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ABSTRAK

Ikan banyar, Rastrelliger kanagurta (Cuvier, 1817) merupakan salah satu jenisikan pelagis kecil bernilai
ekonomistinggi. Di perairan Indonesiabagian timur ikan ini mendominasi hasil tangkapan, terutamadi sekitar
Papua. Indikasi adanya penangkapan yang semakin intensif menyebabkan turunnyahasil tangkapan ikan banyar
akibat turunnya kemampuan ikan untuk bereproduksi. Populasi yang berkurang dapat munurunkan variasi
genetikayang ada. Untuk itu diperlukan suatu kajian variasi genetikaikan banyar. Penelitian ini menggunakan
RAPD (Amplified Fragment Length Polymorphism) dengan lima primer. Sampel daging dari 24 ekor ikan
dikumpulkan dari limalokasi: Gorontal o, Kendari, Ambon, RgjaAmpat dan Dobo. Hasil penelitian menunjukkan
bahwa varias genetika ikan banyar di Indonesia timur terdiri dari dua kelompok utama, kelompok pertama
diwakili populasi RajaAmpat, Ambon, Kendari dan Gorontalo, kelompok kedua populasi dari Dobo.

Kata Kunci: RAPD; genetika; ikan banyar; Rastrelliger; Indonesia
ABSTRACT

Indian mackerel, Rastrelliger kanagurta (Cuvier, 1817) isan economic important small pelagic species. In
the eastern part of | ndonesia this species dominates the catch, especially surrounding of Papua Waters. Highly
intensive catch activity alleges the catch down due to reducing the reproduction capasity and genetic variation.
Therefore, a study of genetic variations of Indian mackerel fish in the waters of Eastern Indonesia isrequired.
Theresearch used RAPD (Amplified Fragment Length Polymor phism) with five primers. Twenty four sampl e of
the muscle were collected from Gorontalo, Kendari, Ambon, Raja Ampat, and Dobo. The results showed that
genetic variation consisted of two main groups. Thefirst group consisted of Raja Ampat, Ambon, Kendari and
Gorontal o populations, and the second group was the popul ation from Dobo.

Keywords: RAPD; Genetics, Mackeredl; Rastrelliger; Indonesia

PENDAHULUAN

Ikan banyar/kembung laki (Rastrelliger kanagurta)
merupakan salahsatu ikan pelagis kecil yang masuk
kedalam family Scombridae. Ikan ini bernilai ekonomis
tinggi, umumnya dominan di perairan Indonesia bagian
timur terutamadi perairan barat Papua. Alat tangkap utama
yang digunakan untuk menangkap ikan banyar adalah
purse seine (40,3%) dan gill net (15,2%). Produksi
mengalami penurunan, pada tahun 2013 tercatat sebesar
109.974 ton dan padatahun 2015 menjadi 85.829 ton (DJPT,
2016). Penurunan produksi ini diduga karena eksploitasi

ikan banyar sudah berlebih yang mengakibatkan
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menurunnyakemampuan ikan untuk bereproduksi. Selain
berkurangnya produksi, turunnya reproduksi juga dapat
mengurangi variasi genetika suatu spesies. Menurut
Hughes et al. (2008) variasi genetika berdampak secara
langsung atau tidak langsung terhadap keberlangsungan
suatu populasi, komunitas dan ekosistem. Pemahaman
tentang struktur populasi berguna untuk efektifitas
manajemen sumberdaya (Nishida et al., 1998; Chiang et
al., 2006; Chiang et al., 2008). Dalam populasi, variasi
genetik adalah indikator untuk mengetahui kebugaran (fit-
ness) suatu populasi, vasias genetik suatu populasi, dan
dapat dideteksi dengan RAPD (Randomly Amplified Poly-
morphic DNA) (Kumari & Thakur, 2014).
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Penelitian tentang struktur populasi dan variasi
genetika ikan banyar di Indonesia belum dilakukan.
Penelitian sehelumnyatentang varias genetikaikan banyar
di perairan Selat Malaka dan Laut Cina Selatan dengan
menggunakan metode RAPD menunjukkan adanya
perbedaan genetika (Zamroni et al., 2016). Beberapa
penelitian padaikan-ikan hasil penangkapan di laut, seperti
ikenmddugisdi Sulawves (Zamroni etal., 2014), ikanlayang
(Suwarso & Zamroni, 2014), ikantunasirip kuning di Laut
Maluku (Akbar et al., 2014), ikan tongkol komo di Selat
Malaka dan Laut Sulawesi (Santos et al., 2010), ikan
cakalang di peairan Bali (Fakhri et al., 2015), ikan hiu
(Carcharhinussorrah) di perairan Jawa, Bali dan Lombok
(Gileset al., 2014), ikan napoleon di perairan Jawa, Riau,
Sulawes Selatan, Nusa Tenggara Timur dan Nusa Tenggara
Barat (Moria et al., 2006), ikan tongkol abu-abu di
Pemangkat dan Pekal ongan (Willette et al., 2016) danikan
kembung perempuan (Rastrelliger barchysoma) di perairan
Jawa (Indaryanto et al., 2015). Penelitian tentang genetika
ikan banyar jugatelah dilakukan di negaralain, diantaranya

di India (Menezes et al., 1990; Menezes et al., 1993;
Jayasankar et al., 2004; Sukumaran et al., 2017), Malaysia
(Darlinaetal., 2011; Akib et al., 2015), Thailand, Vietnam,
Kambojadan Madagaskar (Kielpinski et al., 2014), China
(Chenetal., 2013), Thailand (Jondeung & Karinthanyakit,
2015) Tujuan dari penelitian ini adalah untuk mengkaji
varias genetika ikan banyar (Rastrelliger kanagurta) di
perairan Indonesia Timur, meliputi Gorontalo, Kendari,
Ambon, RajaAmpat dan Dobo.

BAHANDANMETODE
L okasi Pengambilan Sampel

Sampel ikan banyar (Rastrelliger kanagurta) diambil
dari lima lokasi, yaitu Raja Ampat, Gorontalo, Kendari,
Ambon dan Dobo (Gambar 1.). Tiap lokasi diambil 24
ekor ikan banyar secara acak yang diambil dagingnya
untuk dianalisa DNA (Gambar 2.). Daging disimpan
dalam etanol analis 96% sebelum dianalisislebih lanjut
di laboratorium.

Cqae o 13

Gambar 1. Lokasi pengambilan sampel ikan banyar (Rastrelliger kanagurta).
Figure 1. Sampling sites of Indian mackerel (Rastrelliger kanagurta).
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Gambar2. Ikan banyar (Rastrelliger kanagurta) yang dianalisis dan posisi daging yang diambil.
Figure2. The Indian mackerel (Rastrelliger kanagurta) and position of collected muscle.
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Ekstraksi dan Amplifikasi

AnalissRAPD menggunakan lima primer dilakukan di
Laboratorium Genetika, Balai Penelitian Perikanan Laut,
Jakarta. Ekstraks DNA terhadap masing-masing sampel
jaringan dilakukan dengan menggunakan metode
spincolumn, kit ekstraksi yang digunakan dari Qiagen
Dneasy Blood and Tissue Kit. Kit amplifikasi yang
digunakan adalah Top Tag Mastermix Kit dari Qiagen. Profil
siklus pada mesin PCR/thermal cycler adalah sebagai
berikut: dilakukan initial heating 94°C selama 15 menit
untuk mengaktifkan hot start DNA polymerase, dilanjutkan
dengan 35 siklus pemanasan pada suhu 94°C selama 1
menit, 65°C selamal menit, 72°C selama2 menit, dan diakhiri
dengan suhu 72°C selama 5 menit.

AnalisisData

Hasil amplifikasi dari setiap primer terhadap masing-
masing sampel (120 sampel) diperoleh tipe-tipe haplotype.
Tipe-tipe haplotype dari masing-masing sampel kemudian
dianalisis dengan software TFPGA (Tools for Population
Genetic Analyses) (Miller, 1997), meliputi analisis
keragaman hapl otype (hapl otype diversity), kekerabatan
antar populasi melalui uji jarak berpasangan (F,), jarak
genetika dan hubungan kekerabatan antar populasi yang
disgjikan dalam bentuk dendrogram.

Analisishaplotype diversity dilakukan berdasarkan Nei
& Tagjima(1981) dengan persamaan:

mn

Al CRNCY. € N 1
— a-oXp) ®

Keterangan:

h : haplotype diversity

n : jumlahsampel

X, . frekuens haplotipe sampel kei.

Analisis uji jarak berpasangan dilaksanakan untuk
menduga perbedaan antara nukleotida-nukleotida (com-
posite haplotype) antar populasi dengan cara menduga
proporsi varias total nukleotida (composite haplotype)

Tabd 1.
Table 1.

yang tersebar di setiap populasi melalui persamaan sebagai
berikut (Wright, 1951):

Fo = 1 {HWIHD) oo )

K eterangan:
F,, : indek diferensias
Hw : rata-rata perbedaan intra popul asi

Hb : rata-rata perbedaan antar populasi

Jarak genetik merupakan ukuran perbedaan genetika
antara populasi yang dihitung berdasarkanfrekuens haplotipe
setigp populad. Perhitungan jarak genetika berdasarkan Nel &
Tgjima(1981) mddui progran TFPGA dengan persamaan:

D=-In{J (I, XI)*}] worrrrrrrinriinninsisnsisssisiinns 3

K eterangan:

D . jarak genetika

I . frekuens haplotipe padalokus dengan populasi
yang sama

J& J . frekuens haplotipe padapopulasi A dan B.

Hubungan kekerabatan antar populasi dalam bentuk
dendrogram berdasarkan analisiskluster terhadap nilai jarak
genetika menurut metode jarak rata-rata UPGMA
(Unweight Pair Group Methods Arithmatec) (Bermingham,
1990) dengan menggunakan software TFPGA (Miller, 1997).

HASL DANBAHASAN
Hasll

Variasi situgtipe hasil amplifikasi dari lima pasang
primer yang digunakan diperoleh 11 (sebelas) tipe (allele),
dengan 2 (dua) tipe A dan B dari primer |11 dan 1V, 3 (tiga)
tipeA, B dan C dari primer |, danV, serta4 (empat) tipeA,
B, C dan D dari primer Il. Nilai variasi haplotipe yang
diperoleh berkisar antar 0,3221 — 0,4205, populasi ikan
banyar dari Gorontalo mempunyai nilai terendah
sedangkan populasi dari Dobo mempunyai nilai varias
haplotipetertinggi. Nilai variasi haplotiperata-rataadalah
0,3586. Hasil penelitian ini menunjukkan bahwa semua
populasi mempunyai nilai variasi haplotipe, artinyatidak
ada populasi yang nilai keragaman haplotipe-nya 0.

Nilai keragaman haplotipe pada masing-masing lokasi pengambilan sampel ikan banyar
Haplotype diversity of indian mackerel at five sampling sites

No  Lokas Sampling (sampling location)

Haplotipe Diversity

1 Raja Ampat
2 Gorontalo
3 Kendari

4 Ambon

5 Dobo

0,3846
0,3221
0,2749
04174
0,4205
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Hasil analisis dengan menggunakan metode jarak
berpasangan (F,) menunjukkan perbedaan genetika yang
signifikan antara populasi ikan banyar dari Dobo dengan
empat populasi lainnya (RajaAmpat, Gorontalo, Kendari
dan Ambon). Populasi ikan banyar dari Ambon berbeda

secara signifikan dengan populasi dari Kendari dan
Gorontalo. Perbedaan signifikan jugaterjadi antarapopulas
Kendar dan Gorontalo. Jarak genetika dengan
menggunakan metodeNei (Nel & Tajima, 1981) disertakan
padaTabel 3.

Tabe 2. Hasil analisis antar populasi ikan banyarberdasarkan metode jarak berpasangan (Fst).
Table2.  Inter population analysis of indian mackerel with the pairwise distance ‘F’.
L okasi (location) Raja Ampat Gorontalo Kendari Ambon Dobo
Raja Ampat *rKxK
Gorontalo 0,2095™ *oxok ok
Kendari 0,1744™ 0,0052¢ *ok ok
Ambon 0,3938™ 0,0005¢ 0,0007¢ *ok ok
Dobo 0,0004¢ 0,0000° 0,0000¢ 0,0093¢ *oxk ok
K eterangan/Remarks:
ns =tidak bedanyata (P>0,05);
S =bedanyata (P<0,05)

*kkkx

= kode untuk lokasi yang sama

Tabel 3. Jarak genetika antar populasi dari spesiesikan banyar (Rastrelliger kanagurta) berdasarkan metode Nei.
Table3.  Nei’'s genetic distance of indian mackerel (Rastrelliger kanagurta)
Lokasi (location) Raja Ampat Gorontalo Kendari Ambon Daobo
Raja Ampat FrEAK
Gorontalo 0,0108 *hkokk
Kendari 0,0075 0,0321 Fhkk*
Ambon 0,0105 0,0665 0,0488 Fhok Kk
Dobo 0,0750 0,1343 0,1643 0,0788 *ok ok
K eterangan/Remarks:

* kK ok % = kode untuk lokasi yang sama

(code for same location)

Dendrogram hubungan kekerabatan ikan banyar
masing-masing perairan dengan menggunakan metode
Reynolds et al. (1983) menunjukkan bahwa secara umum
varias genetikaikan banyar dibagi menjadi dua kelompok

populasi utama. Kelompok populasi pertama terdiri dari
populasi Raja Ampat, Ambon, Kendari dan Gorontalo,
sedangkan kel ompok populasi keduaberasal dari populasi
Dobo (Gambar 3).

e
o

— RAJA AMPAT

— AMBON

KENDARI

GORONTALD

DoBOD

Gambar 3.  Hubungan kekerabatan ikan banyar (Rastrelliger kanagurta) dari limalokasi sampling.
Figure 3. Genetic relationship of indian mackerel (Rastrelliger kanagurta) from five sampling sites.
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Bahasan

Hasil penelitian menunjukkan bahwa terdapat dua
kelompok utama pada struktur genetika populasi ikan
banyar di perairan Indonesia Timur, kelompok populasi
pertamaberasal dari populasi RagjaAmpat, Ambon, Kendari
dan Gorontalo, sedangkan kelompok populasi kedua
berasd dari populasi Dobo. Berdasarkan nilai jarak genetika
menunjukkan bahwa antara populasi ikan banyar dari
Gorontalo, Kendari, Ambon dan Raja Ampat mempunyai
kekerabatan yang lebih dekat dibandingkan dengan
populas Dobo. Grafik dendrogram hubungan kekerabatan
antar populas juga menunjukkan bahwa populasi ikan
banyar dari Gorontalo, Kendari, Ambon dan Raja Ampat
terpisah dengan populasi Dobo. Hasil analisis jarak
berpasangan F-st danjarak genetikamenurut Nei & Tagjima
(1981) menunjukkan bahwapopulas ikan banyar dari Dobo
berbeda sacara signifikan dengan empat populasi lainnya.
Grafik dendrogram hubungan kekerabatan antar populasi
juga menunj ukkan bahwa populasi dari Dobo merupakan
stok yang berbeda dengan empat populasi lain (Gambar

!
\
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Gambar 4.
(Whrtki, 1961).
Figure 4.
August (Wyrtki, 1961).

2.), sehingga dapat diduga bahwa populasi ikan banyar
dari Dobo merupakan populasi/stok yang tersendiri. Hal
ini didukung pula oleh lokasi perairan Dobo yang
mempunyai posisi paling selatan (Laut Arafura) diantara
empat lokasi populasi lainnya. Disampingitu, perairan Laut
Arafuradipengaruhi oleh perairan dari Australia. Polaarus
di Laut Arafura berdasarkan Wyrtki (1961) pada bulan
Februari menunjukkan bahwa pergerakan arah arusberasal
dari barat Australia menuju Laut Arafura dan bergerak
menuju timur Australia(Gambar 4A), sedangkan pergerakan
arus pada bulan Agustus menunjukkan pola yang
sebaliknya(Gambar 4B).

Pendlitian yang dilakukan oleh Daruwedho et al . (2016)
mengenai pola arus di Indonesia juga menunjukkan pola
arus yang sama dengan pola arus Wyrtki untuk perairan
Laut Arafura (Gambar 5). Gaylord & Gaines (2000)
menjelaskan bahwa arus laut dapat mempengaruhi
distribusi populasi, perubahan atau perbedaan karakteristik
air yang dapat mempengaruhi fisiologi organisme untuk
selanjutnya mempengaruhi struktur genetikanya.

Pola arus perairan Indonesia berdasarkan Wyrtki, A. Pola arus bulan Februari, B. Pola arus bulan Agustus

The current pattern of Indonesian waters by Wyrtki, A. Current pattern in February, B. Current patternin

Kec. Arus

—p =04 ms =48 m's # =512 mis

— =312 mis

—p = 4 s =48 mis

Gambar 5.
Figure 5.

Model polaarus bulan Februari dan Agustus (Daruwedho et al., 2016).
Current pattern model in February and August (Daruwedho et al., 2016).
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Berdasarkan analisis F_ dan nilai jarak genetika
diketahui bahwakekerabatan terdekat populasi ikan banyar
dari Dobo adalah populasi ikan banyar dari Raja Ampat,
karena kedua populasi tersebut (Dobo dan Raja Ampat)
terdapat di sekitar perairan Papua. Nilai kekerabatan
populasi Ambon sangat dekat dengan popul asi RajaAmpat
(paling dekat dibandingkan populasi lain), sehingga dapat
dikatakan bahwa populasi Ambon dan RajaAmpat berasal
dari stok yang sama. Diduga terjadi genetic drift (aliran
gen) antara populasi Ambon dan Raja Ampat. Pola arus
dari SamuderaPasifik menuju Laut Bandamelalui perairan
barat Papua mempermudah terjadinyagenetic drift tersebut
(Gambar 4 dan 5). Analisis F_jugamenunjukkan perbedaan
yang signifikan antara populast Ambon dengan populasi
dari perairan di sekitar Sulawesi (Kendari dan Ambon).
Perbedaan ini didugakarena pengaruh dari AruslintasIn-
donesia(Arlindo) yang mengalir dari SamuderaPasifik ke

120°

125

Samudera Hindia (Gambar 6). Rute Arlindo sebagaimana
yang digambarkan Gordon & Fine (1996) tidak melalui
perairan sekitar Gorontalo dan Kendari, akan tetapi hanya
melaui perairan sekitar Ambon (arusdari Pasifik Selatan).
Arlindo yang berasal dari Pasifik Utara sebagian masuk ke
Laut Maluku, akan tetapi berbalik arah menuju utara
Halmahera, hal ini akan mempersulit terjadinya proses
pencampuran populasi ikan dari Ambon dengan Gorontalo
dan Kendari. Terjadinya perbedaan antara populasi
Gorontalo dengan populasi Kendari diduga mempunyai
sifat yang sama dengan hasil penelitian genetika ikan
layang biru di perairan Sulawes (Zamroni, et al., 2014).
Hasil penelitian tersebut menunjukkan sedikit perbedaan
antarapopulasi layang biru dari Gorontal o dengan perairan
Bitung, Luwuk, Kendari dan Maumere, perbedaan tersebut
diduga mengarah padamunculnyapopulasi lokal perairan
Teluk Tomini.

130 135" 140°

Mindanao ,|
Current

10

125°

Gambar 6.  Aruslintasindonesia(Arlindo) (Gordon & Fine, 1996).

Figure 6.

Nilai rata-ratakeragaman genetikayang diperoleh dari
limapopulasi (Iokas sampel) adal ah sebesar 0,3639. Nilai
keragaman yang diperoleh ini lebih rendah dari kisaran
seperti yang disebutkan oleh Tabata et al. (1997) bahwa
keragaman hapl otipe kesel uruhan mtDNA untuk beberapa
ikan berada dalam kisaran 0,473 —0,998. Pada penelitian
sebelumnya (tahun 2014) pada spesiesyang samadi lokasi
perairan Selat Malakadan Laut CinaSelatan nilai keragaman
genetikayang diperolehlebihtinggi, yaitu 0,4816 (Zamroni
etal., 2016). Nila keragaman genetikayang tinggi terdapat
pada populasi Dobo dan Ambon yaitu sebesar 0,4205 dan
0,4174. Tingginyanilai keragaman genetika ikan Banyar

128

Indonesian trhoughflow (Gordon & Fine, 1996).

populasi dari Dobo dan Ambon didugakarenamigrasi yang
lebih luas dibandingkan dengan tiga populasi lainnya.
Sebagaimanadiketahui bahwaDobo masuk dalam perairan
Laut Arafura yang sifatnya lebih terbuka dengan perairan
lain sehingga spesies ikan pelagis pada perairan ini akan
mudah bermigrasi. Begitu juga populasi yang berasal dari
Ambon yang masuk dalam perairan Laut Banda bagian
timur. Populasi di RajaAmpat dan Gorontalo mempunyai
perairan yang lebih tertutup, sehinggakemampuan migrasi
lebih rendah. Dengan mel akukan migrasi kemungkinanikan
tersebut melakukan perkawinan acak antar populasi akan
semakin besar. Adanya perkawinan acak ini akan
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menyebabkan pertukaran gen sehingga keragaman
genetika akan tetap tinggi bahkan kemungkinan men;jadi
lebih tinggi. Ikan yang melakukan migrasi akan menutup
kemungkinan terjadinya proses perkawinan sekerabat (in-
breeding). Apabila inbreeding dibiarkan terjadi secara
berulang-ulang maka peluang munculnya individu
homozigot akan lebih tinggi dan menyebabkan keragaman
genetikamenjadi rendah. Suatu populasi yang mempunyai
nilai keragaman genetika rendah akan menjadi rentan
terhadap perubahan lingkungan dan serangan penyakit.
Sebaliknya, populasi dengan nilai keragaman genetikayang
tinggi mempunyai peluang hidup yang lebih baik untuk
beradaptasi terhadap perubahan lingkungan (Hartl &
Jones, 1989).

PadaTabel 1. dapat diketahui bahwapopulasi di perairan
sekitar Kendari mempunyai nilai keragaman genetika
terendah diantara empat populasi lainnya. Diduga
rendahnya nilai keragaman genetika tersebut karena
adanya tekanan eksploitasi ikan Banyar yang intensif dan
sudah berpengaruh terhadap keragaman genetika. Menurut
Wilson & Clarke (1996), eksploitasi yang semakin
meningkat dan tekanan terhadap lingkungan dapat
menyebabkan terjadi penurunan kelimpahan stok dan rata-
rataukuran ikan; seleks genetikayang merugikan terhadap
fekunditas yang potensial; mengurangi rata-rata ukuran
memijah; mengubah rasio jeniskelamin dan keseimbangan
interspesifik; serta hilangnya diversitas genetika. Zein
(2007) menyatakan bahwa, eksploitasi dapat menyebabkan
peningkatan laju aliran gen (genetic drift), selain itu,
populasi yang kecil cenderung akan terjadi kawin silang
dalam (inbreeding), sehinggahal tersebut dapat berdampak
buruk terhadap kelangsungan hidup dari populasi yang
ada. Indikasinyaadal ah turunnyakeragaman genetik dalam
populasi, yaitu turunnya keragaman haplotipe dan
keragaman nukleotida (Zein, 2007). Adanya penurunan
variabilitasgenetik ini dapat membahayakan kelangsungan
hidup populasi karena dapat mengurangi kemampuan in-
dividual dalam menghadapi tekanan seleksi alamiah,
terutama akibat perubahan lingkungan (Hedrick, 2000).
Keanekaragaman dalam suatu spesies diperlukan untuk
menjagakeanekaragaman antar spesies. K eanekaragaman
genetik berperan sangat penting dalam sintasan dan
adaptabilitas suatu spesies, karenaketikalingkungan suatu
spesiesberubah, variasi gen diperlukan agar spesies dapat
bertahan hidup dan beradaptasi. Spesies yang memiliki
keanekaragaman genetik tinggi pada populasinya akan
memiliki lebih banyak variasi alel yang dapat diseleksi.
Variasi genetika yang sedikit/kecil cenderung memiliki
resiko lebih besar, seperti reproduksi yang kurang sehat
dan keturunan yang lemah (tidak tahan terhadap tekanan).

Diketahui bahwa populasi ikan banyar dari Dobo
berbeda dengan empat populasi lainnya (Gorontalo,
Kendari, Ambon dan Raja Ampat), untuk itu dalam
pengelolaan ikan banyar disarankan menggunakan

pendekatan metode yang berbeda berdasarkan keragaman
genetika pada masing-masing grup populasi utama. Grup
populasi Gorontalo, Kendari, Ambon dan Raja Ampat
cenderung mempunyai keragaman genetika yang rendah,
sehingga untuk pengelolaan difokuskan terhadap
peningkatan keragaman genetikadengan cara mengurangi
tekanan penangkapan. Akibat dari penangkapan pada
populasi ikan berpotensi terhadap terjadinya tiga
perubahan genetika: mengubah struktur populasi, variasi
genetika menjadi lebih rendah dan menghasilkan
perubahan genetika yang selektif (Allendorf et al., 2008).
Populasi ikan banyar dari Dobo pada penelitian ini
mempunyai nilai keragaman genetikatertinggi. Keragaman
genetikaini perlu dipertahankan misa nyadengan caratidak
dilakukan penambahan armada penangkap ikan atau
dengan penerapan sasi/pelarangan penangkapan ikan
pada musim tertentu terutama pada musim pemijahan.

KESMPULAN

Variasi genetikaikan banyar (Rastrelliger kanagurta)
di perairan Indonesia timur terdiri dari dua kelompok
populasi. Populasi pertama berasal dari perairan Raja
Ampat, Ambon, Kendari dan Gorontalo. Populasi ke dua
berasal dari perairan Dobo. K ekerabatan terdekat terdapat
pada populasi ikan banyar dari Raja Ampat dan Ambon.
Nilai keragaman genetika populasi Gorontalo, Kendari,
Ambon dan Raja Ampat cenderung lebih rendah.
Disarankan untuk pengelolaan difokuskan pada
pengurangan tekanan penangkapan, sedangkan pada
populasi Dobo (keragaman genetika tinggi) difokuskan
untuk mempertahankan keragaman genetika.
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