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Abstrak

Ikan tuna (Thunnus spp.) adalah ikan pelagis yang memiliki kemampuan ruaya dan nilai komersial. Kondisi oseanogra-
fis dan letak geografis mendukung kelimpahan stok sumber daya ikan tuna di Perairan Maluku Utara. Aktifitas penang-
kapan yang meningkat memberikan pandangan perlu adanya pengkajian filogenetik ikan tuna. Penelitian ini bertujuan
untuk memperoleh informasi filogenetik ikan tuna di perairan Maluku Utara. Metode yang digunakan adalah metode
PCR-Sekuensing pada lokus mtDNA control region. Analisis molekuler meliputi ekstraksi, Polymerase Chain Reaction
(PCR), elektroforesis dan sekuensing DNA. Rekonstruksi pohon filogenetik dengan metode Neighbor joining dengan
model evolusi Kimura 2-parameter dilakukan menggunakan aplikasi MEGAS. Hasil penelitian menemukan empat
clade spesies ikan tuna yang berbeda (tuna mata besar, sirip kuning, alalunga, dan cakalang). Jarak genetik tuna mata
besar (Thunnus obesus) dengan sirip kuning (Thunnus albacares) adalah 0,084; tuna mata besar dengan tuna alalunga
(Thunnus albacore) adalah 0,163; tuna sirip kuning dengan tuna alalunga sebesar 0,174; tuna mata besar dengan caka-
lang (Katsuwonus pelamis) adalah 0,294; cakalang dengan tuna alalunga adalah 0,312; dan tuna sirip kuning dengan
cakalang adalah 0,297. Semua hasil menunjukkan perbedaan genetik signifikan. Namun dapat dijelaskan bahwa spesies
tuna berasal dari satu keturunan. Filogeografi tuna tidak memiliki batas distribusi yang nyata spesies.
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Abstract

The tuna fish (Thunnus spp.) is highly migratory and commercial tuna fishery. The fish tuna abudance supported ocea-
nography and geography condition in North Mallucas Sea. The fishery targets catch increase on fish tuna provided a
view of the need for assessment of phylogenetic tuna. The study was conducted to infer the phylogenetic in North
Mollucas Sea. The research method was PCR-Sequensing. Moleculer analysis included extraction, Polymerase Chain
Reaction (PCR), electrophoresis and DNA sequencing in control region mtDNA locus. Phylogenetic reconstructed with
Neigbor joining with Kimura 2-parameter model using MEGAS. The result showed that four clade (bigeye, yellowfin,
alalunga and skipjack). Genetic distance between bigeye with yellowfin was (0.084), bigeye with alalunga (0.163), ye-
llowfin with alalunga (0.174), bigeye with skipjack (0.294), skipjack with alalunga (0.312) and yellowfin with skipjack
(0.297). The overall result showed significant genetic different. That information explain about one populations species
tuna. The tuna phylogeography unlimitedin geographic distributions.
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Pendahuluan antara lain tuna sirip kuning (Thunnus albacares),

Wilayah perairan kepulauan Maluku Utara
telah lama dikenal sebagai daerah ruaya dan pe-
nangkapan ikan paling produktif di Indonesia
(KKP 2011). Total produksi penangkapan ikan tu-
na pada tahun 2011 sebesar 106,5 ton th'! (KKP
2011). Bailey et al. (2012) mengatakan bahwa

terdapat beberapa jenis tuna di perairan Indonesia
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tuna mata besar (Thunnus obesus) dan ikan caka-
lang (Katsuwonus pelamis). Selain itu wilayah ini
secara geografis terletak di bagian timur Indonesia
yang dibatasi oleh Samudra Pasifik, Laut Maluku,
Laut Halmahera, dan Laut Seram. Kedudukan ini
menyebabkan perairan kedua wilayah dipengaruhi
oleh massa arus lintas Indonesia (Arlindo). Mol-
card et al. (2001) menjelaskan Arlindo merupakan

aliran arus antarsamudra yang melewati Indonesia
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dan memiliki peranan yang penting dalam sistem
sirkulasi massa air yaitu menyuplai massa air ke
Samudra Hindia. Selain itu, Gordon (2005) mela-
porkan perairan Maluku Utara dilewati arus ter-
moklin Pasifik selatan dan termoklin Pasifik utara.
Pembentukan arus ini akan membantu ikan khu-
susnya tuna dalam beruaya dan bertemu antarpo-
pulasi.

Ikan tuna merupakan spesies pelagis yang
beruaya jauh, menyebar secara luas dan beruaya
mengikuti pola arus perairan (Bremer et al. 1998,
Chen et al. 2005). Hal ini memberikan peluang
ikan bertemu dengan populasi ikan yang lain di
perairan. Gaylord & Gaines (2000) mengatakan
bahwa arus laut dapat memengaruhi persebaran
populasi dan struktur genetik ikan. Gordon & Fine
(1996) juga melaporkan bahwa rute pertukaran
gen antara organisme tropis di Samudra Hindia
dengan Samudra Pasifik terus berlangsung hingga
saat ini dan pertukaran gen secara garis besar
melalui perantara Arlindo.

Dilihat dari sejarah geologi, Maluku Utara
merupakan kepulauan yang terbentuk akibat peris-
tiwa tubrukan lempeng yang terjadi sehingga me-
nyebabkan kenaikan kerak bumi ke atas permuka-
an laut. Hal ini menyebabkan isolasi yang panjang
dan rumitnya pembentukan pulau ini secara geo-
logi telah memberikan fenomena menarik tehadap
jenis fauna yang menghuni pulau Halmahera (Hall
1998). De Jong (1998) mengatakan bahwa secara
geologis antara pulau Halmahera dan Seram sa-
ngat berbeda, di mana pulau Halmahera secara
geografis mengarah ke bagian timur Indonesia
sedangkan pulau Seram menjulur ke bagian barat
Indonesia. Variasi kondisi lingkungan diduga da-
pat menimbulkan variabilitas genetik pada ikan
laut dan perubahan struktur genetik yang diakibat-
kan terjadinya perubahan tinggi muka air laut pa-
da jaman Pleistosen (Saunders et al. 1986, Borsa
2003).

Berbagai penjelasan mengenai geologi dan
oseanografi pada Maluku Utara memberikan pan-
dangan bahwa perlu adanya suatu kajian filogene-
tik untuk menjawab hubungan kekerabatan yang
terjadi antara ikan, khususnya tuna yang memiliki
kemampuan ruaya yang tinggi. Pengetahuan ten-
tang hubungan kekerabatan suatu spesies diperlu-
kan untuk mempelajari evolusi beberapa taksa
yang memiliki kekerabatan dengan membanding-
kan sekuen DNA nya (Ubadillah & Sutrisno
2009). Baldauf (2003) mengatakan ilmu filogene-
tik dapat memperkirakan evolusi yang terjadi pa-
da masa lalu dengan membandingkan sekuen
DNA atau protein. Campbell et al. (2012) menye-
butkan filogenetik dapat menunjukkan hubungan
evolusioner suatu organisme yang disimpulkan
dari data morfologis dan molekuler.

Penelitian filogenetik ikan tuna telah dila-
kukan oleh beberapa peneliti (Chow & Kishino
1995, Finnerty & Block 1995, Elliott & Ward
1995, Bremer et al. 1997, Chow et al. 2003) yang
melihat hubungan filogenetik diantara spesies tu-
na dengan menggunakan genom mitokondria dan
nuclear. Hasil penelitian menunjukkan bahwa ter-
dapat hubungan yang kuat diantara spesies tuna
dan terjadi pengelompokan yang berbeda antar-
spesies. Penelitian ikan tuna sendiri di Indonesia
dilakukan oleh Permana et al. (2007) yang meng-
kaji variasi genetik ikan tuna sirip kuning (Thun-
nus albacares) dan Suman et al. (2013) yang me-
lihat struktur genetik ikan tuna pada spesies tuna
mata besar (Thunnus obesus); sedangkan kajian
filogenetik ikan tuna di Indonesia sendiri, hingga
sekarang belum terpublikasi dan ditemukan.

Analisis hubungan filogenetik ikan tuna
menggunakan teknik DNA sequencing. Teknik ini
dipakai untuk mendapatkan informasi genetik dan
metode untuk memperoleh urutan basa nukleotida
pada molekul DNA (Sanger et al. 1977). Freeland
(2005) mengatakan DNA sekuensing merupakan
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Gambar 1. Zona operasi penangkapan ikan tuna di Perairan Maluku Utara, Indonesia

satu-satunya metode untuk mengidentifikasi pa-
sangan basa dengan tepat antara individu yang
berbeda dan memungkinkan untuk menyimpulkan
hubungan evolusi. Selain itu teknik ini sangat mu-
dah, cepat, efisien sehingga banyak digunakan
sebagai aplikasi dasar (Graham & Hill 2001,
Ubadillah & Sutrisno 2009).

Bahan dan metode
Koleksi sampel

Koleksi sampel dilakukan pada Juli-Sep-
tember tahun 2016 pada Pangkalan Pendaratan
Ikan (PPI) dan Pelabuhan Perikanan Nusantara
(PPN) di pulau Bacan, Tidore, Ternate, Obi,
Sanana,Morotai dan Ambon (Gambar 1). Total
sampel yang ditemukan pada Maluku Utara
(n=81) individu. Sampel difoto, diukur panjang,
dan diambil bagian sirip dada sepanjang 3 cm;
setelah itu disimpan dalam tabung yang telah

terisi larutan etanol 96% untuk pengawetan.

Ekstraksi DNA, Polymerase Chain Reaction
(PCR), elektroforesis, dan sekuensing
Isolasi sampel DNA mitokondria dilakukan

dengan larutan Chelex 10% (Walsh et al. 1991).
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Ekstraksi DNA dimulai dengan pengambilan
sampel jaringan. Amplifikasi dilakukan pada lo-
kus mitocondrial DNA control region mengguna-
kan primer forward CRK 5’-AGCTC AGCGC
CAGAG CGCCG GTCTT GTAAA-3’ dan primer
reverse CRE 5’-CCTGA AGTAG GAACC
AGATG-3’(Lee et al. 1995). Profil PCR meliputi
denaturasi awal pada suhu 94°C selama 15 detik,
38 siklus yang meliputi denaturasi pada 94°C
selama 30 detik, annealing pada 50°C selama 30
detik, dan extension pada 72°C selama 45 detik,
selama 72°C untuk 5 menit.

Proses elektroforesis dilakukan dengan
memasukkan 1 gram agarosa erlenmeyer ditam-
bahkan 100 mL TAE 1x dan dipanaskan di dalam
mikrowave kemudian ditambahkan 4 ul EtBr.
Gel agarosa yang sudah jadi kemudian dituangkan
di cetakan yang sudah dipasang sisir pembuat su-
mur dan didiamkan selama 30 menit. Hasil ampli-
fikasi DNA dilakukan dengan metode Sanger
(Sanger et al. 1977).

Analisis data
Data sequen yang diperoleh dilakukan
pengeditan, lalu di BLAST untuk memastikan
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akurasi sampel. Hubungan kekerabatan antarpo-
pulasi ditentukan berdasarkan parameter jarak
genetik (Nei 1972). Selanjutnya analisis statistik
terhadap perbedaan jarak genetik (Nei 1987),
identifikasi spesies, dan rekonstruksi pohon
filogenetik pada sampel. Keseluruhan menggu-
nakan metode Neighbor joining dan model evo-
lusi Kimura 2-parameter model yang dilakukan
dengan aplikasi MEGAS (Tamura et al. 2011).

Hasil
Karakteristik molekuler

Panjang fragmen hasil amplifikasi PCR
dengan primer CRK-CRE pada lokasi mtDNA
control region adalah 517 bp dari total 81 sampel
ikan tuna ( Tabel 1). Hampir semua substitusi nu-
kleotida yang diamati ditemukan antara individu
(Tabel 3). Jumlah subtitusi nukleotida antar ikan

cakalang (K. pelamis) adalah 28 dan lebih besar

dibandingkan dengan subtitusi nukeotida spesies
tuna lainnya (Tabel 2).

Pada ikan tuna (Thunnus), spesies yang
mendominasi subtitusi adalah tuna mata besar
(Thunnus obesus) dengan jumlah subtitusi sebesar
13 nukleotida, tuna alalunga (Thunnus albacore)
dengan jumlah pergantian nukleotida adalah 11,
dan tuna sirip kuning (Thunnus albacares) memi-
liki 10 subtitusi nukeotida (Tabel 2). Perbedaan
jumlah subtitusi tuna mata besar dengan tuna ala-
lunga adalah 23 nukleotida, subtitusi nukleotida
tuna mata besar dengan tuna sirip kuning adalah
19 nukleotida (0,8%), antara ikan tuna mata besar
dengan ikan cakalang sebesar 33 nukleotida, ikan
cakalang dengan tuna sirip kuning sebanyak 38
nukeotida, tuna alalunga dengan ikan cakalang se-
banyak 30 nukeotida; sedangkan ikan tuna alalu-

nga dengan sirip kuning 28 nukelotida (Tabel 4).

Tabel 1. Spesies, nama umum, lokasi, tahun, singkatan dan jumlah sampel ikan tuna (Thunnus spp.) yang

ditemukan
Spesies Nama umum Lokasi dan tahun Singkatan  Jumlah sampel
Thunnus obesus Bigeye Maluku Utara, 2016 BET 40
Thunnus albacares Yellowfin Maluku Utara, 2016 YFT 33
Thunnus alalunga Albacore 6Maluku utara, 2016 ALB 7
Katsuwonus pelamis Skipjack Maluku utara, 2016 SKJ 1
Total 81

Tabel 2. Tipe nukleotida, spesies dan subtitusi nukleotida pada ikan tuna (Thunnus spp.)

) ) ) Subtitusi
Tipe nukleotida Spesies
Cakalang Mata besar Sirip kuning Alalunga
Cakalang 28 - - -
Mata besar 13 - -
80
Sirip kuning - 10 -
Alalunga - - 11
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Tabel 3. Distribusi haplotipe dan urutan subtitusi nukleotida ikan tuna

GCGTAATTAAACGA

AATTTAAGA

CCTACCATAAGAACTAAATCGTCAAGTCATACCAAGTAT
T. ..

CCCCATTCCT

AAAGTAAG

Thunnus albacares Maluku utara2 Gl [ [ [ ACL LG e e e L L L C..C........ T[] .
Thunnus albacares Maluku utara10 AGL L L L ] CL L L L e e L Cl [ [l [l ] .Gl . G.
Thunnus albacares Maluku utarat1 G L L L g e e e e b L L L e L fo g fofo o ool Je f f e e e Cl ol ol fffo fo e o] T L Lo el fe fe e fe fe e G.
Thunnus albacares Maluku utara12 (<P P S PSS S 5 P 5 5 S S A A (2 S S P 5 P PO PO PO S P C. e N
Thunnus albacares Maluku utarat3 I (5 o P P S S S S A S 1S (S S P PO P PO P A A ClLlff ] T [ . G.
Thunnus albacares Maluku utara14 AGL [ L CL L L L L e L CL [ [ [ [l T GG.
Thunnus albacares Maluku utara15 AGL e L CIGL L L L e e [ Cl [ ] T
Thunnus albacares Maluku utara16 AGL L L e L L ] CL L L L e L ClL f ol ol o el o L[] C. Ll
Thunnus albacares Maluku utarat7 AGL L L L g fe g e e b L L e L e (2 S S P 5 P PO P PO S S A 0 Clo ol fof fo fo fo fe e e ] TLf Ll el f fe e fe e e G.
Thunnus albacares Maluku utarat8 G L L Lo fe e e e ] 1S (P S P 5 PO P PO P A A (3 S P S S P P P P 5 S S S S S A
Thunnus albacares Maluku utarat9 P (5 o P P S S S S A S 1S (3 S S P S PO PO PO P A A (3 S P S S P P 5 P P 5 5 P A SR
Thunnus albacares Maluku utara20 AGL [ L L T L e L C. .T.L. . C. . G.
Thunnus albacares Maluku utara22 AGL el L ] 1 5 5 O S S S A A A ol e L] T L .. G.
Thunnus albacares Maluku utara23 AGL L e L CL L L L e e L ClLf ol ol Lo e e Ll el . G.
Thunnus albacares Maluku utara24 AGL L L L g e g e e b L L L e (2 S S P 5 P P PO P O O A C. . G. .
Thunnus albacares Maluku utara25 Gl L L Lo fe e e f e e 1S (P S P P PO PO P A A (3 S P S S P P P P P 5 5 S P S S S A . G.
Thunnus albacares Maluku utara26 P (S P P S 5 5 S S A 1S (S S P PO PO PO P A A (3 S P S S P P 5 P P 5 5 P A L . G.
Thunnus albacares Maluku utara27 e e e L L e L L L b e e e e b L L e e e e L L e e L e b e Ll L e L L L e b L e e e L
Thunnus albacares Maluku utara28 AGL e L ] P 5 5 P S S S A A A Cl [l T L] . G.
Thunnus albacares Maluku utara29 AGL L L L L ] T L L Clo Lol b b bbb bl ol b e el e
Thunnus albacares Maluku utara3 (<P 5 P P S PSS S 5 P 5 5 P 5 R A L fo g fo g o fo g Je fe fe e e e Clolofo fo b b b b b b e b e b e fe b b b o e e e e e e e e [ ]
Thunnus albacares Maluku utara30 . Gl L L L e fe e e f e e G (O e e b L L L L e e ] (2 S P S S S A T ] . G.
Thunnus albacares Maluku utara32 G P (S P P S 5 5 S S A 1S (S S P S PO P PO P A A Cl ol f [l ] T ] SR
Thunnus albacares Maluku utara33 . G AGL [ L L T L e L CL [ [ [ [l T . G.
Thunnus albacares Maluku utara34 AGL L L ] P (- S S P S S S A A Cl [ [l .Gl . G.
Thunnus albacares Maluku utara4 . C. Cl [ o[l [l T .. G.
Thunnus albacares Maluku utara5 C.... AT e e e e A..G.
Thunnus albacares Maluku utara6 (o3 S P S P P P 5 5 P S 5 S A . G.
Thunnus albacares Maluku utara? Cllfof ol ] 1S 1. P P P P S S A A A
Thunnus albacares Maluku utara8 ClL [ [ [l C... ... C. . G.
Thunnus albacares Maluku utara9 . . C. Cl [ [l C...... C. . G.
Thunnus albacres Maluku utara2t . .. (P 5 P S PSS 5 P 5 5 P 5 A P C.. P S S P S S P S 5 5 5 P P P P (1
Katsuwonis pelamis .CATTC...TAT... .CT. A .CT.GTC...TTA
Thunnus alalunga Maluku utarat .TCGTC. . Cl. . |Cl. |- | |- |- [ | cCc..T . CT A.TC.
Thunnus alalunga Maluku utara2 .TCGTCT. .. C.......... C|C. | | [ |- | CcT A.T.
Thunnus alalunga Maluku utara3 .TCGTCT. .. C. ... ... ... CCL. .. .. CcT A.T.
Thunnus alalunga Maluku utara4 .TCGTCT. . .C.......... cC..T...CT A.T.
Thunnus alalunga Maluku utara5 .TCGTCT...C.... cC..T...CT DAL TL L
Thunnus alalunga Maluku utaraé .TCGTC....C..C....... cC..T...CT .A.TC.
Thunnus alalunga Maluku utara? TICIGITIC]. | | [ (Cle [ fo | | |l [ | . cc..T...CT L ALT.
Thunnus obesus Malukuutard0 . . ... ... L. G o L L CL L ACL L CL [ [ [ ][ C T G..A.G.
Thunnus obesus Malukuutaral . . . .. ... L. G. L. L . L L CL L ACL L CL L[] C T G..A.
Thunnus obesus Maluku utara10 P (O S . (S S 5 S P P R S S A Cl [l 1] C...T...C. G..A
Thunnus obesus Maluku utarat1 C..AC. ... ......... Cl o[ ] ] CC..A.......G..A.
Thunnus obesus Maluku utara12 ACL [ JACE L [ L L L e e e e e Cl ool [ [ [ ] C...T...C...G..A.
Thunnus obesus Maluku utara13 LCL L ACL (o310 1 O P A S A A Cl | [ | | [ [ cT G. ]
Thunnus obesus Maluku utara14 .C.L.ACG. . ... CL [ [ [ |- [ [ C T G..A.G. .
Thunnus obesus Maluku utarals CCL L JACL L CL [ [ ] C T . C. G..A.G. .
Thunnus obesus Maluku utara16 ACL L JAICL o o L ] Cl [ [l ] ClL [ [ [ ][ C. G..A.G..
Thunnus obesus Maluku utara1? C..AC. ... ......... Cl oo fo [ [ [ Cl | [ | | [ [ C...G..A.G..
Thunnus obesus Maluku utara18 C..AC. ... ......... C. .CC..T...C...G..A.G..
Thunnus obesus Maluku utara19 LCLLUAGL L (3 5 S O P P A A R C...T..... G..A.G..
Thunnus obesus Maluku utara2 CCLLACL L ClL [ [ [ |- [ [ CC..A...C. G. GA. ...
Thunnus obesus Maluku utara20 CCL L ACL L CL L[] C T G..A.G. .
Thunnus obesus Maluku utara21 P (2 O S . (5 A S S O A A A S S A Cl [l ] C T G..A. ...
Thunnus obesus Maluku utara22 C..AC. ............. Cl oo fo [ [ [ C...T.......G..A. G..
Thunnus obesus Maluku utara23 C..AC. ... .......... ClL o f [ [ [ ] C...T...C...G..A. G..
Thunnus obesus Maluku utara24 LCL L ACL Cl o f [ [ [ [ C .T...C. G.GA. G. .
Thunnus obesus Maluku utara25 LCLLACL L CL [ [ [ |- [ [ C .T...C. G..A.G. .
Thunnus obesus Maluku utara26 CCL L ACL L CL [ [ ] C .T.. . C. G..A.G. .
Thunnus obesus Maluku utara27 ACL L LG o o L L L e L Cl [l ] C .T...C. G..A
Thunnus obesus Maluku utara28 C..AC. ... ........ Cl oo fo [ ] ] Cl | [ | | [ [ C...G..A. ...
Thunnus obesus Maluku utara29 C..AC. ... ......... ClL ol f [ [ [ ] C...T...C...G..A. G..
Thunnus obesus Maluku utara3 ACL ALl L L e e (3 S O P P S A S C .T...C. G..A. ...
Thunnus obesus Maluku utara30 LCLLACL L CL [ [ [ |- [ [ C .T...C. G..A.G. .
Thunnus obesus Maluku utara31 LCL L ACL L ClL Ll []] C .T...C. G..A.G..
Thunnus obesus Maluku utara32 P (2 O S . [ A S S O A A A S S A Cl [l ] C .T...C. G..A.G..
Thunnus obesus Maluku utara33 (2 S P 2 L. P P 5 P P PO P O P ClL oo fo [ [ ]| C...T...C...G..A. G..
Thunnus obesus Maluku utara34 C..AC. ... ......... Cl oo fo [ [ [ [ C...T...C...G..A. ...
Thunnus obesus Maluku utara35 LCLLACL L (3 5 S O P R R R C .T...C. G..A.G..
Thunnus obesus Maluku utara36 CCLLACL L CL [ - [ |- [ [ C...T...C. G..A
Thunnus obesus Maluku utara37 LCLLAC. L ClL Ll [[] CC..T...C. G..A.
Thunnus obesus Maluku utara38 CL AL Cl [l 1] CC..T...C. G..A. ..
Thunnus obesus Maluku utara39 C..AC. ... ........ Cl oo fo [ [ ] C...T.......G..A. G.
Thunnus obesus Maluku utarad C..AC. ... ........ Cl ol [ [ [ CC..T...C...G..A.
Thunnus obesus Maluku utara5 LCL L AC. L (3 5 S O P R R S CC..T...C. G..A. ...
Thunnus obesus Maluku utara6 .C.GAC. ........ G. CL [ [ [ [ C .T.. . C. G..A.GG.
Thunnus obesus Maluku utara? LCLLAC. L CITL ol [ C...T...C. G. L.
Thunnus obesus Maluku utara8 CL L JAICL Cl [l ] CC..T...C. G..A.G.
Thunnus obesus Maluku utarad C..AC. ... ......... CL Ll ff] CC..T...C...G..A.
Tabel 4. Subtitusi nukleotida antarspesies ikan tuna (Thunnus spp.)
] ) ) Subtitusi
Tipe nukleotida Spesies
Cakalang Mata besar Sirip kuning Alalunga
Cakalang - 33 38 30
30 Mata besar - - 19 23
Sirip kuning - - - 28
Alalunga - - - -
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Analisis filogenetik mtDNA

Analisis filogenetik menggunakan metode
Neighbor-joining dengan model Kimura 2-para-
meter model diperoleh empat clade yakni clade
pertama untuk spesies ikan tuna mata besar
(Thunnus obesus), Clade kedua untuk tuna sirip
kuning (Thunnus albacares), Clade ketiga adalah
ikan tuna albacore (Thunnus alalunga) dan clade
keempat adalah ikan cakalang (Katsuwonus pela-
mis) (Gambar 2). Pohon filogenetik yang diba-
ngun memiliki nilai bootstrap diantara 57-100%

pada setiap cabang pada kelompok populasi.

Hubungan kekerabatan diperlihatkan oleh
kelompok populasi tuna mata besar dan tuna sirip
kuning, sedangkan kelompok tuna alalunga dan
cakalang terpisah jauh. Hal ini menjelaskan bah-
wa terjadi divergensi secara genetik antara ke-
lompok tuna alalunga dan cakalang. Rekonstruksi
pohon filogenetik didukung hasil analisis jarak
genetik antarempat spesies. Jarak genetik tuna
mata besar dengan tuna sirip kuning berkerabat
dekat, kemudian berkerabat jauh dengan tuna

alalunga dan cakalang (Tabel 5).
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Gambar 2. Pohon filogenetik spesies tuna (Thunnus spp.) Maluku Utara, (tuna mata besar = garis merah,
tuna sirip kuning = garis biru, tuna alalunga = garis hijau, ikan cakalang = garis merah muda.
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Tabel 5. Jarak genetik antarspesies ikan tuna (Thunnus spp.) di Perairan Maluku Utara

Spesies | Spesies 2 Jarak Genetik
Tuna sirip kuning Cakalang 0,297
Tuna sirip kuning Tuna alalunga 0,174

Cakalang Tuna alalunga 0,312
Tuna sirip kuning Tuna mata besar 0,084

Cakalang Tuna mata besar 0,294

Tuna alalunga Tuna mata besar 0,163

Pembahasan

Total jumlah haplotipe sebanyak 80 pan-
jang basa (bp) dan subtitusi nukleotida antara spe-
sies tuna (Thunnus Spp) dengan cakalang berbeda.
Hasil yang sama juga diperoleh oleh Chow &
Kishino (1995) yakni 51 haplotipe dengan total
292 panjang basa (bp) dan jumlah subtitusi berki-
sar 35-42. Perbedaan ini dikarena jumlah sampel
yang berbeda. Penelitian Chow & Kishino (1995)
menggunakan tiga individu pada spesies tuna
yang terbagi atas satu individu sampel yang diko-
leksi dan dua sampel dari data DDJB (DNA Data
Bank of Japan), sedangkan sampel koleksi yang
digunakan dalam penelitian ini berjumlah 81 spe-
sies dan terbagi atas sampel ikan tuna mata besar
(T. obesus), sirip kuning (T. albacares), alalunga
(T. albacore), dan cakalang (K. pelamis) (Tabel
4).

Clade pertama adalah populasi ikan tuna
mata besar yang memperlihatkan pencampuran
antara individu dengan yang lain. Hal ini me-
mungkinkan terjadi dan menjelaskan bahwa gene-
tik kedua populasi ini sangat dekat dan memiliki
kesamaan. Hasil penelitian yang sama juga diper-
oleh Grewe & Hampton (1998) di perairan Samu-
dra Pasifik, Martinez & Zardoya (2005) dan Mar-
tinez et al. (2006) pada perairan Samudra Atlan-
tik, Chiang et al. (2006) pada Laut Cina, Filipina
dan Samudra Pasifik bagian barat, dan Chiang et
al. (2008) di perairan Samudra Hindia.
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Clade kedua adalah ikan tuna sirip kuning
juga menunjukkan kemiripan pengelompokan ber-
dasarkan individu yang sama. Hal ini mengindika-
sikan bahwa populasi ikan ini adalah satu ketu-
runan dan beruaya dengan pola ruaya pada lokasi
yang sama sehingga mengakibatkan kedua popu-
lasi ini menjadi mirip secara genetic. Hasil yang
diperoleh didukung oleh Kunal & Kumar (2013)
yang menemukan bahwa ditemukan seluruh ha-
plotipe terbentuk didalam pohon filogenetik dan
tidak menunjukkan adanya perbedaan secara ge-
netik di perairan India.

Clade ketiga adalah terdapat tuna alalu-
nga juga menunjukkan pembentukan kelompok.
Hal ini menunjukkan bahwa hasil yang diperoleh
memiliki kemiripan secara geneologi di dalam in-
dividu. Hal yang sama juga diperoleh Nakadate et
al. (2005) yang memperlihatkan adanya pencam-
puran populasi dari dua lokasi yang berbeda yakni
Atlantik dan Laut Mediterania. Perlu diketahui
bahwa ikan tuna alalunga merupakan spesies yang
jarang ditemukan di perairan Indonesia, namun ti-
dak menutup kemungkinan tersebar masuk ke per-
airan Indonesia dan memiliki kedekatan genetik
antarindividu yang ditemukan pada daerah lain.
Sebagaimana yang ditemukan Davies et al. (2011)
bahwa tingkat kemiripan genetik rendah antara
ikan tuna alalunga (T. albacore) yang ter-dapat di
bagian Atlantik Utara dan Laut Mediterania.

Clade empat ditemukan ikan cakalang

yang digunakan sebagai outgroup. Hasil rekon-
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struksi pohon menunjukkan ikan cakalang terda-
pat di luar kelompok yang lainnya dan berkerabat
jauh dengan kelompok spesies tuna (Thunnus
spp.). Hal ini diungkapkan Collette & Chao
(1975) in Matsumoto et al. (1984) bahwa spesies
ikan cakalang merupakan kerabat jauh dengan
spesies tuna namun akan berkerabat dekat jika di-
bandingkan dengan spesies tuna lainya seperti
Auxis dan Euthynnus. Keseluruhan hasil sama
seperti yang dilaporkan Chow dan Kishino (1995)
yang menemukan tiga clade yang berbeda namun
setiap clade terdapat individu yang sama. Chow et
al. (2003) menjelaskan bahwa tuna mata besar
secara genetik lebih dekat dan berkerabat dengan
tuna sirip kuning dibandingkan dengan tuna alba-
core. Hal serupa juga dilaporkan Vinas & Tudela
(2009) bahwa terdapat sepuluh clade yang berbe-
da diantara spesies tuna yakni tuna sirip biru
Atlantik (T. atlanticus), sirip kuning (T. albaca-
res), tongkol abu-abu (T. tonggol), tuna mata
besar (T. obesus), tuna sirip biru selatan (T. moc-
coyil), tuna sirip biru pasifik (T. orientalis), tuna
sirip biru (T. thynnus), dan tuna alalunga (T. alba-
core). Hal yang sama juga dilaporkan Tseng et al.
(2012) dan Kunal & Kumar (2013) bahwa terda-
pat empat clade spesies ikan tuna yang berbeda.
Hasil identifikasi yang menemukan spesies
ikan tuna alalunga (T. albacore) di perairan Malu-
ku Utara kemungkinan disebabkan oleh dua fak-
tor. Pertama, larva ikan tuna albacore beruaya ma-
suk mengikuti anakan ikan tuna lainnya, sebagai-
mana Chow et al. (2003) menjelasakan bahwa lar-
va dan juvenile besar spesies ikan tuna albacore
(T. alalunga), tuna mata besar (T. obesus), caka-
lang (skipjack), dan tuna sirip kuning (T. albaca-
res) tersebar luas di semua perairan sementara
spesies tuna sirip biru pasifik utara (Thunnus
orientalis) dan spesies Thunnini lainnya yang
cenderung lebih dekat dengan pulau-pulau atau

daerah pesisir.

Faktor kedua adalah kondisi oseanografis
yang mendorong larva tuna albacore terbawa ma-
suk ke perairan Maluku Utara, karena oseanografi
merupakan salah satu faktor yang membantu da-
lam proses pertukaran gen antarpopulasi ikan
yang memiliki perbedaan jarak geografis yang
jauh. Arus yang terbentuk akibat tiupan angin se-
cara global membantu dalam membawa organis-
me kecil yang belum memiliki kemampuan bere-
nang. Laevastu & Hayes (1981) mengatakan arus
dapat memberikan pengaruh yang besar pada ke-
beradaan ikan karena dapat memengaruhi rute
ruaya ikan, tingkah laku ikan, distribusi makan,
penyebaran dan kelimpahan ikan serta dapat
membawa telur dan larva ikan dari tempat pemi-
jahan ke tempat asuhan. Yuen (1955) in Mimura
(1963) menjelaskan telur ikan tuna mata besar di-
temukan di perairan Samudra Pasifik dan tercam-
pur dengan telur ikan tuna lainya.

Jarak genetik yang ditemukan diantara
spesies tuna (Tabel 5) memperlihatkan kedekatan
genetik tuna mata besar (T. obesus) dengan tuna
sirip kuning (T. albacares). Hasil yang sama di-
peroleh Chiang et al. (2008), Wijana & Mahardi
ka (2010) dan Tseng et al. (2012). Kedekatan
genetik ikan cakalang (K.pelamis) yang diperoleh
juga dilaporkan Tseng et al. (2012). Perbedaan
jarak genetik ini diduga karena pola penyebaran
empat spesies ini berbeda sehingga memberikan
peluang pertemuan yang kecil dan menimbulkan
tidak adanya aliran gen antar populasi. Collette &
Nauen (1983) dan Chow et al. (2003) melaporkan
tuna mata besar (T.obesus) dan tuna sirip kuning
(T. albacares) terdistribusi luas di semua perairan
tropis dan memiliki bentuk morfologi yang berbe-

da saat larva.

Simpulan
Hasil analisis filogenetik ikan tuna (Thun-
nus spp.) menunjukkan bahwa terdapat empat

clade yang berbeda namun tidak terdapat perbe-
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daan genetik yang signifikan diantara spesies tu-
na. Secara umum dapat dijelaskan bahwa spesies
tuna berasal dari satu keturunan dan secara filoge-

ografi tidak memiliki batas distribusi yang nyata.
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