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ABSTRAK

Madidihang (Thunnus albacares) merupakan spesies yang bermigrasi jauh yang distribusinya
di perairan tropis hingga perairan subtropis. Spesies ini ditemukan di Samudra Atlantik, Hindia
dan Pasifik. Informasi genetik ikan dengan migrasi jauh seperti tuna penting diketahui untuk
kepentingan pemanfaatan secara lestari. Penelitian ini bertujuan untuk memperoleh informasi
keragaman genetik dan struktur populasi yang dieksploitasi dan kekerabatan populasi madidihang
di perairan Indonesia. Pengumpulan sampel genetik dilakukan di tiga lokasi yaitu di Barat Sumatra,
Selatan Bali dan perairan Sulawesi Utara. Metode yang digunakan adalah analisis mikrosatelit
yang terdiri dari ekstraksi, purifikasi, amplifikasi polymerase chain reaction (PCR) dan elektroforesis.
Hasil analisis terhadap 3 loci DNA mikrosatelit menunjukkan bahwa tingkat kekerabatan ketiga
kelompok sampel relatif dekat yaitu berkisar antara 0,132-0,206. Hal ini menunjukkan bahwa
Populasi madidihang di perairan Indonesia merupakan stok tunggal dan terjadi perkawinan acak.
Meskipun demikian, sebagai spesies yang bermigrasi jauh lintas negara, pengelolaan madidihang
juga memerlukan kerjasama yang baik antar negara yang tergabung dalam organisasi pengelolaan
perikanan tuna regional.

Kata Kunci: Keragaman genetik; struktur populasi; analisis mikrosatelit

ABSTRACT

Yellowfin tuna (Thunnus albacares) is a highly migratory species that distribute from tropical to
subtropical waters. This species can be found in the Atlantic, Indian and Pacific Oceans. Genetic
information in fish with long distance migration such as tuna is very important for sustainable use.
This study aims to obtain information on genetic diversity and population structure exploited and
kinship of yellowfin tuna populations in Indonesian waters. Genetic sampling of yellowfin tuna was
conducted in three locations in Indonesian waters in western Sumatra, southern Bali and North
Sulawesi waters. The methods used was microsatellite analysis which consist of extraction,
purification, polymerase chain reaction (PCR) amplification and electrophoresis. The result of 3
microsatellite DNA locus analysis showed that the level of kinship between the three sample
groups in Indonesian waters was relatively close, ranging from 0.132 to 0.206. This shows that
yellowfin tuna population in Indonesian waters is a single stock and random copulation. However,
as a highly migratory species that migrate across the nations, yellowfin tuna management also
requires good cooperation among countries incorporated in regional tuna fisheries management
organizations.
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PENDAHULUAN

Informasi genetik pada ikan dengan migrasi yang
tinggi seperti tuna penting diketahui untuk landasan
pemanfaatan yang lestari. Selain itu, informasi
genetik juga dapat mendukung pengelolaan stok ikan
secara lestari dan berkesinambungan (Santos et al.,
2006). Penelitian tentang genetika populasi tuna telah
dilakukan di seluruh dunia menggunakan metode yang
berbeda-beda seperti PCR-RFLP (Nugraha et al.,
2010), sekuens mitokondria (Chiang et al., 2008;
Pertiwi et al., 2014) dan mikrosatelit (Gonzalez et
al., 2008). Penelitian tentang genetika populasi
madidihang menggunakan metode mikrosatelit masih
terbatas dilakukan oleh peneliti Indonesia.

Analisis mitokondria DNA pada sampel madidihang
di sekitar perairan India, menunjukkan tidak adanya
perbedaan struktur populasi madidihang (Kunal et al.,
2014). Kelemahan analisis ini adalah membutuhkan
sampel yang sangat banyak dengan kualitas DNA
yang baik. Beberapa studi penelitian sebelumnya
tentang struktur populasi madidihang di Samudra
Hindia, menunjukkan tidak ditemukan hasil yang
signifikan perbedaan subpopulasi (Chow et al., 2000;
Nishida et al., 2001). Wu et al. (2010), menunjukkan
tidak adanya perbedaan sub populasi madidihang di
perairan Samudra Hindia bagian Barat dengan
Samudra pasifik bagian Barat. 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 menunjukkan tidak
terdapat perbedaan struktur populasi. Hasil penelitian

Dammannagoda et al. (2008) menunjukkan variasi
genetik dalam individu madidihang di sekitar perairan
Srilanka relatif tinggi sebesar 87,15 %.

Berdasarkan IOTC (2015), daerah pemijahan
madidihang di Samudra Hindia berada pada area
ekuator 00 – 100 Lintang Selatan, dengan lokasi utama
memijah di Samudra Hindia bagian Barat (pada bujur
timur 750), sedangkan daerah mencari makanan
berada pada sekitar lautArabia. Rekonstruksi pohon
filogenetik menunjukan adanya pencampuran populasi
madidihang pada dua populasi di Laut Maluku (Akbar
et al., 2014). Penelitian ini bertujuan untuk
memperoleh informasi keragaman genetik dan struktur
populasi yang dieksploitasi dan kekerabatan populasi
madidihang di perairan Indonesia, yaitu di WPP 572
(Samudra Hindia Barat Sumatera), WPP 573
(Samudra Hindia Selatan Bali) dan WPP 715 (Perairan
Sulawesi Utara).

BAHAN DAN METODE
Pengumpulan Data

Pengumpulan sampel genetik madidihang (T.
albacares) dilakukan melalui survey laut dengan kapal
rawai tuna yang beroperasi di Samudra Hindia Barat
Sumatera (WPP 572), Samudra Hindia Selatan Bali
(WPP 573), serta dilakukan di Pangkalan Pendaratan
Ikan (PPI) di Sulawesi Utara (WPP 715) (Gambar 1).
Data genetik (DNA) diperoleh dari sampel jaringan
yang diambil dari bagian ujung sirip ekor ikan melalui
analisis microsatellite. Analisis dilakukan masing-
masing terhadap 10 sampel genetik dari ketiga lokasi
tersebut (Tabel 1).

Gambar 1. Lokasi pengambilan sampel genetik madidihang (Thunnus albacares), ditunjukkan dengan warna
merah (Barat Sumatera), biru (Selatan Bali) dan oranye (Perairan Sulawesi Utara).

Figure 1. Location of yellowfin tuna (Thunnus albacares) genetic sample collection, shown with red (West
of Sumatera), blue (South of Bali) and orange color (North Sulawesi Waters).
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Tabel 1. Sampel madidihang dari ketiga lokasi
Table 1. Yellowfin tuna samples from three locations

Lokasi
Location

Kelompok
Group

Lintang
Latitude

Bujur
Longitude

Panjang cagak
rata-rata (cm)
Average fork
length (cm)

Samudra Hindia Barat
Sumatera

1 (n=10) 2,85-3,24° LU 94,03-96,54° BT 110,8

Samudra Hindia Selatan
Bali

2 (n=10) 11,5-13,5° LS 114,02-116,71° BT 141,7

Perairan Sulawesi Utara 3 (n=10) 0,33-2,33° LU 125,27-126,9° BT 132,3

Analisis Laboratorium

Analisis laboratorium terdiri dari ekstraksi,
purifikasi, amplifikasi PCR dan elektroforesis.
Ekstraksi DNA dalam penelitian ini mengikuti prosedur
chelex karena tahapannya lebih cepat dan mengurangi
risiko kontaminasi (Walsh et al., 1991). Purifikasi
genom DNA menggunakan metode manual yang ada
dalam PrepEase DNA Clean-Up Kit. Genom DNA
hasil ekstrkasi diambil 100 µl dan dimasukkan ke
eppendorf tube ditambah 500 µl binding buffer (PBI).
Dengan finger fortex larutan akan tercampur dan di
flashing.

Analisis Data

Hasil produk amplifikasi PCR dengan penanda
DNA mikrosatelit dianalisis dengan menggunakan
program GeneMapper 4.0 setelah proses
elektroforesis dalam mesin AppliedBiosystems. Hal
ini diperlukan untuk memperjelas hasil interpretasi
ukuran fragmen-fragmen (alel) DNA yang muncul dari
masing-masing genom DNA. 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 program Arlequin versi 3.11
(Excoffier et al., 2005).

Kekerabatan antar populasi ditentukan
berdasarkan parameter jarak genetik yang dihitung
menurut Nei (1972) 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

Sampel jaringan masing-masing diamplifikasi
dengan 3 loci mikrosatelit yaitu Ttho-1*, Ttho-4* dan
Ttho-7*. Distribusi ukuran alel sampel madidihang
lokus DNA mikrosatelit Ttho-1* memiliki kisaran 175
– 191 bp, sedangkan pada lokus Ttho-4* memiliki
kisaran 140 – 152 bp dan lokus Ttho-7* memiliki
kisaran 188 – 218 bp. Rata-rata jumlah alel yang
ditemukan pada semua loci DNA mikrosatelit yaitu
8,5 dan bersifat polimorfik relatif tinggi (Takagi et al.,
1999). Hasil penelitian Moria et al. (2009), semua loci
yang digunakan (Ttho-1*, Ttho-4* dan Ttho-7*) bersifat
polimorfik pada semua sampel madidihang yang diuji
dan secara total ditemukan 102 alel dengan rerata 6
– 11 alel per lokus.

Hasil analisis 3 loci DNA mikrosatelit menunjukkan
bahwa ketiga kelompok sampel madidihang terdeteksi
menghasilkan rata-rata kelimpahan alel 7,2; frekuensi
alel 65 dan rata-rata nilai heterozigositas (Ho) 0,68.
Lokus Ttho-7* terdeteksi memiliki kelimpahan tertinggi
dengan rata-rata 10,7; frekuensi alel 32 dan
heterozigositas (Ho) 0,83 (Tabel 2).

Variasi Genetik Madidihang………..dengan Analisis Mikrosa Telit di Perairan Indonesia (Jatmiko, I., et al)



J.Lit.Perikan.Ind. Vol.24 No.3 September 2018:

160

Copyright © 2018, Jurnal Penelitian Perikanan Indonesia (JPPI)

Tabel 2. Kelimpahan, frekuensi dan nilai heterozigositas (Ho) alel pada setiap kelompok sampel dan lokus
Table 2. Abundance, frequency and heterozygosity value (Ho) allele in each sample group and locus

Hasil Kelimpahan alel Frekuensi alel Nilai heterozigositas (Ho)
Results Allele abundance Allele frequency Heterozigosity value (Ho)

Kelompok/Group 1 2 3 Rerata 1 2 3 Jumlah 1 2 3 Rerata
Ttho-1* 5 6 5 5,3 5 6 5 16 0,6 0,5 0,5 0,53

Lokus Ttho-4* 6 7 4 5,7 6 7 4 17 0,7 0,7 0,6 0,67
Ttho-7* 11 11 10 10,7 11 11 10 32 0,9 0,8 0,8 0,83

Rerata/Average 7,3 8,0 6,3 7,2 0,73 0,67 0,63 0,68
Jumlah/Total 22 24 19 65

Popuasi Population
Samudra Hindia
Barat Sumatera

Samudra Hindia
Selatan Bali

Perairan
Sulawesi Utara

Samudra Hindia Barat
Sumatera

Samudra Hindia Selatan Bali 0,132
Perairan Sulawesi Utara 0,206 0,172

Tabel 3. Jarak genetik antara kelompok sampel madidihang
Table 3. Genetic distance among yellowfin sample groups

Perbedaan jarak genetik (genetic distance)
dihitung menggunakan metode Pairwise Population
Matrix of Nei Genetic Distance dengan bantuan pro-
gram GenAlEx 6.5. Dari hasil perhitungan diperoleh
perbedaan jarak genetik antara kelompok sampel

madidihang seperti ditunjukkan pada Tabel 3.
Kelompok sampel madidihang di Barat Sumatra
memiliki jarak yang relatif jauh dengan kelompok
sampel madidihang di Perairan Sulawesi Utara.

Analisis variasi genetik menggunakan perhitungan
AMOVA (Analysis of Moleculer Varians) dengan
bantuan program Arlequin versi 3.5. Hasil analisis
dalam satu grup menunjukkan bahwa besarnya variasi
genetik diantara populasi madidihang antara kelompok

1, kelompok 2 dan kelompok 3 sebesar -0,91 %,
sedangkan besarnya variasi diantara individu dalam
populasi yaitu 20,77 % dan variasi dalam individu
sebesar 80,14 % (Tabel 4).

Tabel 4. HasilAMOVA berdasarkan nilai rerata lokus Ttho-1*, Ttho-4* dan Ttho-7* pada kelompok populasi
madidihang dalam satu grup

Table 4. MOVA results based on average locus value Ttho-1*, Ttho-4* dan Ttho-7* on yellowfin tuna popu-
lation within a group

Variasi Jumlah Kuadrat Komponen Varian Persentase Variasi

Variation Quadratic value Variance component Variation percentage

Diantara populasi 2,450 -0,011 -0,918

Diantara individu dalam
populasi

38,950 0,246 20,777

Dalam individu 28,500 0,950 80,141

Total 69,900 1,185

Data keragaman alel pada semua kelompok
sampel genetik dianalisis menggunakan uji
perbandingan sampel genetik populasi (comparisons
of population samples). Hasil perhitungan F-statistik
berupa nilai rata-rata FIT; FST dan FIS secara
berurutan yaitu 0,19859; -0,00918 dan 0,20588. Nilai
FIT tersebut menunjukkan tingkat keseluruhan dari
perkawinan sedarah yang terjadi pada total populasi
berkisar 19 %, nilai FST menunjukkan derajat

perkawinan sedarah pada subpopulasi dari total
populasi sebesar -0,9 % dan nilai FIS menunjukkan
besarnya perkawinan sedarah oleh individu yang
terjadi pada suatu subpopulasi sebesar 20%.

Hasil uji statistik pada signifikan 95 % (0,05) untuk
mengetahui perbedaan struktur populasi pada masing-
masing kelompok sampel madidihang berdasarkan
nilai P dari FST menunjukkan bahwa ketiga kelompok
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populasi tersebut tidak berbeda nyata (nilai P>0,05)
(Tabel 5). Hal ini mengindikasikan bahwa struktur
genetik diantara tiga populasi yang diamati adalah

lemah (atau sangat lemah) akibat relatif tingginya
aliran gen.

Tabel 5. Matriks Fst (di bawah diagonal) dan p-values (di atas diagonal) diantara sampel populasi madidihang
Table 5. Matrix Fst (below diagonal) and p-values (above diagonal) among yellowfin tuna population sample

Populasi
Population

Kelompok 1
Group 1

Kelompok 2
Group 2

Kelompok 3
Group 3

Kelompok 1/Group 1 - 0,8507 0,3598

Kelompok 2/Group 2 0,0024 - 0,6888

Kelompok 3/Group 3 0,0037 0,0034 -

Bahasan

Distribusi ukuran alel atau panjang fragmen
sampel DNA madidihang bervariasi dari 182 – 195 bp
(base pairs) pada lokus Ttho-1*, 131 – 150 bp pada
lokus Ttho-4* dan 197 – 239 bp pada lokus Ttho-7*.
Hasil penelitian Takagi et al. (2003), distribusi ukuran
alel sampel DNA madidihang pada lokus mikrosatelit
Ttho-1* memiliki kisaran 175 – 191 bp, sedangkan
pada lokus Ttho-4* memiliki kisaran 140 – 152 bp
dan lokus Ttho-7* memiliki kisaran 188 – 218 bp.
Semua lokus yang digunakan (Ttho-1*, Ttho-4* dan
Ttho-7*) bersifat polimorfik tinggi pada semua sampel
madidihang yang diuji dan secara total ditemukan 102
alel dengan rerata 6 – 11 alel per lokus. Tingkat
polimorfisme yang tinggi dapat memberikan informasi
mengenai keragaman genetik yang lebih baik daripada
penggunaan penanda yang lain (Moria et al., 1999).
Perbedaan penanda DNA yang digunakan dan jumlah
sampel yang dianalisis dapat mempengaruhi sebaran
ukuran alel dan rata-rata jumlah alel yang terdeteksi.

Nilai rata-rata heterozigositas (He) pada kelompok
sampel madidihang di Samudra Hindia Barat
Sumatera yaitu 0,773, sedangkan kelompok populasi
madidihang di Samudra Hindia Selatan Bali sebesar
0,835 dan kelompok populasi madidihang di Bitung
sebesar 0.757. Jika nilai He antara 0 sampai <0,5
maka termasuk keragaman genetiknya rendah,
sedangkan nilai He >0,5 sampai 1,0 maka keragaman
genetiknya tinggi (Nei, 1978; Akbar et al., 2014).
Ketiga nilai He tersebut menunjukkan bahwa populasi
madidihang mempunyai tingkat keragaman genetik
yang relatif tinggi dengan nilai rata-rata He untuk
kedua kelompok populasi di Samudra Hindia adalah
0,804. Nilai He madidihang di Samudra Hindia Barat
Sumatera lebih kecil dibandingkan madidihang di
Samudra Hindia Selatan Bali sehingga perlu
mendapat perhatian agar tidak mengalami penurunan
keragaman genetik. Hasil penelitian Moria et al.
(2009), menunjukkan keragaman genetik yang tinggi
pada madidihang di perairan utara Bali berdasarkan
sampel larva sebesar 0,878. Wu et al. (2010)

menjelaskan bahwa keragaman genetik madidihang
sebesar 0,992 di Samudra Pasifik bagian Barat dan
0,999 di Samudra Hindia bagian Barat, serta Kunal &
Kumar (2013) memperoleh keragaman genetik
madidihang sebesar 0,998. Dammannagoda et al.
(2008), menunjukkan nilai keragaman madidihang di
Samudra Hindia perairan Srilanka berkisar 0,794 –
0,896. Zardoya et al. (2004) mengatakan keragaman
genetik yang tinggi pada tuna merupakan tipe pola
genetik ikan famili Scrombridae.

Tingginya keanekaragaman genetik spesies ikan
laut seperti madidihang disebabkan karakteristik
ukuran populasi yang besar dan distribusi yang luas
di seluruh dunia (Chiang et al., 2008). Selain itu, faktor
kemampuan migrasi yang tinggi dimana migrasi akan
menyebabkan terjadinya perkawinan silang dan
percampuran gen antar populasi. Pernyataan ini
didukung oleh Ely et al. (2005) yang melaporkan
bahwa kemampuan migrasi ikan tuna yang tinggi
berbanding lurus dengan spesies lainnya sehingga
memberikan peluang untuk bertemu dan
mengakibatkan terjadi persilangan genetik yang tinggi.
Semakin banyak lokus atau penanda DNA yang
digunakan dan variasi kelompok sampel genetik yang
dianalisis, maka semakin bervariasi kisaran nilai
keragaman genetik yang diperoleh.

Menurut Akbar et al. (2014), populasi tuna yang
menyebar secara luas mengakibatkan penangkapan
madidihang hanya pada sub yang berjumlah kecil
pada suatu perairan. Zona migrasi yang luas pada
ikan tuna memberikan peluang adanya pertemuan
antar populasi dan menutup kemungkinan terjadinya
inbreeding (perkawinan sedarah) di dalam populasi,
sehingga dengan demikian pola genetik ikan tuna
akan beragam dan menyebabkan tingginya
keragaman genetik.

Populasi dengan keragaman genetik yang tinggi
memiliki peluang hidup yang lebih baik karena setiap
gen memiliki respon yang berbeda-beda terhadap
kondisi lingkungan. Kehadiran berbagai macam gen

Variasi Genetik Madidihang………..dengan Analisis Mikrosa Telit di Perairan Indonesia (Jatmiko, I., et al)
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dari individu-individu di dalam populasi menambah
kemampuan populasi dalam merespon perubahan
lingkungan. Upaya untuk mempertahankan agar
kondisi populasi madidihang di Samudra Hindia tidak
mengalami penurunan keragaman genetik, harus terus
dilakukan, sehingga diperlukan manajemen atau
pengelolaan perikanan tuna yang baik (IOTC, 2015).

Jarak genetik antar kelompok sampel madidihang
di Samudra Hindia relatif dekat yaitu 0,132,
dibandingkan jarak genetik dengan perairan Sulawesi
Utara berkisar 0,172 – 0,206. Jarak genetik merupakan
ukuran perbedaan genetik antar populasi atau famili
yang dihitung berdasarkan frekuensi alel (Nei, 1978).
Semakin kecil jarak genetik antar individu dalam
populasi, maka populasi tersebut semakin seragam
(Koh et al., 1999).

Adanya perbedaan jarak genetik tersebut
menunjukkan adanya dua kelompok genetik yang
berbeda antara populasi madidihang di Samudra
Hindia (kelompok 1 dan 2) dengan di sekitar perairan
Sulawesi Utara (kelompok 3). Pertiwi et al. (2014)
menjelasan bahwa analisis jarak genetik dengan
metode perhitungan Tamura-Nei juga menunjukkan
ada dua kelompok genetik berbeda populasi tuna
mata besar di kawasan Indo-Pasifik, yaitu Samudra
Hindia dan sekitar perairan Samudra Pasifik. Hasil
uji statistik menunjukkan tidak ada perbedaan
signifikan jarak genetik baik antara kedua populasi
madidihang di Samudra Hindia (kelompok 1 dan 2).
Nilai jarak genetik yang relatif kecil antara kelompok
1 dan 2, menunjukkan kedekatan populasi madidihang
di Samudra Hindia Barat Sumatera dengan Samudra
Hindia Selatan Bali. Kedua kelompok sampel tersebut
secara geografis tidak terbatas antara satu dengan
yang lainnya. Keadaan ini menyebabkan proses
migrasi dan pertukaran gen antar kelompok sampel
dapat terjadi.

Hasil ini juga didukung dari variasi genetik antara
populasi madidihang kelompok 1 (satu) dan kelompok
2 (dua) relatif kecil yaitu -0,91%, yang menunjukkan
bahwa populasi madidihang tersebut memiliki
hubungan kekerabatan yang dekat dan masih dalam
satu struktur populasi (belum terpisah menjadi
subpopulasi). Hasil penelitian Kunal et al. (2014)
menggunakan mitokondria DNA pada sampel
madidihang di sekitar perairan India dan Srilanka,
menunjukkan tidak adanya perbedaan struktur
populasi madidihang Beberapa studi penelitian lainnya
tentang struktur populasi madidihang di wilayah
Samudra Hindia bagian Barat dan Timur menunjukkan
tidak ditemukan hasil yang signifikan perbedaan
subpopulasi (Chow et al., 2000; Nishida et al., 2001).

Hartl & Clarke (1997) membagi nilai Fst menjadi 4
tingkatan perbedaan genetik yaitu rendah (<0,05),
sedang (0,05-0,15), tinggi (0,15-0,25) dan sangat
tinggi (>0,25). Berdasarkan kriteria tersebut, nilai Fst
penelitian ini pada kisaran 0,0024-0,0037
dikategorikan memiliki perbedaan genetik yang
rendah. Selanjutnya, nilai p-value pada kisaran
0,3598-0,8507 juga menunjukkan tidak ada perbedaan
yang signifikan pada ketiga kelompok madidihang di
Barat Sumatera, Selatan Bali dan Perairan Sulawesi.

Populasi madidihang pada wilayah Samudra
Hindia dan di sekitar perairan Sulawesi Utara (mewakili
Samudra Pasifik bagian Barat) juga tidak memiliki
perbedaan struktur populasi secara signifikan,
walaupun berdasarkan analisis pendekatan jarak
genetik terdapat dua kelompok genetik yang berbeda.
Wu et al. (2010) menyatakan bahwa tidak ada
perbedaan signifikan sub populasi madidihang di
perairan Samudra Hindia bagian Barat dengan
Samudra pasifik bagian Barat, menggunakan analisis
mtDNA. Hasil penelitian Aquila et al. (2015)
menjelaskan bahwa ada signifkan perbedaan struktur
populasi madidihang antara di sekitar perairan Filipina
dan Laut Bismarck (Papua New Guinea).

KESIMPULAN

Struktur genetik diantara tiga populasi madidihang
yang diamati relatif lemah akibat tingginya aliran gen.
Hal ini dapat menjadi indikasi bahwa madidihang di
perairan Indonesia merupakan stok tunggal dan terjadi
perkawinan acak. Meskipun demikian, sebagai
spesies yang bermigrasi jauh lintas negara,
pengelolaan madidihang juga memerlukan kerjasama
yang baik antar negara yang tergabung dalam
organisasi pengelolaan perikanan tuna regional.
Diperlukan studi lebih lanjut dengan menggunakan
metode penanda (tagging) untuk mengetahui pola
migrasi madidihang di Perairan Indonesia.
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