metabarkoding dan sensus visual p<0.05. 

Perbedaan hasil ini diduga disebabkan 

karena perbedaan metode yang digunakan. 

Hasil menunjukkan bahwa UVC hanya 

mengobservasi ikan yang berasosiasi dengan 

terumbu karang. Sedangkan eDNA 

metabarkoding dapat mendeteksi jenis ikan 

yang tidak menetap di terumbu karang 

seperti (Sardinella lemuru, Auxis thazard, dan 

Rastrelliger brachysoma), dan beberapa 

spesies cryptobentik (Enneapterygius 

leucopunctatus, Pandaka pygmaea)  
umumnya kelompok cryptobentik susah untuk 

diidentifikasi ( Brandl et al. 2018). Selain itu, 

kelimpahan dan komposisi kelompok ikan 

terumbu karang dapat disebabkan oleh 

pengambilan sampel dan area sampling 

(Bengen, 2013). 

 

Hasil analisis menggunakan eDNA pada 

musim barat dan timur kelimpahan relatif 

tertinggi kelompok ikan terumbu karang 

menggunakan eDNA didominasi oleh 

kelompok ikan target yakni 134 jenis (64.11%) 

di musim barat dan 16 jenis (59.25%) di musim 

timur (Gambar 2). Ikan target merupakan 

kelompok ikan yang menjadi target nelayan 

karena memiliki nilai ekonomis penting 

(Madduppa et al. 2014). Famili Carangidae 

merupakan famili dengan jumlah spesies 

terbanyak di musim barat dan timur dengan 

15 spesies, Tingginya jumlah jenis dari famili 

Carangidae diduga disebabkan karena 

aktivitas penangkapan di lokasi tersebut. 

Pada musim barat aktivitas penangkapan 

cenderung menurun pada ikan-ikan target 

nelayan dikarenakan cuaca buruk pada 

musim barat cenderung membahayakan 

nelayan (Martasari et al. 2010). Selain itu, 

tingginya kehadiran famili Carangidae di 

ekosistem terumbu karang diduga 

disebabkan oleh fungsi ekologis ekosistem 

terumbu karang. Ekosistem terumbu karang 

dapat dimanfaatkan oleh biota-biota laut 

seperti ikan sebagai tempat mencari makan, 

memijah dan pembesaran (Madduppa et al. 

2012). 

 

Hasil analisis menggunakan sensus 

visual atau UVC menunjukkan bahwa ikan 

mayor memiliki persentase kelimpahan relatif 

tertinggi di kedua musim 62.5% dan 82.8% 

(Gambar  3). Hal ini sesuai dengan penelitian 

yang dilakukan oleh Harsindhi et al. (2020) 

yang melaporkan kelimpahan ikan mayor 

mendominasi di ekosistem terumbu karang.

 

 
Gambar 2. Kelimpahan relatif ikan terumbu karang berdasarkan kelompok menggunakan eDNA 

di musim barat dan timur. 
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Gambar 3. Kelimpahan relatif ikan terumbu karang berdasarkan kelompok menggunakan UVC di 

musim barat dan timur. 

 

 

Kelompok ikan mayor memiliki kelimpahan 

tertinggi di ekosistem terumbu karang (Taira 

et al. 2013). Famili Pomacentridae 

merupakan kelompok ikan mayor dengan 

jumlah spesies tertinggi dengan jumlah 10 

spesies di musim barat dan 11 spesies di 

musim timur. Famili Pomacentridae 

merupakan famili yang memiliki kecocokan 

fisiologi dengan ekosistem terumbu karang 

(Rungkat et al. 2013), dan berperan penting 

dalam jaring-jaring makanan (Edrus dan 

Abrar, 2017).  

 

Hasil identifikasi menggunakan eDNA 

dan UVC ditemukan bahwa kelompok ikan 

indikator sedikit terdeteksi menggunakan 

kedua metode baik di musim barat dan 

musim timur. (Gambar 2 dan 3). Salah satu 

kelompok ikan indikator yakni famili 

Chaetodontidae. Famili ini merupakan salah 

satu bioindikator dalam menilai kesehatan 

terumbu karang. Rendahnya jumlah jenis ikan 

indikator yang ditemukan diduga disebabkan 

karena preferensi habitat yang digunakan 

oleh kelompok ikan tersebut. Ikan terumbu 

karang memilki kecendrungan untuk memilih 

habitat berdasarkan lifeform atau bentuk 

terumbu karang itu sendiri (Harsindhi et al. 

2020). 

 

KESIMPULAN 
 

Kelompok ikan target memilki 

kelimpahan tertinggi di musim barat dan 

timur menggunakan eDNA, sedangkan 

kelompok ikan mayor mendominasi di musim 

barat dan timur menggunakan UVC. 

Terdapat perbedaan yang signifkan antara 

metode eDNA dan UVC. eDNA dan UVC 

merupakan dua metode yang saling 

melengkapi satu sama lain dalam 

mengamati atau monitoring kelompok ikan di 

ekosistem terumbu karang. 
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