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Abstract

Genetic structure and phylogeni of 37 sequences control region DNA mitochondrial cytocrome
oxidase | of yellowfin tuna (Thunnus albacores) have been downloaded from GeneBank and
analised using Maximum Likehood (ML), Pairwise Genetic Distance and Bootstrapping Phylogeni
Model of Kimura 2 Parameter. The result shows that the corrected value of the data was 5,5% and
the mean of genetic distances was 3,7 %, where the shortest distance was 0.0% and the longest
was 5%. The genetic distances with the out group (Thunnus obesus) ranged between 7,8 % — 9,8 %
and with the Thunnus thynus ranged between 10,4% — 12,5%. The value of bootstrap phylogeny of
37 sequences of yellowfin tuna was less than 50%. All those results shows that there was no
significant genetic differences of 34 samples sourced from Philipines and 3 from Spain based on
sequence region DNA mitochondrial cytocrome oxidase I.
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1. Pendahuluan

Ikan tuna merupakan komoditi komersial
yang sangat penting (FAO, 2004), maka telah terjadi
penangkapan yang berlebihan (ICCAT, 2005 dalam
Chiang, 2008). Akibatnya, populasi ikan tuna kini
terancam. Dalam pertemuan Convention on
International Trade of Endangered Species on Wild
Fauna and Flora (CITES) pada tahun 1992,
dinyatakan bahwa ikan tuna sirip biru yang banyak
ditangkap di Samudera Pasifik merupakan spesies
yang nyaris punah. Secara khusus dilaporkan dalam
pertemuan dunia Il tentang status bigeye tuna
(Thunnus obesus) di Madrid Spanyol, bahwa telah
terjadi penangkapan bigeye tuna yang berlebihan
sehingga status ikan tersebut meningkat mendekati
status kepunahan (ICCAT, 2005 dalam Chiang,
2008). Diantara jenis tuna, yellowfin tuna ( Thunnus
albacares) merupakan ikan migran yang memiliki
distribusi kosmopolitan di perairan tropis dan sub-
tropis dengan jumlah yang melimpah. Empat puluh
persen keberadaan yellowfin tuna merupakan
musiman (Ely et. al., 2005).

Penelitian tentang tingkah laku dan adaptasi
fisiologi ikan tuna dalam berbagai keadaan saat
migrasi dilaporkan oleh Dickson dan Graham

(2004). Mereka mendapatkan bahwa Thunnus
albacores  memiliki  kemampuan  beradaptasi
terhadap lingkungan yang ekstrim seperti suhu air
laut, kedalaman, kekuatan arus, arah putaran arus
dan salinitas. Penelitian tentang kedudukan ikan
tuna dalam taksonominya dengan menggunakan
metode DNA mitokondria sitokrom oksidase | telah
dilakukan oleh Ward et.al., (2005). Sebagian sekuen
DNA diperoleh dengan mengisolasi sampel
spesimen dan sebagian diunduh dari GeneBank
kemudian dianalisis dengan program MEGA 3.0.
Dalam laporannya ditemukan bahwa rata-rata jarak
genetik pada spesies sangat rendah yaitu 0,11 %.
Demikian juga dengan jarak genetik interspesies
yaitu 1,04%. Ely et. al., (2005) menggunakan hasil
sekuen yang diunduh dari GeneBank untuk
mengetahui demografi yellowfin tuna dan skipjack
tuna (ikan tongkol). Mereka menggunakan sekuen
DNA Mitochondrial Control Region dengan panjang
333 bp antara sub-populasi lautan Atlantik dan
lautan Pasifik. Keragaman haplotipe yellowfin tuna
adalah h=0,997 dan nukleotidanya =n=3,5 %.
Keragaman haplotipe sub-populasi skipjack tuna
sebesar h=0,999 dan nukleotidanya ==8,4%. Secara
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umum  penelitian  ini  menunjukkan  bahwa
keragaman genetik berbeda antara individu dalam
populasi dan memiliki sedikit variasi antara kedua
sub-poplasi. Mereka menyimpulkan bahwa tidak
ditemukan bukti (fakta) adanya perbedaan genetik
yang signifikan antara sub-populasi Atlantik dengan
sub-populasi Indo-Pasifik. Berkaitan dengan hal
tersebut, struktur genetik dan filogeni dari sekuen
DNA mitokondria control region sitokrom oksidase
I dianalisis 37 sampel yellowfin tuna dari Philipina
dan Spanyol. Dalam tulisan ini hasil analisis dapat
digunakan sebagai data dasar (baseline) untuk
analisis ikan tuna di perairan Indonesia.

2. Metode
Metode Pengumpulan Data

Data berupa sekuen DNA Mitondria control
region sitokrom oksidase I. Sekuen berasal dari 37
individu yellowfin tuna (Thunnus albacares) dimana
34 individunya dari Philipina dan 3 dari Spanyol,
serta 2 out grup sekuen yaitu 1 sekuen Thunnus
obesus dan 1 sekuen Thunnus thynnus. Semua data
diunduh dari GeneBank dengan accession number
seperti disajikan pada Table 1. Sekuen DNA
mitokondria banyak digunakan dalam analisis pohon
filogeni karena memiliki laju evolusi yang cepat
(Unsled et.al. 1995 ; Bargelloni et.al, 1994).
Metode Analisis

Tiga puluh tujuh sekuen DNA tersebut
dianalisis dengan program MEGA 4.0 (Tamura
et.al.,2007) yaitu dengan menganalisa Probabilitas
Maksimum Likelihood (ML), jarak genetik dan
pohon phylogeni dengan metode bootstrap
neighbor-joining Model Kimura 2 Parameter
(Tamura et.al.,2004).
3. Hasil dan Pembahasan
3.1 Struktur Genetik Thunnus albacares

Hasil analisis maximum likehihood (ML)
untuk probabilitas substitusi nukleotida terhadap 37
sekuen control region DNA mitokondria sitokrom
oksidase | vyellowfin tuna (Thunnus albacares)
diperoleh frekuensi basa A=38,7%; T/U=29,2%;
C=20,1% dan G=12%. Penelitian Chiang et
al.,(2006) mendapatkan hasil yang relatif sama
dengan frekuensi basa A=38,2%; T/U=27,7%;

C=20,2% dan G=13,9% berdasarkan DNA D-loop
mitokondria bigeye tuna (Thunnus obesus). Hasil
analisis probabilitas substitusi nukleotida disajikan
pada Tabel 2.

Tabel 1. Accession number sekuen DNA
mitokondria control region sitokrom
oksidase | dari 37 individu Thunnus
albacares, 1 Thunnus obesus dan 1
Thunnus thynnus

No  Accesion number Keterangan
1 AF301181 Philipina
2 AF301182 Philipina
3 AF301183 Philipina
4 AF301184 Philipina
5 AF301185 Philipina
6 AF301186 Philipina
7 AF301187 Philipina
8 AF301188 Philipina
9 AF301189 Philipina
10 AF301190 Philipina
11 AF301191 Philipina
12 AF301192 Philipina
13 AF301193 Philipina
14 AF301194 Philipina
15 AF301195 Philipina
16 AF301196 Philipina
17 AF301198 Philipina
18 AF301199 Philipina
19 AF301200 Philipina

20 AF301201 Philipina

21 AF301202 Philipina

22 AF301203 Philipina

23 AF301204 Philipina

24 AF301205 Philipina

25 AF301206 Philipina

26 AF301207 Philipina

27 AF301208 Philipina

28 AF301209 Philipina

29 AF301210 Philipina

30 AF301211 Philipina

31 AF301212 Philipina

32 AF301213 Philipina

33 AF301206 Philipina

34 AF301214 Philipina

35 DQ126343 Spanyol

36 DQ126344 Spanyol

37 DQ126345 Spanyol

38 AF095705 Spanyol

39 AF390391 Spanyol
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Tabel 2. Probabilitas Substitusi Nukletida dengan Analisis Maximum Likelihood (ML)

A T C G
A - 1.41* 0.98* 10.39**
T 1.88* - 18.9** 0.58*
C 1.88* 27.35** - 0.58*
G 33.66** 1.41* 0.98* -

Keterangan :
**  Probabilitas substitusi transisi
*  Probabilitas substitusi transversi

Nilai probabilitas substitusi paling tinggi
ditemukan pada basa A, diikuti oleh basa T, C dan G.
Hal ini berkaitan erat dengan frekuensi masing-masing
nukleotida. Makin tinggi frekuensi nukleotida
bersangkutan maka kemungkinan untuk terjadinya
stubstitusi semakin besar (Pa.t:a-c:a), lebih besar dari
pada (Pr.aT.cT-6) dan seterususnya seperti pada Tabel 2.
Probabilitas substitusi transisi lebih besar dari pada
substitusi transversi, karena substitusi transverse yang
terjadi antara nukleotida purin dengan purin dan antara
pirimidin dengan pirimidin akan lebih mudah dari pada
substitusi tranversi yang terjadi antara purin dengan
pirimidin. Hal ini dipengaruhi oleh kemiripan struktur
molekulnya. Oleh karena itu substitusi transversi
probabilitasnya lebih kecil, yang disebabkan oleh
nukleotida purin dan pirimidin memiliki perbedaan
struktur molekul yang lebih besar. Data sekuen yang
diunduh dari GeneBank memiliki hubungan yang kuat,
hal ini ditunjukkan oleh nilai koreksi dari total rasio
transisi/transversi  (R) sebesar 55 % (Tamura
et.al.(2007).

Hasil analisis jarak genetik yang menggunakan
dengan metode Pairwise Analisis Kimura 2 Parameter
(K2P) diperoleh jarak genetik rata-rata 3,7 %. Jarak
genetik terdekat adalah 0,0 % dan terjauh adalah 5,2 %.
Jarak genetik antara 37 sekuen DNA mitokondria
sitokrom oksidase | yellofin tuna dengan bigeye tuna
(Thunnus obesus) berkisar antara 7,8 % — 9,8 % dan
yellofin tuna  dengan bluefin tuna (Thunnus thynnus)
berkisar antara 10,4% — 12,5 %. Chiang et al, (2007) juga
mendapatkan hasil yang serupa yaitu jarak genetik antara
bigeye tuna dengan yellowfin tuna sebesar 9% dan antara
bigeye tuna dengan bluefin tuna sebesar 11%.

Rata-rata jarak genetik secara keseluruhan
sebesar 3,7 %, menunjukkan bahwa dari panjang sekuen
352 bp hanya ada 13 nukleotida yang berbeda. Hal ini
menunjukkan bahwa keragaman genetik dari 37 sekuen

yellofin tuna tersebut relative tinggi. Hal ini juga
didukung oleh pohon filogeni yang membentuk satu
clade dengan nilai bootstrap kurang dari 50 %. Hasil ini
berbeda dengan Thunnus obesus sebagai out group
dengan nilai bootstrap sebesar 86 %. Hasil pengujian
pohon filogeni dengan metode bootstrapping ditampilkan
dalam bentuk kladogram (Gambar 1) disertai nilai
perhitungan bootstrap disetiap cabangnya. Pohon filogeni
menunjukkan bahwa yellowfin tuna yang berasal dari dua
perairan yang sangat jauh, yaitu dari perairan laut
Philipina dan perairan laut Spanyol, berdasarkan 37
sekuen DNA control region mitokondria sitokrom
oksidase | tergabung dalam satu clade besar dengan nilai
bootstrap kurang dari 50 %. Sekuen dengan accession
number YFTAPA25 AF301181 yang berasal dari perairan
laut philipina sama dengan sekuen BET.IND48DQ126345
yang berasal dari perairan laut Spanyol yang tergabung
dalam satu sub clade I. Demikian juga antara sekuen
YFTBAT06 AF301185 yaitu sekuen yang berasal dari
perairan  laut  Philipina sama dengan  sekuen
BET.IND39DQ126344 yang berasal dari perairan laut
Spanyol dan tergabung dalam sub clade I1l. Satu sekuen
yaitu dengan accession number YFTZAM53 AF301214
memiliki jarak terjauh dengan masing-masing sekuen
baik terhadap sekuen yang berasal dari perairan laut
Philipina maupun terhadap sekuen yang berasal dari
perairan laut Spanyol. Ini menunjukkan bahwa yellowfin
tuna tidak memiliki batas distribusi geografi yang nyata.
Hal tersebut disebabkan oleh sifat dari yellowfin
tuna merupakan ikan migran. lkan tuna umumnya dapat
bermigrasi pada jarak yang sangat jauh karena ikan ini
mampu beradaptasi terhadap perubahan-perubahan
lingkungan perairan laut. Pada musim dingin mereka
akan bermigrasi dari daerah perairan  beriklim
dingin/sedang ke perairan tropis. Hal ini didukung oleh
penelitian  Graham dan Dickson (2004) yang
mendapatkan bahwa ikan tuna dapat beradaptasi terhadap
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perubahan arah dan besarnya arus air laut , suhu,
salinitas, kedalaman.

4. Simpulan dan Saran
4.1 Simpulan

Nilai koreksi data adalah sebesar 5,5 %; rata-
rata jarak genetik adalah 3,7 %; jarak paling dekat adalah
0,0 % dan jarak paling jauh adalah 5,2%. Jarak dengan
out group (Thunnus obesus) antara 7,8%-9,8%; dan
dengan Thunnus thynus antara 10,4% — 12,5 %. Nilai
bootstrap filogeni untuk 37 sekuen yellowfin tuna kurang
dari 50 %. Semua nilai tersebut menunjukkan bahwa

genetik mereka tetap dalam satu kelompok dan dari aspek
filogeografi tidak memiliki batas distribusi yang nyata.

4.2 Saran

Download yang dilakukan dari
GeneBank tidak ditemukan seqeun DNA ikan tuna yang
berasal dari perairan Indonesia. Menginat ikan tuna
merupakan komoditi ekspor andalan Indonesia dan
perairan Indonesia merupakan lintasan migrasi dan
tempat bertemunya ikan tuna, namun dilain pihak ada
penurunan jumlah tangkapan dan ukuran, sehingga perlu
dilakukan penelitian struktur genetik ikan tuna di perairan

sekuen

tidak ada perbedaan genetik secara signifikan dari 37
region DNA
Sehingga dari aspek

sampel berdasarkan sekuen control
mitokondria sitokrom oksidase 1.

86

32

12

85

37

laut Indonesia untuk
sumberdaya alam.

T. albacares YFTAPA25 AF301181 Phil
T.albacares BET.IND48 DQ126345 Spain
T. albacares YFTSUR30 AF301207 Phil
T.albacares YFTZAM33 AF301211 Phil
T. albacares YFTQUEO8 AF301200 Phil
T. albacares YFTPPR46 AF301198 Phil
T. albacares YFTPPR39 AF301197 Phil
T.albacares YFTDAV44 AF301188 Phil
T. albacares YFTPPR28 AF301195 Phil
T. albacares YFTDAV23 AF301186 Phil
T. albacares YFTQUE51 AF301205 Phil
T. albacares YFTDAV37 AF301187 Phil
T.albacares YFTBAT06 AF301185 Phil
T.albacares BET.IND39 DQ126344 Spain
94 1 T.albacares YFTPPR32 AF301196 Phil

_l T. albacares YFTJAP22 AF301194 Phil
— T.albacares YFTGSC50 AF301192 Phil
T.albacares YFTSUR41 AF301208 Phil
T.albacares BET.IND15 DQ126343 Spain
— T.albacares YFTGSC56 AF301193 Phil

18 T. albacares YFTSUR48 AF301209 Phil

28 T. albacares YFTZAM27 AF301210 Phil
T.albacares YFTGSC43 AF301191 Phil
T.albacares YFTQUE36 AF301203 Phil
T. albacares YFTQUE35 AF301201 Phil
T. albacares YFTAPAS5 AF301184 Phil
T. albacares YFTAPA42 AF301182 Phil
T. albacares YFTZAM47 AF301213 Phil
T.albacares YFTPPR52 AF301199 Phil
T. albacares YFTZAM40 AF301212 Phil

87

75

56
26
24

63

_:T. albacares YFTGSC34 AF301190 Phil
0 T. albacares YFTGSC24 AF301189 Phil

— T.albacares YFTSUR26 AF301206 Phil

57
47

T.albacares YFTAPA49 AF301183 Phil
| | T. albacares YFTQUE45 AF301204 Phil
99 I T.albacares YFTQUE38 AF301202 Phil

T. albacares YFTZAM53 AF301214 Phil

T. obesus BET38SEP AF095705 Spain

0.01

Gambar 1. Pohon Filogeni 37 Sekuen DNA mitokondria Sitokrom Oksidase | Yellowfin Tun. Kode di belakang

T. thynnus AF390381 Spain

nama spesies adalah Accession Number dan negara asal (Phil untuk Philipina dan Spain untuk Spanyol)

ikut dalam usaha konservasi
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