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Abstract: Genetic diversity is one level of biodiversity that is very importan 

for the resilience of biota in the face of environmental pressures such as 

cilmater change. However, information on the genetic diversity of red snapper 

in Kaimana water is still very limited. This study determines the genetic 

diversity of red snapper (Lutjanus erythropterus) in Kaimana waters, West 

Papua, to support conservation and sustainable management. The methods used 

include PCR, DNA sequencing, and phylogenetic analysis using MEGA11, 

with samples taken from the Kaimana fish market. The results of this study 

show differences in the percentage of adenine and guanine in sample B81.01, 

with an average codon composition of 218 codons, where UCU(G) Serine has 

the highest percentage of 13.8% and RSCU 2.38%, and 20 types of amino acids 

were detected. Lutjanus erythropterus has 3 haplotypes, with 2 universal 

haplotypes and 1 specific. In Kaimana waters, the haplotype diversity (hd) 

value is 0.50000 and the nucleotide diversity (π) is 0.00091, which is influenced 

by the large population size and high migration ability. 

 

Keywords: Amino acid, haplotype, kaimana, Lutjanus erythropterus, 

phylogenetic. 

 

 

Pendahuluan 

 

Keragaman genetik adalah salah satu level 

biodiversitas (Hoban et al. 2023) yang penting 

untuk mendukung ketahanan populasi dan 

spesies serta keragaman spesies dan ekosistem 

(Shaffer et al. 2022). Keragaman genetik juga 

sangat penting bagi ketahanan biota dalam 

menghadapi tekanan lingkungan (Hoban et al. 

2021, Kardos et al. 2021) dan diasumsikan 

penting bagi potensi evolusi suatu spesies 

(Mukhopadhyay & Bhattacharjee 2016). 

Keragaman genetik di antara individu 

mencerminkan keberadaan alel yang berbeda 

dalam kumpulan gen, dan karenanya berbagai 

genotipe dalam populasi. Oleh karena itu, 

keragaman genetik memiliki kepentingan besar 

dari sudut pandang individualistis dan populasi 

(Mukhopadhyay & Bhattacharjee 2016).  

Studi tentang keragaman genetik telah 

menjadi fokus utama biologi evolusi dan 

konservasi inti (Mukhopadhyay & Bhattacharjee 

2016). Metode molekuler telah diterapkan secara 

intensif dalam biologi konservasi dan studi 

keanekaragaman genetik, terutama sebagai alat 

molekuler selektif, dalam menyelesaikan 

pertanyaan empiris tentang konservasi dan 

perhatian evolusi. Beberapa metode dan 

pendekatan pengukuran keragaman genetik 

sekarang tersedia termasuk menggunakan 

penanda genetik cytochrome c oxidase subunit I 

DNA mitokondria (COI mtDNA)(Dash et al. 

2025, Fang et al. 2022, Saher et al. 2021, 

Ratnawati et al. 2020). Pendekatan ini telah 

terbukti dan bermanfaat untuk mendapatkan 

informasi yang berguna termasuk memberikan 

manfaat sosial dan ekonomi, penggunaan sumber 

daya yang berkelanjutan, pasokan pangan yang 
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stabil, dan mitigasi kejadian ekstrem (Stange et 

al. 2021, Hollingsworth et al. 2020). 

Lutjanus erythropterus merupakan salah 

satu spesies ikan kakap merah dari famili 

Lutjanidae yang bernilai ekonomis tinggi di 

Indonesia (Wahyuningsih, 2016). Ikan demersal 

ini merupakan salah satu komoditas penting bagi 

perikanan komersial dan artisanal (Ault et al. 

2019). Volume produksi ikan kakap merah di 

Kabupaten Kaimana mencapai 842,00 ton 

(Pusdatin KKP 2023). Kebutuhan akan ikan 

kakap merah yang tinggi menyebabkan jumlah 

tangkapan komoditas ini di perairan Kaimana 

juga tinggi. Saat ini, ikan kakap merah secara 

global termasuk dalam daftar Merah Spesies 

Terancam Punah IUCN (Russel et al, 2016). 

Pengelolaan yang tepat pada komoditas ini 

tentunya diperlukan untuk meminimalisir resiko 

yang dapat terjadi. Pengelolaan akan dapat 

terlaksana dengan tepat apabila berdasarkan data 

dan informasi yang memadai, salah satunya 

adalah informasi mengenai keragaman 

genetiknya (Hendiari et al, 2020).  
Informasi keragaman genetik spesies ikan 

L. erythropterus di perairan Kaimana masih 

terbatas. Selain untuk identifikasi, data 

keragaman genetik L. erythropterus di Kaimana 

juga penting sebagai langkah awal dalam upaya 

pelestarian populasi di alam (Kusuma et al., 

2021). Tujuan penelitian ini adalah menentukan 

karakteristik dan keragaman genetik individu dan 

populasi serta menentukan hubungan evolusi 

ikan kakap (L. erythropterus) di perairan 

Kaimana. Penelitian ini penting untuk 

pengelolaan dan pemanfaatan ikan kakap di 

Perairan Kaimana secara berkelanjutan. 

 

Bahan dan Metode 

 

Waktu dan tempat 

Penelitian dilaksanakan pada bulan 

November sampai Januari 2024. Pengambilan 

sampel dilakukan di pasar ikan Kaimana, dengan 

cara membeli ikan target di pasar sebanyak 21 

ekor ikan. Titik penangkapan ikan oleh nelayan 

disajikan pada Gambar 1. 

 

Preparasi Sampel 

Setiap ikan sampel diambil jaringan sirip 

dorsal sekitar 2 cm dengan cara dipotong. Sampel 

sirip ikan dicuci hingga bersih lalu dimasukan ke 

dalam tabung berisi alkohol 96% untuk 

diawetkan dan diberi label sebagai penanda. 

Kemudian dimasukkan ke dalam kotak dan 

dibawa ke laboratorium. Proses isolasi DNA 

genom, amplifikasi gen Cytochrome Oxidase 

Subunit I (COI) melalui Polymerase Chain 

Reaction (PCR), dan elektroforesis hasil PCR 

dilakukan di Laboratorium Brainy Bee di 

Malang. 

 

 
Gambar 1. Peta Lokasi Penelitian 

 

Alat dan Bahan 

Alat dan bahan yang digunakan dalam 

penelitian adalah aotuclave, aluminium foil, cool 

box, hot plate, busen burner, timbangan analitik, 

gunting, freezer, elektroforesis, rak microtube 

1.5 mL, micro centrifugasi, gelas ukur, 

incubator, latex, kamera, mikropippet, mesin 

PCR, gelas piala, pinset, tip, tube 1.5 mL, GS 

column, PCR tube 0,2 mL, gel rig, alat tulis, 

micropestie. Lutjanus erythropterus, Alkohol 

96%, TAE, proteinase-K, agarose, DNA leader, 

primer forward, primer reverse, GT buffer, 

elution buffer, RNase A, etanol absolut, ddH2O, 

W1 buffer, wash buffer, tag green. 

 

Analisis Laboratorium 

Isolasi DNA dari jaringan sirip ikan 

menggunakan Genomic DNA Mini Kit (Tissue). 

Amplifikasi gen COI menggunakan pasangan 

primer, forward FishF1: (5'- TCA ACC AAC 

CAC AAA GAC ATT GGC -3') dan reverse 

FishR1: (5'- TAG ACT TCT GGG TGG CCA 

AAG AAT CA -3') (Ward et al., 2005). Kondisi 

PCR: initial denaturation 94.0°C 180 detik, 

denaturation 94.0°C 30 detik, annealing 50.0°C 

30 detik, extension 72.0°C 45 detik, final 

extension 72.0°C 300 detik. Tahapan amplikasi 

PCR tersebut diulang sebanyak 35 siklus. 

Visualisasi hasil PCR dilakukan dengan 

metode elektroforesis gel agarose dengan tujuan 

untuk mengetahui keberhasilan dari proses PCR 

yang dilakukan. (Dailami et al., 2024). 

Sekuensing hasil PCR menggunakan metode 

dideoksi terminasi sanger (Dailami et al., 2024). 

Proses sekuensing DNA dikerjakan oleh 
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perusahan 1st Base Malaysia melalui jasa 

sekuensing PT. Genetika Sains Indonesia. 

 

Analisis Data 

Analisis molekuler sekuens DNA 

menggunakan program MEGA11 (Moleculer 

Evolutionary Genetic Analysis), kemudian 

dibandingkan dengan sekuen yang ada di 

GenBank melalui situs web 

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/) NCBI 

(National Center for Biotechnology Information) 

dengan menggunakan BLAST (Basic Local 

Alignment Search Tool) Analisis Keragaman 

genetik menggunakan software DnaSp. Analisis 

pohon filogenetik dan jarak genetik 

menggunakan program MEGA11. 

Hasil dan Pembahasan 

 

Validasi Spesies 

Visualisasi elektroforesis 21 sampel 

menunjukkan tiga sampel, B80.01, B80.02 dan 

B81.12, mengalami smear akibat degradasi atau 

fragmentasi DNA. Ketiga sampel tidak 

memenuhi persyaratan kemurnian yang 

dibutuhkan dalam analisis molekuler (Mukae et 

al. 2023). Total ada 18 sampel yang dilanjutkan 

untuk proses sekuensing. Hasil sekuensing pada 

sampel berkisar antara 652-658 bp. Hasil ini 

sesuai dengan International Barcode of Life 

(iBOL), (2010). Menurut Bramasta et al., (2021), 

sekuensing DNA adalah proses yang digunakan 

untuk mengidentifikasi urutan basa nukleotida 

yang terdapat dalam DNA. Hasil identifikasi 

sekuens sampel menggunakan BLAST disajikan 

pada Tabel 1. 

 
Tabel 1 Hasil identifikasi sekuen menggunakan BLAST 

 

No. ID Analisis BLAST 
Query Cover 

(%) 

Identity 

(%) 

Acc. 

Len 

GenBank 

accession 

1 B81 01 Lutjanus erythropterus  100% 99.85% 658 GU673202.1 

2 B81 02 Lutjanus malabaricus 100% 100.00% 665 OR758625.1 

3 B81 03 Lutjanus erythropterus  100% 100.00% 658 GU673202.1 

4 B81 04 Lutjanus erythropterus  100% 100.00% 658 GU673202.1 

5 B81 05 Lutjanus erythropterus  100% 100.00% 658 GU673202.1 

6 B81 06 Lutjanus malabaricus 100% 99.85% 665 OR758620.1 

7 B81 07 Lutjanus malabaricus 100% 100.00% 665 OR758620.1 

8 B81 08 Lutjanus malabaricus 100% 99.85% 665 OR758620.1 

9 B81 09 Lutjanus erythropterus  100% 100.00% 658 GU673202.1 

10 B81 10 Lutjanus erythropterus  99% 99.85% 652 GU673841.1 

11 B81 11 Lutjanus erythropterus  100% 100.00% 658 GU673202.1 

12 B81 13 Lutjanus erythropterus  100% 100.00% 658 GU673202.1 

13 B81 14 Lutjanus malabaricus 100% 99.85% 665 OR758620.1 

14 B81 15 Lutjanus erythropterus  100% 100.00% 658 GU673202.1 

15 B81 16 Lutjanus erythropterus  100% 100.00% 658 GU673202.1 

16 B81 17 Lutjanus erythropterus  99% 99.85% 652 GU673841.1 

17 B81 18 Lutjanus erythropterus  100% 100.00% 658 GU673202.1 

18 B8201 Lutjanus erythropterus  99% 99.85% 652 GU673841.1 

 

Tabel di atas menunjukkan perbandingan 

18 sekuens basa sampel dan urutan basa yang ada 

di genbank dengan melihat nilai query cover, E 

value dan identity. Nilai tersebut merupakan 

standar identifikasi dari proses BLAST yang 

digunakan NCBI. Query cover merupakan 

persentase dari panjang nukleotida sampel yang 

selaras dengan database yang ada di Genbank. E 

value merupakan nilai dugaan yang memberikan 

ukuran statistik signifikan terhadap kedua 

sekuen. Semakin tinggi nilai E value maka 

semakin rendah tingkat homologi antar sekuen. 

Identity merupakan nilai tertinggi dari presentase 

kecocokan antara sekuen sampel dengan sekuen 

dalam database Genbank (Widyawati 2017). 

Berdasarkan Tabel 1 diketahui bahwa total 

18 sampel sekuens teridentifikasi 13 sampel 

sebagai spesies L. erythropterus dengan tingkat 

kemiripan atau nilai identified yang tinggi 

sebesar 99.85-100.00% dan terdapat 5 (lima) 

sekuens yang teridentifikasi sebagai L. 

malabericus dengan tingkat kemiripan nilai 

identified sebesar 99.85-100.00%. Kedua spesies 

ini memiliki garis keturunan yang sama dan 

morfologi yang mirip satu dengan yang lain (Sala 

et al., 2023). Berdasarkan hasil ini selanjutnya 

analisis keragaman genetik L. erythropterus 

hanya berkaitan dengan 13 sekuens di atas. 
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Karakteristik Molekuler  

Komposisi nukleotida setiap individu L. 

erythropterus disajikan pada Tabel 2. Nukleotida 

merupakan unit dasar asam nukleat yang 

berperan sebagai penyimpan informasi genetik. 

Nukleotida juga dianggap sebagai nutrisi 

semiesensial selama periode kekurangan 

makanan, stress, pertumbuhan cepat, dan stress 

imunologi (González 2005) serta penting untuk 

homeostatis, kesehatan dan penyakit (Ikeda et al. 

2021). Nukleotida terdiri atas tiga komponen 

utama berupa basa nitrogen heterosiklik 

(nukleobasa), gula pentosa, dan gugus fosfat 

yaitu metabolit dasar yang dibutuhkan untuk 

berbagai proses biologis (Ikeda et al. 2021). 

Dalam DNA, terdapat empat jenis basa nitrogen 

yang membentuknya, yaitu adenin (A), guanin 

(G), sitosin (C), dan timin (T) (Ikeda et al. 2021, 

Toha 2001).  

 
Tabel 2. Komposisi Nukleotida  
 

ID sampel T(%) C(%) A(%) G(%) 

B81.11 28.9 28.9 23.1 19.1 

B81.13 28.9 28.9 23.1 19.1 

B81.15 28.9 28.9 23.1 19.1 

B81.16 28.9 28.9 23.1 19.1 

B81.17 28.9 28.9 23.1 19.1 

B81.18 28.9 28.9 23.1 19.1 

B81.01 28.9 28.9 23.2 18.9 

B81.03 28.9 28.9 23.1 19.1 

B81.04 28.9 28.9 23.1 19.1 

B81.05 28.9 28.9 23.1 19.1 

B81.09 28.9 28.9 23.1 19.1 

B81.10 28.9 28.9 23.1 19.1 

B82.01 28.9 28.9 23.1 19.1 

Rata-rata 28.9 28.9 23.1 19.1 

Keterangan : T=timin, G=guanin, C=cytosin dan 

A=adenin 

 

Rata-rata komposisi nukleotida 13 sampel 

L. erythropterus adalah nukleotida adenin (A) 

23.1%, timin (T) 28.9%, guanin (G) 19.1% dan 

nukleotida sitosin (C) 28.9%; A+T=52.0% dan 

G+C=48.0. Hasil ini berbeda dibandingkan 

temuan komposisi nukleotida pada genom 

mitokondria dua ikan (Plectorhinchus orientalis 

dan Plectorhinchus vittatus) berturut-turut 

A=27,9, T=24,7%, C=31,0%, G=16,45), 

AT=52,6% GC=47,4 dan A, 28,0%, T, 24,7%, G, 

16,4%, dan C, 30,9%, AT=52,7% GC=47,3% 

(Liang et al. 2019). Hasil ini juga berbeda dengan 

komposisi ikan Cirrhilabrus cf. ryukyuensis 

masing-masing A 23,2%, T 32,8%, G 17,7%, dan 

C 26,3%; AT=56,0% GC=44,0% (Dailami et al. 

2018). Perbedaan tersebut mengindikasikan 

adanya variasi genetik intrapopulasi masing-

masing spesies (Maiseka & Arisuryanti, 2024). 

Sementara komposisi kodon setiap sampel L. 

erythropterus disajikan pada Tabel 3. Kodon 

adalah triplet atau tiga nukleotida yang 

menyandikan asam amino atau instruksi memulai 

atau mengakhiri proses ekspresi genetik. Sandi 

kodon sesuai dengan kode genetik DNA 

mitokondria 

(https://www.mun.ca/biology/scarr/MtDNA_co

de.html). 

 
Tabel 3. Komposisi kodon 

 

Codon Count RSCU Codon Count RSCU 

UUU(F) 4 0.97 UAU(Y) 8 1.23 

UUC(F) 4.2 1.03 UAC(Y) 5 0.77 

UUA(L) 2 0.68 UAA(*) 3 0.8 

UUG(L) 2 0.68 UAG(*) 1 0.27 

CUU(L) 7 2.36 CAU(H) 5 1.11 

CUC(L) 2.8 0.94 CAC(H) 4 0.89 

CUA(L) 2 0.68 CAA(Q) 1 2 

CUG(L) 2 0.68 CAG(Q) 0 0 

AUU(I) 4 1.33 AAU(N) 11 1.57 

AUC(I) 2 0.67 AAC(N) 3 0.43 

AUA(M) 1 2 AAA(K) 4 1.6 

AUG(M) 0 0 AAG(K) 1 0.4 

GUU(V) 1 2 GAU(D) 5 1.67 

GUC(V) 0 0 GAC(D) 1 0.33 

GUA(V) 0 0 GAA(E) 2 1.33 

GUG(V) 1 2 GAG(E) 1 0.67 

UCU(S) 13.8 2.38 UGU(C) 4 0.89 

UCC(S) 2 0.35 UGC(C) 5 1.11 

UCA(S) 0 0 UGA(W) 2 0.57 

UCG(S) 1 0.17 UGG(W) 5 1.43 
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CCU(P) 11.2 1.65 CGU(R) 3 0.75 

CCC(P) 8 1.18 CGC(R) 4 1 

CCA(P) 6 0.88 CGA(R) 1 0.25 

CCG(P) 2 0.29 CGG(R) 8 2 

ACU(T) 3.1 1.36 AGU(S) 6 1.04 

ACC(T) 4 1.76 AGC(S) 12 2.07 

ACA(T) 2 0.88 AGA(*) 5 1.33 

ACG(T) 0 0 AGG(*) 6 1.6 

GCU(A) 4.9 2.84 GGU(G) 1 0.57 

GCC(A) 1 0.58 GGC(G) 3 1.71 

GCA(A) 1 0.58 GGA(G) 1 0.57 

GCG(A) 0 0 GGG(G) 2 1.14 

Rata-rata codons=218 

 

Tabel 4. Komposisi Asam Amino 

 
 

Hasil analisis komposisi asam amino dari 

13 individu L. erythropterus menunjukan 

sebanyak 20 jenis asam amino telah terdeksi yang 

terdiri dari 9 asam amino esensial dan 11 asam 

amino non-esensial. Komposisi Serin dan Prolin 

lebih besar dari komposisi asam amino lainnya 

yaitu Serin sebesar 17.24% dan Prolin sebesar 

13.30%. Hasil ini serupa dengan komposisi 

kodon yang memiliki nilai tertinggi pada kodon 

Serine dan Prolin. Kedua asam amino tersebut 

merupakan asam amino non-esensial. Komposisi 

asama amino yang terkecil Metionin dan 

Glutamin dengan presentase sebesar 0.49%. 

Valin dengan presentase sebesar 0.99%. Ketiga 

asam amino tersebut merupakan asam amino 

esensial. Jayasinghe et al. (2018) menyebutkan 

bahwa komposisi asam amino dipengaruhi oleh 

komponen protein yang terdapat pada ikan. 

Komponen protein dalam daging ikan dapat 

dipengaruhi oleh faktor-faktor seperti perbedaan 

habitat, kualitas perairan, dan ketersediaan 

makanan atau plankton.  

 

Keragaman Genetik Individu 
Keragaman genetik individu L. 

erythropterus Kaimana dapat dilihat pada Tabel 

5.

 
Tabel 5. Haplotipe 

 

No Haplotipe Jumlah Anggota Haplotipe Jenis Haplotipe 

1 Hap 1 9 
B81.11 B81.13 B81.15 B81.16 B81.18 B81.03 

B81.04 B81.05 B81.09 
Universal 

2 Hap 2 3 B81.17 B81.10 B82.01 Universal 

3 Hap 3 1 B81.01 Spesifik 

Asam 

Aminno
B81.11 B81.13 B81.15 B81.16 B81.17 B81.18 B81.01 B81.03 B81.04 B81.05 B81.09 B81.10 B82.01

Ala 3.45 3.45 3.45 3.45 3.45 3.45 3.45 3.45 3.45 3.45 3.45 3.45 3.45

Cys 4.43 4.43 4.43 4.43 4.43 4.43 4.43 4.43 4.43 4.43 4.43 4.43 4.43

Asp 2.96 2.96 2.96 2.96 2.96 2.96 2.96 2.96 2.96 2.96 2.96 2.96 2.96

Glu 1.48 1.48 1.48 1.48 1.48 1.48 1.48 1.48 1.48 1.48 1.48 1.48 1.48

Phe 3.94 3.94 3.94 3.94 3.94 3.94 3.94 3.94 3.94 3.94 3.94 4.43 4.43

Gly 3.45 3.45 3.45 3.45 3.45 3.45 3.45 3.45 3.45 3.45 3.45 3.45 3.45

His 4.43 4.43 4.43 4.43 4.43 4.43 4.43 4.43 4.43 4.43 4.43 4.43 4.43

Ile 2.96 2.96 2.96 2.96 2.96 2.96 2.96 2.96 2.96 2.96 2.96 2.96 2.96

Lys 2.46 2.46 2.46 2.46 2.46 2.46 2.46 2.46 2.46 2.46 2.46 2.46 2.46

Leu 2.46 8.87 8.87 8.87 8.87 8.87 8.87 8.87 8.87 8.87 8.87 8.37 8.37

Met 0.49 0.49 0.49 0.49 0.49 0.49 0.49 0.49 0.49 0.49 0.49 0.49 0.49

Asn 6.90 6.90 6.90 6.90 6.90 6.90 6.90 6.90 6.90 6.90 6.90 6.90 6.90

Pro 13.30 13.30 13.30 13.30 13.79 13.30 13.30 13.30 13.30 13.30 13.30 13.79 13.79

Gln 0.49 0.49 0.49 0.49 0.49 0.49 0.49 0.49 0.49 0.49 0.49 0.49 0.49

Arg 7.88 7.88 7.88 7.88 7.88 7.88 7.88 7.88 7.88 7.88 7.88 7.88 7.88

Ser 17.24 17.24 17.24 17.24 16.75 17.24 17.24 17.24 17.24 17.24 17.24 16.75 16.75

Thr 4.43 4.43 4.43 4.43 4.43 4.43 4.93 4.43 4.43 4.43 4.43 4.43 4.43

Val 0.99 0.99 0.99 0.99 0.99 0.99 0.99 0.99 0.99 0.99 0.99 0.99 0.99

Trp 3.45 3.45 3.45 3.45 3.45 3.45 3.45 3.45 3.45 3.45 3.45 3.45 3.45

Tyr 6.40 6.40 6.40 6.40 6.40 6.40 6.40 6.40 6.40 6.40 6.40 6.40 6.40
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Penelitian ini mengidentifikasi 3 

haplotipe yang berbeda. Dua haplotype, Hap 1 

dan Hap 2, adalah haplotipe universal dan 1 

haplotipe spesifik. Haplotipe 1 terdiri atas 9 

individu, haplotipe 2 terdiri atas 3 individu dan 

haplotipe 3 terdiri atas satu individu. Perbedaan 

haplotipe ini terjadi karena adanya 

polimorfisme seperti disajikan pada Tabel 6. 

 
Tabel 6. Polimorfisme 

 

ID sampel 52 286 478 

B81.11 T G C 

B81.13 . . . 

B81.15 . . . 

B81.16 . . . 

B81.17 C . T 

B81.18 . . . 

B81.01 . A . 

B81.03 . . . 

B81.04 . . . 

B81.05 . . . 

B81.09 . . . 

B81.10 C . T 

B82.01 C . T 

Jenis mutasi  Tr Tr Tr 

Keretangan : T, G, C dan A merupakan singkatan 

nukleotida Timin, Guanin, Cytosin dan Adenin; 

Titik (.) menunjukkan kesamaan nukleotida; Tr = 

transisi, Tv = transversi 

 

Berdasarkan Tabel 6 diketahui bahwa 

keberadaan ketiga haplotipe terjadi karena 

adannya perbedaan nukleotida seperti timidilat 

dan sitidilat pada urutan nukleotida 52 dan 478, 

serta guanilat dan adenilat pada sisi nukleotida 

286. Polimorfisme ini terjadi karena adanya 

mutasi. Mutasi adalah faktor penentu timbulnya 

variasi genetik (Wathon et al. (2023). Mutasi 

subtitusi pada penelitian in terdiri atas mutasi 

transisi dan transversi. Transisi adalah 

perubahan antara nukleotida A (Adenin) dan G 

(Guanin) atau sesama purin, atau antara basa C 

(Sitosin) dan T (Timin) atau sesama pirimidin. 

Mutasi transversi adalah perubahan antara basa 

purin dengan pirimidin (Rahmah et al., 2024). 

Menurut Dailami et al., (2018), 

polimorfisme atau perbedaan urutan nukleotida 

terjadi karena adanya mutasi dan mutasi transisi 

adalah mutasi yang paling sering terjadi 

dibandingkan mutasi tranversi. Dalam hal 

struktur cincin, A dan G merupakan purin yang 

memiliki dua cincin, sementara C dan T adalah 

pirimidin yang hanya memiliki satu cincin. 

Ketika membentuk struktur sekunder, C dan G 

saling membentuk ikatan hidrogen yang kuat, 

sedangkan A dan T membentuk ikatan hidrogen 

yang lebih lemah (Chen et al., 2017). 

 

Karagaman Genetik Populasi  
Parameter yang digunakan untuk 

menganalisis keragaman genetik meliputi 

jumlah haplotipe (h), haplotype diversity (hd), 

dan nucleotide diversity (π) (Rozas et al., 

2017). Keragaman genetik populasi L. 

erythropterus di perairan Kaimana dan 

Australia dapat dilihat pada Tabel 7. 

 
Tabel 7. Keragaman genetik populasi di Perairan Kaimana dan Australia 

 

Populasion 
Jumlah Sekuen 

Individu 

Jumlah Haplotipe 

(h) 

Keragaman 

Haplotipe (hd) 

Keragaman 

Nukleotida (π) 

Kaimana 13 3 0.50000 0.00091 

Australia 2 2 1.00000 0.00509 

Nilai keragaman haplotipe (hd) populasi L. 

erythropterus pada perairan Kaimana sebesar 

0.50000, sedangkan keragaman haplotipe (hd) di 

perairan Australia sebesar 1.00000. Nei (1972) 

mengemukakan ada 3 kategori untuk nilai 

keragaman.genetik rendah apabila nilai 0.01-

0.04, sedang 0.05-0.7 dan tinggi apabila 0.8-1.00 

Berdasarkan ketegori tersebut nilai keragaman 

genetik sampel Kaimana tergolong sedang dan 

Australia memiliki tingkat keragaman yang 

tinggi. Hasil serupa dengan penelitian Widyawati 

(2017) menunjukan keragaman kategori pada 

spesies L. erythropterus dari 2 (dua) tempat yaitu 

di Pelabuhan Perikanan Nasional (PPN) 

Brondong dan PPN Prigidengan dengan 

presentase sebesar 0,700. Menurut Akbar et al. 

(2014), tingginya nilai keragaman haplotipe 

diduga disebabkan oleh dua faktor. Pertama, 

meskipun ada tekanan penangkapan secara 

berkala, ukuran populasi yang besar masih 

tersedia di perairan antar samudera atau perairan 

lokal di suatu negara. Kedua, faktor kemampuan 

migrasi yang tinggi yang dapat menyebabkan 

terjadinya perkawinan silang dan percampuran 

gen antar populasi.  

Keragaman nukleotida perairan Kaimana 

lebih rendah daripada keragaman nukleotida 

perairan Australia. Perbedaan keragaman 
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nukleotida kedua perairan kemungkinan karena 

perbedaan jumlah sampel. Sampel perairan 

Kaimana penelitian ini lebih rendah. Keragaman 

nukleotida penting untuk dipertahankan agar 

kelestarian spesies tetap terjaga. Semakin besar 

nilai keragaman nukelotida maka semakin tinggi 

tingkat keragaman genetik suatu populasi 

(Muliani et al., 2020). 

Hubungan Evolusi  

Jarak genetik antar individu L. 

erythropterus disajikan pada Tabel 8. Jarak 

genetik digunakan sebagai dasar dalam 

mempelajari evolusi molekuler, rekonstruksi 

filogenetik dan perkiraan waktu evolusi (Sohpal, 

2013). 

 
Tabel 8. Jarak genetik L. erythropterus 

 

No Spesies 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 

1 B81.11              

2 B81.13 0.000             

3 B81.15 0.000 0.000            

4 B81.16 0.000 0.000 0.000           

5 B81.17 0.003 0.003 0.003 0.003          

6 B81.18 0.000 0.000 0.000 0.000 0.003         

7 B81.01 0.002 0.002 0.002 0.002 0.005 0.002        

8 B81.03 0.000 0.000 0.000 0.000 0.003 0.000 0.002       

9 B81.04 0.000 0.000 0.000 0.000 0.003 0.000 0.002 0.000      

10 B81.05 0.000 0.000 0.000 0.000 0.003 0.000 0.002 0.000 0.000     

11 B81.09 0.000 0.000 0.000 0.000 0.003 0.000 0.002 0.000 0.000 0.000    

12 B81.10 0.003 0.003 0.003 0.003 0.000 0.003 0.005 0.003 0.003 0.003 0.003   

13 B82.01 0.003 0.003 0.003 0.003 0.000 0.003 0.005 0.003 0.003 0.003 0.003 0.000  

Jarak genetik ke-13 individu ikan L. 

erythropterus berada pada rentang 0,000 hingga 

0,005. Berdasarkan hasil tersebut diketahui 

bahwa setiap individu memiliki jarak genetik 

yang rendah. Menurut Yuliani et al., (2017) nilai 

kisaran jarak genetik terbagi menjadi 3 (tiga) 

yaitu: Jarak genetik rendah (0,01-0,099), sedang 

(0,1-0,99) dan tinggi (1,0-2,0). Jarak genetik 

yang rendah mengindikasikan tingkat kesamaan 

evolusi yang tinggi antara spesies yang diamati 

(semakin kecil jaraknya, semakin besar 

kesamaan evolusi spesies tersebut, dan 

sebaliknya (Sala et al., 2023). Hal ini 

menunjukkan bahwa masing-masing individu L. 

erythropterus berasal dari keturunan yang sama. 

Hubungan genetik antar individu temuan di 

Kaimana dan individu dari 30 spesies dalam 

genus Lutjanus di genbank (NCBI) (Tabel 9) dari 

total 3860 ikan yang ada di Perairan Indonesia 

(Froese & Pauly  2025) disajikan pada Gambar 2.

 
Tabel 9. Sekuen pembanding yang digunakan dalam rekonstruksi filogenetik termasuk lokasi, nomor akses dari 

National Center for Biotechnology Information (NCBI) 
 

No Spesies 
Jumlah 

Individu 
Lokasi 

Accesion 

Number 
Referensi 

1 Lutjanus erythropterus  65 Philippines  OR524468.1 Nanola et al., (2023) 

Australia GU673202.1 International Barcode 

of Life (iBOL), 2010 

Australia  KX781885.1 Mitchell et al. (2019) 

2 Lutjanus argentimaculatus  70 Philippines  OQ385415.1 Bemis et al., (2023) 

3 Lutjanus bengalensis  29 Philippines OR524462.1 Nanola et al, (2023) 

4 Lutjanus biguttatus 7 Philippines OQ386321.1 Bemis et al., (2023) 

5 Lutjanus bitaeniatus 5 Australia KC130849.1 Allen et al., (2012) 

6 Lutjanus bohar  32 Philippines OQ385426.1 Bemis et al., (2023) 

7 Lutjanus boutton 2 Taiwan  KT718540.1 Lin et al., (2015) 

8 Lutjanus carponotatus 27 Philippines OQ387079.1 Bemis et al., (2023) 

9 Lutjanus decussatus  24 Philippines OQ387552.1 Bemis et al., (2023) 

10 Lutjanus dodecacanthoides 9 Philippines OQ387329.1  Bemis et al., (2023) 

11 Lutjanus ehrenbergii 115 Indonesia  MN870357.1 Limmon et al., (2019) 

12 Lutjanus fulviflamma  85 Philippines OQ386577.1  Bemis et al., (2023) 

13 Lutjanus fulvus  5 3 Philippines  OQ387604.1  Bemis et al., (2023) 
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No Spesies 
Jumlah 

Individu 
Lokasi 

Accesion 

Number 
Referensi 

14 Lutjanus gibbus  50 Philippines OQ387116.1  Bemis et al., (2023) 

15 Lutjanus johnii 65 Philippines OR524474.1 Nanola et al, (2023) 

16 Lutjanus kasmira  202 Mauritius MT888984.1 Curpen et al., (2020) 

17 Lutjanus lemniscatus  13 Australia KC130850.1 Allen et al., (2012) 

18 Lutjanus lunulatus  7 Indonesia HQ564317.1 International Barcode 

of Life (iBOL), (2010) 

19 Lutjanus lutjanus 80 Philippines OR524475.1 Nanola et al., (2023) 

20 Lutjanus malabaricus 35 Philippines KF009618.1 Yambot et al., (2013) 

21 Lutjanus monostigma  28 Philippines OQ387354.1 Bemis et al., (2023) 

22 Lutjanus papuensis  2 Indonesia JN311961.1 International Barcode 

of Life (iBOL) 2010 

23 Lutjanus quinquelineatus 25 Philippines OQ387518.1 Bemis et al., (2023) 

24 Lutjanus rivulatus  33 Philippines OQ387821.1 Bemis et al., (2023) 

25 Lutjanus rufolineatus 15 Philippines OQ387137.1 Bemis et al., (2023) 

26 Lutjanus russellii  151 Philippines  OQ387794.1 Bemis et al., (2023) 

27 Lutjanus sebae 27 Philippines OR524479.1 Nanola et al, (2023) 

28 Lutjanus timoriensis  10 Philippines OQ387106.1 Bemis et al., (2023) 

29 Lutjanus vitta  82 Philippines LC502569.1 Muto & Kakioka 

(2019) 

30 Lutjanus xanthopinnis 23 Japan LC071439.1 Iwatsuki et al., (2015) 

Rekonstruksi pohon filogenetik 

menghasilkan tiga clade utama, dengan nilai 

boostrap berkisar antara 35-96%. Setiap dari 

clade tersebut terdiri atas keturunan nenek 

moyang yang sama. Clade pertama terdiri atas 22 

spesies yakni L. bitaeniatus, L. papuensis, L. 

lemniscatus, L. decussatus, L. lunulatus, L. 

lutjanus, L. biguttatus, L. xanthopinnis, L. vitta, 

L. carponotatus, L. fulviflamma, L. russellii, L. 

ehrenbergii, L. monostigma, L. 

argentimaculatus, L. rivulatus, L. fulvus, L. 

bengalensis, L. kasmira, L. quinquelineatus, L. 

boutton, L. rufolineatus, L. johnii, dengan nilai 

boostrap 36%. Spesies tersebut disatukan oleh 

banyaknya sekuens yang mempunyai kemiripan 

yang sama, namun spesies ini memiliki nilai 

boostrap yang rendah. Nilai bootstrap 

menggambarkan persentase keakuratan atau 

interval kepercayaan dari cabang-cabang yang 

terbentuk. Rentang nilai bootstrap antara 70-

100% menunjukkan bahwa peluang dari 

perubahan clade rendah, besarnya nilai bootstrap 

serta letak garis yang sejajar membuat keduanya 

berkerabat dekat (Rosidiani et al., 2013). 

Tingkat evolusi setiap spesies dapat dilihat 

dari panjang pendeknya cabang kladogram. Garis 

yang semakin panjang menunjukan jarak evolusi 

semakin jauh sedangkan garis yang lebih pendek 

menunjukan dekatnya jarak evolusi suatu spesies 

(Fitmawati et al., 2013). Cabang filogenetik lebih 

panjang menunjukan bahwa individu/spesies 

tersebut memiliki sejarah evolusi yang sangat 

lama, sedangkan cabang lebih pendek 

menunjukan bahwa spesies tersebut relatif muda 

dan proses evolusinya sangat singkat (Anafarida 

& Badruzsaufari 2020). 

Nilai bootstrap dengan akurasi tertinggi 

terdapat pada clade 2 dengan nilai 95%. Clade 

kedua terdiri dari 5 spesies dsri 20 individu yakni 

L. sabae, L. malabaricus, L. timoriensis, L. 

dodecacanthoides, L erythropterus, B82 01, B81 

17, B81 10, L. erythropterus, L. erythropterus, 

B81 13, B81 11, B81 15, B81 16, B81 09, B81 

05, B81 04, B81 18, B81 03, B81 01. Spesies L. 

erythropterus perairan Kaimana tergabung dalam 

1 clade yang sama dengan spesies L. 

erythropterus yang ada di perairan Australia. Hal 

ini diduga terjadi karena secara geologis, Pulau 

Papua dan Australia sejatinya berasal dari satu 

paparan Sahul.  

Secara morfologi L. timoriensis, L. 

malabaricus dan L. erythropterus tampak sangat 

mirip. Individu muda dari ketiga spesies tersebut 

memiliki garis-garis horizontal pada tubuh 

mereka dan pelana hitam yang menonjol dengan 

tepi putih di sepanjang pangkal ekor (Pranata et 

al., 2024), L. sabae secara morfologi ikan ini 

yang mulutnya terminal, berwarna merah tua 

warna, dan bentuk tubuhnya mirip dengan L. 

erythropterus yaitu berbentuk bulat memanjang, 

sirip ekornya Lutjanus papuensis dominan 

dengan warna merah. Hasil ini serupa dengan 

penelitian Sala et al. (2023) melakukan 

penelitian filogenetik ikan kakap merah dan 

menemukan bahwa L. erythropterus dan L. 

malabaricus berada dalam 1 clade yang sama. 

Clade ketiga terdiri dari 2 spesies yakni L. bohar, 

L. gibbus dengan nilai boostrap 84%. 
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Gambar 2. Rekonstruksi pohon filogenetik dibangun dari genus Lutjanus, sampel    penelitian ini (B81.01, 

B81.03, B81.04, B81.05, B81.09, B81.10, B81.11, B81.13, B81.15, B81.16, B 81.17, B81.18, B82.01), 

Epinephelus areolatus adalah outgroup. 

 

Kesimpulan 

 

Hasil penelitian menunjukkan bahwa ada 

perbedaan genetik antar individu  ikan kakap 

merah (L. erythropterus) di Kaimana. Hal ini 

ditunjukkan oleh karakter molekuler terkait 

komposisi nukleotida adenin dan guanin sampel 

B81.01, komposisi kodon UCU(G) Serine 

mimiliki presentase tertinggi sebesar 13.8% dan 

presentase RSCU sebesar 2.38%. Seluruh sampel 

L. erythropterus memiliki 3 haplotipe yaitu 2 

haplotipe universal dan 1 haplotipe spesifik. L. 

erythropterus Kaimana memiliki nilai 

keragaman haplotipe (hd) sebesar 0,50000, dan 

nilai keragaman nukleotida (π) 0,00091. Jarak 

genetik 13 individu L. erythropterus berkisar 

0,000 hingga 0,005, yang mengindikasikan jarak 

genetik yang rendah antar individu. Seluruh 

sampel L. erythropterus Kaimana mengelompok 

dalam satu clade bersama dua sampel dari 

Australia. Hasil ini menunjukkan adanya 

hubungan kekerabatan yang kuat antar spesies 

dari kedua wilayah.  
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