1 PENDAHULUAN

1.1. Latar Belakang

Kepulauan Raja Ampat merupakan wilayah yang tinggi akan biodiversitas. Rapid
Assesment Program dari tim Cl mencatat bahwa terdapat 972 spesies ikan karang
sehingga mengindikasikan wilayah Raja Ampat merupakan wilayah yang subur
{Coremap 2007). Produktivitas perairan yang cukup baik di wilayah tersebut
memungkinkan terjadinya interaksi ekologis antara predator dan mangsa yang cukup
ompleks. Hal ini dapat berguna memberikan informasi tentang energi daur ulang serta
ttngkat trofik yang dikenal dengan jejaring makanan (Allgeier et al. 2015; Thompson et
al. 2015). Jejaring makanan memiliki pola yang cukup besar bahkan pada tingkat
fubungan dari yang paling sederhana hingga yang cukup rumit. Saat yang sama, analisis
igjaring makanan melibatkan analisis kuantitatif beberapa spesies umum (Pimm 2002).
Penelitian sebelumnya telah melakukan berbagai studi tentang perilaku makan, jenis
makan organisme, mekanisme pencernaan makanan, dan hubungan trofik ikan melalui
analisis saluran isi usus dan studi fisiologis di laboratorium, (Lagler 1977; Eya et al.
2011).

Ikan Kerapu merupakan salah satu ikan yang bernilai ekonomis baik secara global
ataupun di Indonesia. Produksi kerapu secara global terus meningkat selama bertahun-
tahun dan produksi ikan kerapu pada tahun 2014 senilai 654 juta USD (FAO 2016).
Indonesia salah satu negara dengan produksi kerapu yang besar yang menghasilkan 7 juta
ton kerapu pada 2015 dan mengekspor 80-90% (Rimmer et al. 2019).

Ikan kerapu dari Serranidae adalah salah satu ikan karnivora dan berada di
zonalitoral dan sublitoral. lkan kerapu memiliki peran pada rantai trofik dan sebagian
besar berperan penting dalam rantai makanan ekosistem terumbu karang dimana mereka
adalah predator aktif (Randall et al. 1960; Morato et al. 2000). Kerapu dalam subfamili
Epinephilinae diketahui mengonsumsi krustasea dan ikan juvenile (Nagelkerken 1979).
Ikan kerapu (Serranidae) biasanya berenang menuju mangsa dan umumnya terjadi kepada
Ikan kerapu jantan saat kompetisi interspesifik (Donaldson 1995). Studi lain
menunjukkan ikan kerapu dapat melakukan kompetisi interspesifik dengan ikan lainnya,
misalnya belut moray dimana kedua ikan ini secara aktif dan asosiatif memangsa ikan
lainnya (Bshary et al. 2006).

DNA Metabarcoding adalah salah satu tools yang memudahkan identifikasi
berbasis DNA dari banyak taksa yang ditemukan dalam sampel lingkungan yang sama
(Taberlet et al. 2018). Penggunaan DNA Metabarcoding berkembang pesat pada
beberapa dekade terakhir. Selain menggunakan sampel lingkungan, implementasi lainnya
adalah penggunaan isi saluran pencernaan. Analisis menggunakan saluran pencernaan
organisme dapat melihat keanekaragaman makanan suatu spesies, sehingga melalui DNA
Metabarcoding dapat menyimpulkan interaksi trofik (Bohmann et al. 2011). Dalam studi
diet dan preferensi makanan, metode DNA Metabarcoding dapat mendeteksi jenis
makanan dari spesies sympatric termasuk spesies tingkat rendah dengan melihat
komposisi makanan yang serupa antara individu remaja dan individu dewasa (Takahashi
et al. 2019). Penelitian lain juga menunjukkan bahwa DNA Metabarcoding dapat
mendeteksi komposisi jenis makanan berupa pathogen, mikrobiom dan parasit lainnya
melalui usus copepod (Yeh 2020). DNA Metabarcoding dapat mendeteksi status
interspecies melalui proses hibridisasi menggunakan marka COI seperti yang dilaporkan
oleh He et al. (2020). Sow et al. (2020) juga melaporkan peluang DNA Metabarcoding
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untuk mengidentifikasi diet dan preferensi predator. Ini memberikan informasi kualitatif
tropik level. DNA Metabarcoding memberikan informasi lebih lanjut bagaimana
penggunaan isi usus (saluran pencernaan) individu.

Efisiensi DNA Metabarcoding akan menjadikan keanekaragaman yang
terdistribusi secara spasial. Ini merupakan salah satu persyaratan strategi manajemen
konservasi (Meynard et al. 2011; Teichert et al. 2018). Adapun faktor-faktor lingkungan
membentuk keragaman terstruktur secara spasial (Hillebrend 2002). Keanekaragaman
jenis makanan dapat dapat mempengaruhi keragaman spesies mangsa dalam berbagai
skala yaitu: o, y, dan B diversity (Hixon 2015).

Studi ini dapat menjadi referensi ekologis dari komposisi makanan dan jaring
makanan di perairan Raja Ampat. Studi terbaru menunjukkan partisi diet dapat
fmengembangkan perikanan berbasis ekosistem (Takahashi 2019). Hipotesis penelitian ini
ada persaingan makanan antara spesies kerapu Epinephelus malabaricus dan Epinephelus
areolatus serta ada variasi jenis makanan yang dikonsumsi antara kerapu Epinephelus
malabaricus dan Epinephelus areolatus.

1.2. Perumusan Masalah

Ikan kerapu adalah ikan yang memiliki nilai ekonomis yang tinggi namun di
beberapa wilayah seperti Raja Ampat yang kaya akan biodiversitas belum diketahui
bagaimana pola makanan dan trofik level ikan kerapi di wilayah tersebut. Oleh sebab itu,
permasalahan dalam penelitian ini dapat dirumuskan sebagai berikut:

1. Bagaimana variasi jenis makanan yang dikonsumsi kerapu Epinephelus areolatus
dan Epinephelus malabaricus?

2. Bagaimana persaingan makanan yang dikonsumsi kerapu Epinephelus areolatus
dan Epinephelus malabaricus?

1.3. Tujuan Penelitian

Penelitian ini bertujuan untuk menganalisis pola komposisi makanan dengan
kompetisi makan antara ikan kerapu secara interspesifik maupun intraspesifik di Waisali,
Raja Ampat dengan metode DNA Metabarcoding.

1.4. Manfaat Penelitian

Penelitian ini diharapkan dapat memberikan informasi komposisi makanan ikan
kerapu melalui DNA Metabarcoding sebagai referensi ekologis berdasarkan kompetisi
interspesifik maupun intraspesifik untuk pengelolaan yang efektif.
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4 2 METODE PENELITIAN

Waktu dan Tempat

Penelitian ini dilaksanakan di Raja Ampat Provinsi Papua Barat pada Januari
8, adapun lokasi pengambilan sampel berada di landing fish (pendaratan ikan) di Raja
pat (Gambar 1). Analisis molekular dilakukan di Laboratorium Biodiversitas dan
)sistematika Kelautan, Departemen Iimu dan Teknologi Kelautan, Fakultas Perikanan
IImu Kelautan Institut Pertanian Bogor.
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C%ambar 1 Lokasi Penelitian di Waisai Kepulauan Raja Ampat Provinsi Papua Barat

2.2. Preparasi Sampel

Pengambilan sampel dan pemilihan ikan kerapu dilakukan di areal pendaratan
ikan (fish landing) dengan cara membeli ikan dari nelayan sekitar. Ikan difoto
menggunakan papan pengukur morfologi ikan (fish measuring board) dan morfometrinya
didokumentasikan untuk keperluan identifikasi ikan dan karakterisasi morfologi.
Selanjutnya bagian daging ikan diambil dan dimasukkan ke dalam 2 mL DNA Shield
(Zymo Researcher) di dalam tabung (tube) yang berisi etanol. Fungsi DNA Shield (Zymo
Researcher) menyimpan air yang dikumpulkan ke dalam penyaring dan DNA yang
terisolasi (Pachiadaki et al. 2014).
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2.3. Ekstraksi DNA

Ekstraksi DNA adalah tahapan pertama dari proses untuk mendapatkan DNA dari
Suatu biota. Adapun tahapan ekstraksi DNA dimulai dari persiapan sampel, pemilihan
metode ekstraksi sesuai kebutuhan, dan ekstrak dari DNA. Penelitian ini menggunakan
akstraksi DNA dengan Quick Start Protocol menggunakan kit QIAGEN (DNEasy Blood
and Tissue kit). Penggunaan kit QIAGEN memiliki keunggulan vyaitu dapat
mengekstraksi jumlah DNA Metabarcoding yang jauh lebih besar (Hinlo 2017).

Sampel gut content sebanyak 25 mg dimasukkan kedalam microcentifuge tube 1.5

ml dan ditambahkan 180 pl buffer ATL serta 20 ul proteinase K, kemudian divortex dan
pada suhu 56°C diinkubasi hingga lisis, selama inkubasi sampel diratakan menggunakan
vortex dan setelah diinkubasi selama 15 detik divortex kembali. Selanjutnya 200 ul buffer
AL ditambahkan dan divortex hingga tercampur, sampel diinkubasi pada suhu 56°C
selama 10 menit. Selanjutnya 200 ul ethanol 96% ditambahkan dan divortex. Cairan
dipindahkan ke dalam DNEasy mini spin column menggunakan pipet, selama satu menit
sampel di sentrifuge dengan kecepatan 8000 rpm. Tabung dan collection tube tersebut
dibuang yang mengandung filter selanjutnya dipindahkan ke dalam collection tube 2 ml
yang baru, 500 pl buffer AW1 ditambahkan, sentrifuge pada kecepatan 8000 rpm selama
satu menit. Through-flow dan collection tube dibuang. Kemudian dipindahkan kembali

ke dalam collection tube 2 ml yang baru dan sebanyak 500 pl buffer AW2 ditambahkan,
sentrifuge selama tiga menit pada kecepatan 14000 rpm. Through-flow dan collection
tube dibuang. Kolom spin dipindahkan ke dalam microcentrifuge tube 1.5 ml yang baru

dan elusi DNA menggunakan 200 ul buffer AE (elusi pada bagian kolom spin). Sampel
diinkubasi pada suhu ruangan sekitar satu menit kemudian di sentrifuge pada kecepatan
8000 rpm selama satu menit. Tahap ekstraksi DNA selesai dan pellet DNA yang sudah
diekstraksi dimasukkan ke dalam cool box yang bersuhu -40°C untuk langkah selanjutnya
yaitu amplifikasi DNA.

2.4.  Amplifikasi DNA dan Elektroforesis

Amplifikasi DNA menggunakan disain primer HCOI112198 and LCOI1490 yang
telah dimodifikasi (Leray et al. 2013). Urutan nukleotida yang digunakan pada primer
HCOI12198 adalah 5-GTCTCGTGGGCTCGGAGATGTGTATAAGAGACAGTA
AACTTCAGGGTGACCAAAAAA-'3 dan primer LCOI-1490 adalah 5'-TCGTCGGCA
GCGTCAGATGTGTATAAGAGACAGCAAATCATAAAGATATTGG-3.

Tahapan PCR menggunakan COI dimulai dengan Heat Lid di suhu 110°C dengan
Start Loop sebanyak 30 siklus. Setiap proses siklus terdiri atas Pre-denaturasi dengan
suhu 94°C selama 2 menit. Denaturasi dengan suhu 98°C selama 5 detik, Annealing 50°C
selama 10 detik, dan Ekstension 72°C selama 5 menit.

Tahap selanjutnya adalah Elektroforesis yang bertujuan untuk memisahkan dan
menganalisis protein dan asam (McKee et al. 2018). Proses elektroforesis menggunakan
gel agarose 1,5%. Sebanyak 0,75 gram 1x TAE dan 50 ml buffer TAE sebagai penyangga
elektroforesis dicampur. Kemudian sebanyak 3 pl ketika dimasukkan ke dalam sumur
agarose. Elektroforesis dielektrifikasi pada 220 V selama 35 menit. Band DNA yang
berjalan pada elektroforesis dapat dideteksi menggunakan loading dye dan
divisualisasikan dibawah sinar UV 300 nm. Hasil positif selanjutnya dianalisis
menggunakan mesin Sequensing Illumina Miseq di Universitas Rhode Island, USA.



2.5. Analisis Data

Deteksi komposisi makanan antar ikan kerapu (Epinephelus malabaricus dan
Epinephelus areolatus) dilakukan menggunakan pipeline QIIME 2. QIIME 2 berfungsi
untuk menganalisis data urutan DNA mentah, dengan hasil (output) dari analisis ini
perupa data statistik. Klasifikasi taksonomi dilakukan menggunakan database MIDORI
yang berfungsi untuk mengklasifikasikan taksa komposisi makanan (Leray 2018).
Selanjutnya klasifikasi taksa atau OTU (Operational Taxonomic Unit) yang
dikelompokkan untuk mendeteksi jenis-jenis makanan dan kelimpahan relative
perdasarkan spesies dan famili. OTU yang sudah terdeteksi selanjutnya diidentifikasi
fmenggunakan BLAST di website https://www.ncbi.nlm.nih.gov. Selanjutnya komposisi
imakanan ikan kerapu berdasarkan taksonomi tersebut disajikan dalam pie chart untuk
imemudahkan pembacaan informasi mengenai data komposisi makanan ikan kerapu
tersebut.

Analisis interspesifik dan intraspesifik menggunakan Indeks Shannon (H”) dan
Simpson dengan software R fungsi ggplot. Adapun menentukan indeks Shannon (H’)
dapat menggunakan rumus:

H’==X.(P;logP;)

Fungsi Pi merupakan proporsi suatu individu tiap ispesies (Hurtubia 1973; Morato
et al. 2000). Hasil dan visualisasi Indeks Shannon dan Simpson dianalisis menggunakan
paket Vegan dengan dataset yang sudah dibuat dalam format csv. Dataset dalam hal ini
mencakup sampel (Epinephelus malabaricus dan Epinephelus areolatus), komposisi
makanan dan sequence read.

Analisis B diversity menggunakan Jaccard dan Bray-Curtis dissimilarity yang
divisualisasikan dalam Non-Metric Multidimensional Scaling menggunakan fungsi
METAMDS (Harper, 2020). Holyoak (2019) membagi atas keanekaragaman o yakni
keanekaragaman dengan menghitung jumlah taksa pada E. malabaricus dan E.areolatus,
keanekaraman 3 yakni membandingkan kelimpahan jenis makanan antar E. malabaricus
dan Epinephelus areolatus, dan keanekaragaman y atau keanekaragaman jenis makanan
secara total olen Epinephelus malabaricus dan Epinephelus areolatus. Sedangkan uji
signifikansi menggunakan Adonis (PERMANOVA) untuk melihat hubungan antara
komposisi makanan dengan jumlah sampel antara Epinephelus malabaricus dan
Epinephelus areolatus (Yeh et al. 2020).

Untuk konstruksi trofik level menggunakan software R Package Bipartite (Harper
et al. 2020). Paket Bipartite berfungsi untuk memvisualisasikan jejaring makanan serta
hubungan antara pemangsa dan predator dalam tingkatan ekologi. Fungsi yang
digunakan dalam analisis Bipartit adalah networklevel (Dorman et al. 2008).


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
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3 HASIL DAN PEMBAHASAN

3.1. Deteksi Makanan lIkan Kerapu

Hasil yang telah disekuen dan dianalisis menggunakan QIIME2 dengan primer

#CO0112198 dan LCOI11490 (Leray 2013) dari ikan kerapu jenis Epinephelus areolatus
~dengan kode EA1 serta Epinephelus malabaricus dengan kode EM1, EM2, EM3 dan
EM4 teridentifikasi memiliki komposisi makanan yaitu 8 jenis famili ikan serta 1 spesies
yang tak teridentifikasi (Gambar 2).

Komposisi
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Epinephelus Epinephelus Epinephelus Epinephelus Epinephelus
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Spesies Kerapu

M Species_Unidentified M Serranidae Apogonidae
Scianidae M Lateolabracidae B Holocentridae
m Opleghnatidae m Blennidae m Chanidae

Gambar 2 Presentase Komposisi Makanan Epinephelus malabaricus dan
Epinephelus areolatus

Sampel EM1 memiliki satu jenis komponen makanan yaitu unindetified species.
Hal ini disebabkan karena pembacaan sekuens menyebabkan komposisi makanan yang
terdeteksi sangat sedikit. Sampel EM2 memiliki lima jenis komponen makanan. Sampel
EM3 memiliki enam jenis komponen makanan, sampel EM4 memiliki sembilan jenis
komponen makanan. Sampel EA1 memiliki dua jenis komponen makanan. Adapun
komposisi makanan yang mendominasi ikan tersebut terdiri atas Famili Serranidae,
Apogonidae, Lateolabracidae, Holocentridae, Opleghnatidae, Blennidae Chanidae, dan
Scianidae (Tabel 1). Berdasarkan Tabel 1 bahwasanya ikan yang cukup banyak
dikonsumsi berasal dari Famili Scianidae oleh Epinephelus malabaricus EM4 dan
Epinephelus areolatus EAL, sedangkan ikan yang banyak dikonsumsi oleh Epinephelus
malabaricus EM3 adalah dari famili Holocentridae, untuk Epinephelus malabaricus EM2
adalah Famili Lateolabracidae. Terdapat spesies yang tidak teridentifikasi (unidentified
species) dengan nilai cukup tinggi. Penelitian oleh Mohammadi et al. (2007) melaporkan
bahwa ikan Epinephelus areolatus memiliki preferensi makanan sebagai berikut: ikan
sebesar 73% kemudian diikuti kepiting (11%), udang (8,8%), cumi (3,9%), gastropoda
(1,7%) dan bivalvia (0,4%). lkan diketahui merupakan sumber makanan utama bagi
Epinephelus areolatus, sementara kepiting, udang diduga merupakan sumber makanan
sekunder. Penggunaan primer HCOI12198 dan LCOI11490 yang dimodifikasi oleh Leray



(2013) pada penelitian sebelumnya diketahui dapat mendeteksi jenis ikan. Identifikasi
ikan dapat dikonfirmasi oleh COI dengan panjang fragmen 313 base pair (bp) (Leray
2013). Selain itu manfaat lain dari modifikasi COIl adalah dapat digunakan untuk
mencirikan keanekaragaman spesies yang dikonsumsi dari isi usus sampel target. Studi
sebelumnya menunjukkan COI dapat digunakan untuk membaca target lebih dari 90%
fkan dalam satu sampel (Clarke et al. 2018).

Tabel 1 Komposisi makanan Epinephelus areolatus dan Epinephelus malabaricus
berdasarkan spesies dan famili dengan pembacaan sequensing

Komposisi makanan Epinephelus Epinephelus  Epinephelus  Epinephelus Epinephelus

berdasarkan Spesies malabaricus malabaricus areolatus malabaricus malabaricus
dan Class/Sample Id (EM1) (EM2) (EAL) (EM3) (EM4)
Serranidae

Epinephelus areolatus 0 0 0 19 28
Epinephelus 0 0 0 4 6
malabaricus

Epinephelus 0 0 0 0 48
lanceolatus

Epinephelus bruneus 0 0 0 4 0
Epinephelus 0 0 0 55 40
fuscoguttatus

Apogonidae

Sphaeramia orbicularis 0 34 0 2 102
Scianidae

Larimichthys crocea 0 67 4 49 3058
Lateolabracidae

Lateolabrax maculatus 0 154 0 67 823

Holocentridae

Myripristis murdjan 0 2 0 80 136
Opleghnatidae

Oplegnathus fasciatus 0 0 0 0 2
Blennidae

Salarias fasciatus 0 0 0 0 7
Chanidae

Chanos chanos 0 2 0 0 25
Species_Unidentified 2 150 2 181 8124

3.2. Keanekaragaman Jenis Makanan

Hasil OTU dari BLAST menunjukkan bahwa komposisi makanan didominasi
oleh Famili Scianidae sebesar 86%. Berdasarkan tingkat spesies, komposisi makanan
yang terdeteksi dengan nilai tertinggi adalah Larimichtys crocea pada spesies
Epinephelus malabaricus dan Epinephelus areolatus (Gambar 3). lIkan Kkerapu
(Serranidae) adalah ikan karnivora predator yang memakan berbagai jenis crustasea,
molluska dan ikan-ikan kecil. lIkan ini memiliki habitat di koral, celah-celah kecil dan
sea-grass (Lopez 2005). Hag et al. (2015) menyatakan bahwa ikan kerapu Epinephelus
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’nalabaricus merupakan salah satu jenis ikan yang bersifat karnivora dan juga pemakan
makro plankton. Ikan kerapu dari jenis Epinephelus areolatus juga diketahui termasuk ke
dalam hewan karnivora sama seperti Epinephelus malabaricus. Ikan ini mengkonsumsi
enile, ikan-ikan kecil, krustasea, ataupun moluska di perairan Mediterania (Heemstera
al. 1993). Namun dalam komposisi makanan yang ditemukan pada penelitian ini,
eri genetik (DNA) Epinephelus malabaricus maupun Epinephelus areolatus juga
dentifikasi di dalamnya Hal ini diduga berasal dari jaringan dari DNA ikan tersebut
beberapa jaringan masih ikut terbawa ketika ekstraksi DNA (Sousa et al. 2016).
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Gambar 3 Komposisi Makanan Ikan Epinephelus malabaricus dan Epinephelus areolatus

3.3.  Diversitas Komposisi Makanan Kerapu
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Analisis keanekaragaman [ yakni membandingkan kelimpahan jenis makanan
antar Epinephelus malabaricus dan Epinephelus areolatus (Holyoak 2019) dengan cara
divisualisasikan menggunakan program R dengan fungsi ggplot untuk melihat indeks
Shannon dan indeks Simpson. Hasil keragaman menunjukkan nilai indeks Shannon
bahwa Epinephelus malabaricus (EM1, EM3, EM2 dan EM4) memiliki nilai
keanekaragaman yang berbeda dibandingkan dengan Epinephelus areolatus (EAL).

- Gambar 4 menunjukkan nilai Epinephelus malabaricus (EM3) memiliki nilai
S indeks Shannon sebesar 1,6. Nilai yang paling rendah adalah EM1 dan EAl yang
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'memiliki indeks sebesar 0. Indeks Simpson menunjukkan bahwa Epinephelus areolatus

(EA1) memiliki nilai indeks 1,0 sedangkan Epinephelus malabaricus (EM1) memiliki
nilai indeks 0.
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Gambar 4 Interpretasi Keanekaragaman  Menggunakan Indeks Shannon dan Simpson
dimana absis y menunjukkan nilai indeks Shannon dan Simpson serta absis x
menunjukkan sampel Epinephelus malabaricus dan Epinephelus areolatus
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Hasil analisis NMDS (Non-Metric Multidimensional Scaling) berdasarkan
similaritas Jaccard dan Bray Curtis menggunakan fungsi METAMDS (Gambar 5)
menunjukkan bahwa terdapat perbedaan keragaman komposisi makanan antara
Epinephelus aerolatus dan Epinephelus malabaricus. Nilai stress uji NMDS adalah 0.
Analisis ukuran sampel dilakukan uji signifikansi menggunakan adonis (PERMANOVA)
dimana Pr > F dengan nilai 0,4 dan dikategorikan sebagai nilai yang tidak signifikan.
Jenis makanan Epinephelus malabaricus lebih mendominasi daripada Epinephelus
areolatus. Hal ini dikarenakan secara komposisi makanan, Epinephelus malabaricus
iebih beragam daripada Epinephelus areolatus. Hal ini dapat mengindikasikan terjadinya
kompetisi intraspesifik antara Epinephelus malabaricus. Sementara kompetisi
interspesifik dapat terjadi antara Epinephelus malabaricus atau Epinephelus areolatus
tergantung dari tingkat trofik dalam suatu ekosistem (Donaldson et al. 1995). Selanjutnya,
persaingan ikan karang (misalnya kerapu) dapat menyebabkan masalah dalam komunitas
ikan karang. Sebagian besar berdampak seperti kekurangan makanan. Predasi dapat
menjadi pemicu kematian ketika ikan bersaing untuk bertahan hidup (Forrester 2015).

g- — « Epinephelus areolatus -
® [fpinephelus malabaricus
L
g
&
R
(o]
@ -
= (=)
el
o ]
=
- | =
=1 -
o
< -
T T T \ T

-0.6 -0.4 -0.2 0.0 02 04

NMDS1

Gambar 5 Perbandingan Antara Epinephelus malabaricus dan Epinephelus areolatus
Menggunakan Plot NMDS (Non-Metric Multidimensional Scaling)

3.4. Trofik Level

Trofik level (Gambar 6) menggunakan bipartit menunjukkan bahwa Epinephelus
malabaricus mendominasi sebagai predator terlihat dari jenis yang dimakan oleh EM4,
EM2 dan EMS3. Ini mengindikasikan terjadinya kompetisi intraspesifik sesama spesies
Epinephelus malabaricus (EM4, EM2 and EM3). Spesies ini memangsa Larimichtys
crocea, Sphaeramia orbicularis, Lateolabrax maculatus, dan family Serranidae.
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Sedangkan Epinephelus areolatus hanya memangsa beberapa jenis ikan saja. Dalam
predasi sekunder, ikan-ikan kecil dimangsa oleh ikan besar lainnya. Serranidae adalah
pewan nocturnal sehingga perlu pemantauan untuk pengambilan sampel. Penelitian
terkait analisis kandungan usus sebelumnya dibuktikan dengan menggunakan

faeces/kotoran hewan air sehingga cukup terbatas dengan target komposisi makanan yang
dimakan oleh spesies tersebut (Britton et al. 2006). Adanya DNA Metabarcoding,
memudahkan informasi mengenai predasi dalam trofik level dan komposisi yang dimakan
-8leh hewan lainnya (King et al. 2008; Pompanon et al. 2012).

Salarias fasciatus Epinephelus areolatus (EA1)
Oplegnathus fasciatus
Epinepheilus lanceolatus
Chanos chanos

Larimichthys crocea
Epinephelus malabaricus (EM4)

Sphaeramia orbicularis

Lateobrax maculatus

Epinephelus malabaricus (EM2)-
Myriptis murdjan
Epinephelus malabaricus
Epinephelus coloides

Epinephelus fuscoguttatus
Epinephelus bruneus

Epinephelus malabaricus (EM3) -

Gambar 6 Trofik Level Antara Epinephelus malabaricus dan Epinephelus areolatus
dengan mangsa menggunakan Bipartit (Packaged R) dimana antara pemangsa
dan predator (Epinephelus malabaricus dan Epinephelus areolatus) sangat
jelas. Epinephelus malabaricus (EM4) mendominasi untuk memangsa.
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4 SIMPULAN DAN SARAN

41 Simpulan

Analisis komposisi makanan antara Epinephelus malabaricus dan Epinephelus
areolatus menggunakan DNA Metabarcoding mendeteksi 8 famili ikan dengan 12
spesies. Famili ikan yang dominan dari jenis makanan tersebut adalah famili Scaniaedae
dan tidak ada persaingan makan inter-spesifik antara ikan kerapu Epinephelus areolatus
gan Epinephelus malabaricus. Hal ini disebabkan variasi jenis makanan yang dikonsumsi
kerapu Epinephelus areolatus lebih sedikit dari Epinephelus malabaricus tetapi terjadi
kompetisi intraspesifik antara Epinephelus malabaricus dan Epinephelus malabaricus
sehingga terjadinya relung (niche) di ekosistem tersebut.

42. Saran

Dalam penelitian ini perlu divariasikan waktu pengambilan sampel dan ada
penangkapan waktu siang atau malam hari sehingga terlihat perbandingan komposisi
makanan antara kedua Serranidae.
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