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I  PENDAHULUAN 

1.1 Latar Belakang 

Ikan terumbu merupakan komunitas ikan yang sebagian besar hidupnya 

berada di kawasan ekosistem terumbu karang (Madduppa 2014). Karang sendiri 

merupakan ekosistem yang sangat penting bagi kehidupan semua organisme yang 

berada di dalamnya. Selain itu persentase tutupan karang sangat mempengaruhi 

terhadap kehadiran atau kelimpahan ikan (Bell dan Galzin 1984), serta pola 

pertumbuhan dan reproduksi ikan banyak dipengaruhi oleh pola lingkungan 

hidupnya atau habitat asalnya ( Galzin et al. 1994; Chabanet et al. 1997; Eschmeyer 

et al. 2010) . Sepuluh besar famili utama dari ikan terumbu adalah Gobiidae, 

Labridae, Pomacentridae, Apogonidae, Bleniidae, Serranidae, Muraenidae, 

Syngnathidae, Chaetodontidae, dan Lutjanidae (Allen dan Adrim 2003). 

Berdasarkan fungsi pemanfaatan dan aspek ekologi, ikan terumbu dapat 

dikelompokkan menjadi tiga yakni ikan target, ikan indikator, dan kelompok lain-

lain (major groups) (Adrim et al. 2012). 

Ikan sendiri merupakan kelompok vertebrata yang paling kaya spesies dan 

menjadi salah satu tolak ukur dalam pemantauan kesehatan lingkungan ekosistem 

laut. Perairan pesisir Lombok didominasi oleh ekosistem terumbu karang yang 

memiliki kekayaan jenis ikan terumbu karang yang tinggi dan menjadi mata 

pencarian nelayan. Hasil penelitian Arifin dan Yulianda (2003) di perairan Gili 

Lawang, Gili Sulat, dan Gili Bidara  ditemukan 53 spesies yang termasuk ke dalam 

l7 famili, di mana Pomacentridae, Labridae, dan Chaetodontidae merupakan marga 

ikan yang paling banyak dijumpai. Daerah penangkapan utama untuk ikan karang 

berpusat di kawasan Lombok timur khususnya pada Gili Sulat dan Gili Lawang 

(Mustaruddin et al. 2013). Kelimpahan ikan karang berdasarkan kebiasaan 

makannya, didominasi oleh kelompok planktivore di perairan Gili Matra, Gili Air, 

dan Gili Meno (Setiawan et al. 2017). 

Menurut Ampou et al. (2020) ditemukan sebanyak 11 famili ikan target, 

dengan 10 ikan mayor dan ikan famili Chaetodontidae sebagai ikan indikator. 

Kondisi ini mengalami penurunan jika dilihat dari hasil penelitian Syakur dan 

Wiadnyana (2006), yang mana ditemukan sebanyak 14 famili ikan target dan 15 

famili ikan mayor. Kondisi penurunan hasil identifikasi famili ikan yang ditemukan 

mendukung untuk tujuan pemantauan (biomonitoring) yang lebih baik untuk proses 

pengidentifikasian dan perhitungan stok pada bidang perikanan terutama bagi 

perikanan hiu dan pari yang terus mengalami penurunan akibat tingginya tingkat 

penangkapan (Sentosa et al. 2016). 

Kondisi keanekaragaman hayati akuatik sendiri merupakan informasi kunci 

dalam memahami berbagai proses ekologis, termasuk di antaranya untuk tujuan 

biomonitoring (Leray et al. 2013). Kekayaan biodiversitas ikan sebagai kelompok 

vertebrata terbesar merupakan salah satu tolak ukur dalam memantau kesehatan 

lingkungan ekosistem laut. Penurunan jumlah spesies dan populasi ikan karena 

tingkat eksploitasi yang terus meningkat dapat menggambarkan tingkat 

keterancaman ekosistem (Hutchings 2000; Jackson et al. 2001; Pauly et al. 2002; 

Collette et al. 2011). Kegiatan biomonitoring ikan kerap dilakukan menggunakan 

metode sensus visual (Schratzberger et al. 2002; Coll et al. 2008), sehingga 
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kemampuan dalam mengidentifikasi ikan karang secara langsung sangat 

diperlukan. 

Teknik DNA lingkungan (eDNA) saat ini dapat menjadi alternatif yang baik 

dalam menganalisis keanekaragaman ikan (Thomsen et al. 2012). Metode DNA 

lingkungan sangat efektif untuk mendeteksi keberadaan organisme seperti ikan dan 

takson lain tanpa mengisolasi organisme target (Lodge et al. 2012; Laramie et al. 

2015). Materi genetik tersebut dapat diekstraksi dengan mudah melalui tanah, air, 

dan udara (Tringe dan Rubin 2005; Barnes dan Turner 2016). Analisis DNA 

lingkungan melalui sampel air untuk menentukan keberadaan ikan sangat efektif 

karena ikan melepaskan banyak materi genetik dalam bentuk sel atau kotoran yang 

dapat dipecah menjadi fragmen-fragmen kecil yang dapat tertahan di perairan 

kemudian menetap dalam sedimen (Taberlet et al. 2012; Takahara et al. 2013).  

Kekurangan dari metode visual sensus adalah adanya beberapa famili yang 

luput dari perhitungan seperti famili Apogonidae dan Gobiidae. Famili Apogonidae 

umumnya merupakan ikan yang keluar pada malam hari (Nybakken 1984), 

sedangkan pengamatan dilakukan pada siang hari. Ikan-ikan Gobiidae menyerupai 

warna dasar perairan dan sering membenamkan diri pada substrat, sehingga kurang 

terinventarisasi saat pengamatan yang dilakukan secara cepat (Arifin dan Yulianda 

2003). Adanya keterbatasan dalam proses identifikasi inilah yang mendukung 

penelitian dilaksanakan menggunakan metode dan analisis DNA Lingkungan 

dengan target bahwa semua material genetik yang tersimpan di perairan akan 

terinventarisasi dengan baik. 

 

1.2 Perumusan Masalah 

Seiring dengan berkembangnya teknologi metode dalam penelitian juga 

semakin berkembang, perkembangan tersebut mendorong manusia untuk 

melakukan pembaruan-pembaruan yang dilakukan dengan tujuan untuk 

memudahkan dalam kajian penelitian. Informasi mengenai komposisi spesies di 

suatu perairan juga merupakan hal sangat penting dalam pengkajian 

keanekaragaman hayati (Minamoto et al. 2012). Metabarcoding DNA lingkungan 

merupakan metode yang dapat mengungkapkan struktur komunitas atau 

kelimpahan ikan terumbu karang yang ada di perairan (Yamamoto et al. 2017). 

Metode DNA lingkungan sendiri mempermudah kita untuk mendapatkan 

keseluruhan data tanpa melakukan visual sampling dengan proses yang panjang: 

Adapun rumusan masalah dari penelitian ini adalah: 

1. Bagaimana deteksi kelimpahan dan komposisi jenis ikan terumbu karang pada 

kolom air dan sedimen di perairan Lombok melalui metode DNA lingkungan? 

2. Adakah perbedaan kelimpahan dan komposisi jenis pada wilayah sampling 

baik pada kolom air dan sedimen di perairan Lombok? 

 

1.3 Tujuan Penelitian 

Penelitian ini bertujuan untuk mendeteksi struktur komunitas, kelimpahan 

dan komposisi jenis ikan di perairan Lombok, serta untuk melihat perbandingan 

kelimpahan antara kolom air dan sedimen. 
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1.4 Manfaat Penelitian 

Hasil penelitian ini diharapkan menjadi alternatif dalam biomonitoring ikan 

sehingga lebih mudah dalam melakukan pendataan kehilangan jenis atau 

penambahan jumlah ikan lainnya. 

 

1.5 Hipotesis 

Karakteristik lokasi pengambilan sampel pada beberapa kawasan sangat 

dipengaruhi oleh kegiatan penangkapan dan juga kondisi perairan yang beragam. 

Kondisi tersebut mendukung hipotesis yang dikemukakan dalam penelitian ini yaitu 

adanya perbedaan kelimpahan dan komposisi jenis setiap stasiun pengamatan. 
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II  METODE 

2.1 Waktu dan Lokasi Penelitian 

Penelitian ini dilaksanakan di Perairan Laut Lombok pada tanggal 5 – 12 

Agustus 2018. Pengambilan sampel dilakukan pada 14 titik pengamatan yaitu: Gili 

Sulat (1), Gili Sulat (2), Gili Sulat (3), Gili Lawang, Gili Petagan, Gili Kondo, Gili 

Nanggu, Bunutan, Bintuan, Gili Rengit, Gili Goleg, Gili Gede, Gili Trawangan (1) 

dan Gili Trawangan (2) (Gambar 1). Analisis karakter molekuler dilakukan di 

Laboratorium Biodiversitas dan Biosistematika Kelautan, Departemen Ilmu dan 

Teknologi Kelautan, Fakultas Perikanan dan Ilmu Kelautan Institut Pertanian 

Bogor. 

  
Gambar 1 Lokasi Pengambilan Sampel di Daerah Perlindungan Laut 

Lombok (   ). 

 

2.2 Teknik Persiapan Sampel 

Pengambilan sampel dilakukan pada bagian kolom perairan dan sedimen 

dengan menggunakan botol sampel volume 4 L. Sampel air kemudian divakum oleh 

pompa peristaltik MASTERFLEX nomor 13-310-662 dan disaring dengan kertas 

millipore 0.4 μm (Bakker et al. 2017). Kertas saringan dipotong menjadi dua 

bagian, yang digunakan sebagai replikasi (Pesant et al. 2015; Gimmler et al. 2016). 

Kertas saring dimasukkan ke dalam 2 ml cryotube yang telah terisi cairan DNA 

Shield ± 1 ml. Proses persiapan pengambilan sampel disajikan dalam Tabel 1. 



5 

 

Tabel 1 Tahapan persiapan sampel 

Tahapan  Prosedur 

Pengambilan Sampel Pengambilan sampel dilakukan pada 2 bagian perairan 

yaitu: kolom air atas dan sedimen perairan dengan 

menggunakkan botol sampel volume 4 L. 

Penyaringan Sampel Sampel air yang telah diambil, kemudian dilakukan 

penyaringan menggunakan saringan ukuran 0,4 μm.  

Persiapan Pompa 

Peristaltik 

Sampel yang telah tersaring kemudian dipompa 

menggunakan pompa peristaltik dengan tahapan sebagai 

berikut: 

1. Kertas saring ukuran 0,4 μm disiapkan. 

2. Selang penghubung antara cartridge dengan filter 

pompa peristaltik disiapkan sebanyak dua buah 

dengan ukuran berbeda. 

3. Selang dipotong menjadi dua bagian yaitu: selang 

pertama berukuran sepanjang 70 cm untuk 

penghubung sampel melalui cartridge menuju 

tabung filter, kemudian selang kedua berukuran 

sepanjang 40 cm untuk menyalurkan air (sampel) 

menuju botol pembuangan. 

4. Kertas saring dimasukkan kedalam masing masing 

tabung fiter. 

5. Jika proses persiapan selesaidilakukan, mesin 

dioperasikan dengan kecepatan 60 rpm. Lakukan 

hingga semua air sampel dalam botol habis. 

Pengawetan Sampel 1. Kertas saring dipotong menjadi dua bagian dengan 

menggunakan gunting yang telah di sterilisasi 

dengan menggunakan bleach 70%. 

2. Kertas saring kemudian dimasukkan pada cryotube 

2 ml 

3. Setiap cryotube diisi dengan DNA shield sebanyak 

1 ml. 

 

2.3 Ekstraksi DNA 

Ekstraksi DNA adalah prosedur umum dalam memisahkan dan 

mengumpulkan DNA untuk analisis molekuler. Ekstraksi DNA bertujuan untuk 

menghancurkan dinding sel sampel jaringan, melepaskan DNA, menghasilkan 

ekstrak murni, dan melindungi DNA dari degradasi. DNA pada setiap kertas saring 

diekstraksi dengan menggunakan kit ZR Soil DNA Miniprep (Zymo Research, 

USA) sesuai protokol pabrik (Verma dan Satyanarayana 2011; Li et al. 2018). 

 

2.4 Amplifikasi DNA 

Proses amplifikasi DNA atau Polymerase Chain Reaction (PCR) dengan 

target gen Cytochrome Oxidase I (COI) menggunakan primer kombinasi PCR 

primer forward mlCOIintF (Leray et al. 2013) dan primer reverse dgHCO2198 
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(Meyer 2003). Kombinasi ini telah terbukti bekerja dengan baik untuk mendeteksi 

berbagai taksa dalam target fragmen COI 313 bp (Leray et al. 2013; Leduc et al. 

2019). Proses PCR dilakukan menggunakan thermocycler yang diprogram untuk 

melakukan 35 siklus. Setiap siklus terdiri dari proses pra denaturasi pada 95 °C 

selama 5 menit, denaturasi pada 94 °C selama 1 menit, penempelan pada 48 °C 

selama 45 detik dan ekstensi pada 72 °C selama 30 detik. Ekstensi akhir pada 72 °C 

selama 10 menit (Leray et al. 2016). 

 

2.5 DNA Elektroforesis 

Elektroforesis merupakan suatu metode pemisahan senyawa kimia yang 

berprinsip pada laju pergerakan molekul dalam aliran listrik (Madduppa et al. 

2016). Elektroforesis bertujuan untuk menguji ada tidaknya dan potensi kualitas 

relatif dari produk PCR DNA. DNA divisualisasikan pada gel agarose 1,5% dalam 

1x TAE Buffer. Pertama, gel agarose 1,5% dibuat dengan 0,75 gram 1x TAE dan 

50 ml buffer TAE sebagai media elektroforesis. Agarose dipanaskan dalam 

microwave, kemudian dibiarkan dingin dan ditambahkan 3 μl Biotium GelRed. 

Produk PCR digunakan sebanyak 3 μl ketika dimasukkan ke dalam sumur-sumur 

agarose. Elektroforesis dilakukan pada 100 V selama 35 menit. Band hasil 

elektroforesis divisualisasikan dengan menggunakan sinar ultraviolet pada 

transilluminator UV. 

 

2.6 DNA Sekuensing 

Replikasi PCR dikumpulkan, selanjutnya dimurnikan menggunakan 

magnetic KAPA Pure Beads (bead: sample ratio 1.6: 1) dan dihitung menggunakan 

Qubit dsDNA HS Assay. Jumlah produk PCR yang ekuimolar yang diperkuat 

dengan primer PCR dikumpulkan sebelum dilakukan ligasi adaptor indeks tunggal 

yang mengikuti protokol kit LT PCR Illumina TruSeq. Semua preparasi diukur 

menggunakan fluorometer Qubit, jumlah ekuimolar dikumpulkan ke dalam satu 

tabung, dan produk akhir divalidasi menggunakan kit kuantifikasi KAPA qPCR 

(KAPA Biosystems, Wilmington, Massachusetts, USA). Persiapan diurutkan pada 

Illumina MiSeq dengan kit Illumina MiSeq v2 500 siklus. 

 

2.7 Analisis Data 

2.7.1 Analisis Bioinformatik 

Pemfilteran kualitas awal dari hasil sekuensing dilakukan dengan 

menggunakan perangkat lunak online mBrave (http://mBrave.net). Urutan primer 

forward dan reverse dihilangkan, untuk kemungkinan ketidakcocokan dalam 

urutan primer. Urutan rantai basa yang memenuhi kriteria ini selanjutnya difilter 

kembali pada kisaran 140 - 300 bp. Hanya pasangan basa yang memenuhi kriteria 

yang dimasukkan untuk analisis lebih lanjut. Pembacaan taksonomi dari urutan COI 

dilakukan pembuatan database. Database terdiri dalam file taksonomi yang terkait 

dengan file urutan referensi dari BOLD (Ratnasingham dan Hebert 2007). 
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2.7.2 Analisis Data Struktur Komunitas  

Analisis keanekaragaman ikan karang menggunakan rumus dari Shannon- 

Wiener (Magurran 2004), sebagai berikut:  

 

𝐻′ =  −∑ 𝑝𝑖 ln(𝑝𝑖) (1) 

 

Keterangan:  

H'  : indeks keanekaragaman Shannon-Wiener  

𝑝𝑖  : perbandingan jumlah spesies ke-i (ni) terhadap jumlah total ikan 

karang (N), sehingga 𝑝𝑖 =  
𝑛𝑖

𝑁
 

 

Menurut Jørgensen et al. (2005) Kategori untuk kisaran nilai indeks 

keanekaragaman Shannon-Wiener adalah:  

H’ < 1   : Keanekaragaman rendah  

1 < H’ < 3  : Keanekaragaman sedang  

H’ > 3   : Keanekaragaman tinggi 

 

Indeks dominansi digunakan untuk mengetahui jenis biota yang paling 

banyak ditemukan di lokasi penelitian. Indeks ini berkisar antara 0 – 1. Semakin 

mendekati angka 1 maka komunitas semakin kompleks atau adanya jenis tertentu 

yang mendominasi. Dominansi suatu jenis ikan karang dianalisis menggunakan 

indeks dominansi Simpson (Magurran 2004) sebagai berikut: 

 

𝐷 =  ∑ 𝑝𝑖
2 (2) 

 

Keterangan: 

D  : indeks dominansi Shannon-Wiener 

𝑝𝑖   : perbandingan jumlah spesies ke-i (ni) terhadap jumlah total ikan 

karang (N), sehingga 𝑝𝑖 =  
𝑛𝑖

𝑁
 

 

Indeks keragaman Shannon-Wiener (H'), indeks dominansi Simpson (D) 

dihitung menggunakan paket vegan dalam R studio (Oksanen et al. 2019). 

Kemudian, hasil dari nilai keanekaragaman Shannon-Wiener (H’) diuji tingkat 

signifikansi antara data stasiun dan zonasi menggunakan analisis ANOSIM. 

 

2.7.3 Komposisi dan Kelimpahan Ikan 

Hasil identifikasi taksa berdasarkan famili dan genera divisualisasikan 

menggunakan diagram lingkaran dari 14 lokasi pada peta. Komposisi spesies dan 

kelimpahan relatif spesies ikan antara kolom air dan sedimen diurutkan 

menggunakan Excel. Semua analisis statistik dilakukan dan divisualisasikan pada 

R Studio (v.3.6.2, http://r-projekt.org), menggunakan paket ggplot2 (Wickham 

2009). 

 

http://r-projekt.org/
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2.7.4 Perbandingan Kolom dan Sedimen 

Perbandingan kolom dan sedimen disajikan dalam sebuah diagram venn 

penentu kesamaan kemunculan pada spesies ikan. Pembuatan diagram venn 

menggunakan R studio dan di gambar ulang menggunakan Corel draw. Melihat 

perbedaan dalam komposisi reads sequence antara kolom perairan dan sampel 

sedimen, tabel kelimpahan reads sequence diubah menjadi matriks kehadiran dan 

indeks jarak Bray-Curtis dihitung. Indeks jarak Bray-Curtis kemudian dianalisis 

dengan non-metric multidimensional scaling (NMDS) menggunakan paket vegan 

termasuk PERMANOVA Adonis untuk membuktikan kebenaran hasil perhitungan 

indeks jarak dan melihat tingkat signifikan antara data analisis (McMurdie dan 

Holmes 2013). 
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III  HASIL DAN PEMBAHASAN 

3.1 Struktur Komunitas Ikan Terumbu 

Hasil indeks keanekaragaman pada kolom perairan maupun sedimen 

menunjukkan nilai yang berada pada kategori rendah hingga sedang (1<H’<3) 

dengan kisaran H’ indeks antara 0,64 – 2,58 (Gambar 2). Zona pemanfaatan 

memiliki nilai keanekaragaman sedang baik pada sampling kolom perairan maupun 

sedimen. Zona kawasan terbuka sebaliknya, indeks keanekaragaman tergolong 

rendah tetapi memiliki nilai dominan yang tinggi baik di kolom perairan maupun 

sedimen. Penentuan keseimbangan pada suatu ekosistem dapat dilihat dari nilai 

indeks keanekaragaman yang merupakan salah satu penentu tingkat kestabilan 

suatu komunitas.  

Hasil penelitian menggambarkan adanya kondisi yang tidak stabil terhadap 

komunitas ikan terumbu karang karena adanya spesies ikan yang mendominasi 

pada setiap zona pengamatan. Nilai indeks keseragaman dan nilai indeks dominansi 

(D) akan selalu berbanding terbalik. Nilai keseragaman mendekati nilai 1 maka 

nilai indeks dominansi akan mendekati nilai 0. Nilai indeks dominansi mendekatai 

0 menunjukkan bahwa hampir tidak ada biota atau spesies yang mendominasi 

dalam wilayah penelitian (Muniaha et al. 2016). 

Hasil perhitungan indeks keanekaragaman (H’) dan indeks dominansi (D) 

dilakukan pengujian ANOSIM dengan nilai uji untuk indeks keanekaragaman (H’) 

menghasilkan nilai R statistik sebesar 0,11 dengan penarikan kesimpulan bahwa 

tidak adanya perbedaan antara zonasi pada setiap titik pengamatan. Kondisi ini juga 

sama pada hasil uji ANOSIM untuk indeks dominansis (D) dengan nilai (R=0,04). 

Berdasarkan hasil uji dan sebaran nilai indeks keanekaragaman dan indeks 

dominansi pada Gambar 2, tidak adanya perbedaan antara zonasi dalam 

pengelompokan spesies teridentifikasi. 
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Gambar 2 Struktur komunitas ikan terumbu berdasarkan nilai indeks 

keanekaragaman (H’) dan indeks dominansi (D) 
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3.2 Kelimpahan Total Ikan Terumbu 

Terdapat 320.627 pembacaan sekuen pada semua sampel kolom air yang 

terbaca dari hasil analisis mBRAVE dan teridentifikasi sebanyak 1.129 sekuen 

untuk spesies ikan yang ditemukan di Perairan Lombok. Pembacaan sekuen pada 

sampel sedimen menunjukkan nilai yang jauh lebih besar dibandingkan sampel 

kolom air sebesar 379.771 pembacaan sekuen dengan total pembacaan spesies 

sebesar 10.627 (Gambar 3, Lampiran 1).  

  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Gambar 3   Persentase pembacaan sekuen total dan spesies sekuen teridentifikasi 

untuk sampel kolom air dan sedimen  

 

Hasil analisis, ditemukan sebanyak 26 famili dan 36 genera yang 

teridentifikasi dari total pembacaan sekuen pada Gambar 3 dengan persentase 

kelimpahan terbanyak adalah famili Serranidae (Gambar 4). Proses pembacaan 

hasil sekuen data menggunakan marka COI menunjukkan nilai yang cukup baik. 

Hasil yang teridentifikasi setara dengan penelitian sebelumnya yang menggunakan 

marka DNA yang sama mendapatkan persentase hasil sebanyak 84% (Leray et al. 

2013), dan 90,4% (Leray et al. 2019) kecocokan pada tingkatan taksonomi. Famili 

Pomacentridae merupakah salah satu famili yang sangat sedikit teridentifikasi. 

Penurunan tutupan karang di perairan Lombok menjadi salah satu penyebab 

menurunnya famili Pomacentridae (Setiawan et al. 2017). Tingginya penurunan 

famili Pomacentridae merupakan dampak dari pemanasan global dalam fenomena 

pemutihan karang atau bleaching meningkat sehingga hewan pada polip karang 

menghilang. 
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Gambar 4  (A) Persentase kemunculan ikan berdasarkan Famili yang ditemukan 

pada setiap titik pengamatan, (B) Persentase kemunculan ikan 

berdasarkan genus yang ditemukan pada setiap titik pengamatan 

 

A) 

B) 
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3.3 Kelimpahan Jenis Ikan Terumbu pada Kolom dan Sedimen 

Kelimpahan total ikan teridentifikasi sebanyak 58 jenis ikan, 36 jenis ikan 

ditemukan pada kolom perairan dan 47 jenis pada sedimen (Gambar 5). 

Kelimpahan tertinggi pada kolom perairan adalah ikan ekor kuning (Caesio 

cuning), yang paling banyak teridentifikasi pada setiap titik sampling. Jenis 

Anyperodon leucogrammicus juga tergolong memiliki kelimpahan tinggi di kolom 

air, hanya saja jenis ini dominan pada titik sampling 5 yang terletak di Gili Petagan 

pada kawasan terbuka. Jenis ini paling banyak ditemukan di setiap titik sampling.  

Gambar 5 juga menunjukkan materi genetik pada sedimen lebih banyak dari 

pada kolom perairan. Kelimpahan ikan pada sedimen menunjukkan tingkat 

dominasi yang tinggi oleh salah satu jenis, sementara pada kolom perairan jenis 

ikan lebih beragam. Hal ini mengkonfirmasi pernyataan Turner et al. (2014) yang 

menyatakan bahwa sedimen mengandung lebih banyak DNA dibandingkan dengan 

kolom karena sedimen dapat menyimpan materi genetik untuk periode yang cukup 

lama. Hasil penelitian ini, bertolak belakang dengan Shaw et al. (2016) yang 

menemukan lebih banyak jenis ikan dalam kolom air dibandingkan dengan 

sedimen. Perbedaan ini diduga berkaitan dengan morfologi dasar perairan dan 

kondisi oseanografis yang memengaruhi proses transport massa air. Transport DNA 

lingkungan menurut Deiner dan Altermatt (2014) sangat penting bagi organisme 

akuatik, di mana materi ikan dan invertebrata dapat ditemukan ±10 km dari habitat 

asalnya berada bergantung pada kondisi perairan itu sendiri.  

Hasil uji ANOSIM didapatkan nilai (R=0,66) yang berarti bahwa kelimpahan 

spesies ikan terumbu karang memiliki perbedaan pada setiap tipe sampling di setiap 

stasiun maupun zonasi pada kawasan pengamatan. Sedangkan secara visualisasi 

berdasarkan bar plot pada (Gambar 4) dapat dilihat jumlah spesies yang ditemukan 

pada masing masing tipe sampling sangat beragam dan adanya kondisi yang sangat 

unik dimana pada lokasi pengamatan cenderung didominasi oleh spesies tertentu. 

Komposisi jenis ikan banyak teridentifikasi pada ikan target ekonomis 

penting, salah satunya banyak ditemukan ikan ekor kuning (Caesio cuning) banyak 

ditemukan. Caesio cuning ini sendiri dalam rantai makanan merupakan ikan 

pemakan plankton. Famili Serranidae juga terhitung sebagai famili yang banyak 

teridentifikasi. Serranidae sendiri merupakan jenis ikan yang umumnya aktif di 

malam hari (nocturnal) dan merupakan salah satu predator puncak dalam ekosistem 

terumbu karang. 
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Gambar 5 Kelimpahan relatif ikan terumbu, (A) Kelimpahan jenis pada kolom 

perairan dan (B) Kelimpahan jenis pada sedimen 
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Tabel 2 Kehadiran jenis ikan beserta status IUCN dan perdagangan 

Spesies IUCN CITES 
Ditemukan di- 

Kolom Perairan Sedimen 

Alopias pelagicus EN II √ - 

Amblyglyphidodon curacao LC - √ - 

Anyperodon leucogrammicus LC - √ √ 

Apogonichthyoides nigripinnis NE - √ - 

Atelomycterus erdmanni NE - √ √ 

Brevitrygon heterura NE - √ √ 

Caesio cuning LC - √ √ 

Caesio teres LC - √ √ 

Caesio lunaris LC - √ √ 

Carcharhinus 

amblyrhynchoides 
NT - √ √ 

Carcharhinus brevipinna VU - √ √ 

Carcharhinus falciformis VU II √ √ 

Carcharhinus leucas NT - - √ 

Carcharhinus limbatus NT - √ √ 

Carcharhinus sorrah NT - √ √ 

Carcharhinus tilstoni LC - √ √ 

Cephalopholis argus LC - √ - 

Cephalopholis boenak LC - √ - 

Cephalopholis miniata LC - - √ 

Cheilinus chlorourus LC - - √ 

Chiloscyllium plagiosum NT - √ √ 

Dascyllus trimaculatus VU - √ - 

Epinephelus areolatus LC - √ √ 

Epinephelus bleekeri DD - - √ 

Epinephelus coioides LC - - √ 

Epinephelus fuscoguttatus VU - √ - 

Epinephelus malabaricus LC - - √ 

Epinephelus merra LC - - √ 

Gerres shima NE - - √ 

Halichoeres hortulanus LC - √ - 

Hemipristis elongata VU - - √ 

Hemiramphus far NE - - √ 

Himantura walga NT - √ √ 

Lethrinus ornatus LC - - √ 

Lutjanus decussatus LC - √ √ 

Lutjanus semicinctus LC - - √ 

Naso minor LC - - √ 

Neoniphon argenteus LC - - √ 

Orcaella brevirostris EN I - √ 

Parastromateus niger LC - √ √ 

Parupeneus crassilabris LC - - √ 

Parupeneus multifasciatus LC - - √ 

Plectropomus leopardus LC - √ √ 
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Kehadiran Jenis Ikan beserta status IUCN dan Perdagangan (lanjutan) 

Plectropomus oligacanthus LC - √ - 

Psettodes erumei DD - √ √ 

Pseudanthias huchtii LC - √ - 

Rastrelliger brachysoma DD - - √ 

Rastrelliger kanagurta DD - - √ 

Rhincodon typus EN II - √ 

Rhizoprionodon oligolinx LC - √ √ 

Rhynchobatus australiae CR II √ √ 

Rhynchobatus springeri CR II √ √ 

Sargocentron inaequalis DD - - √ 

Selar boops LC - - √ 

Sphyrna lewini CR II √ √ 

Variola albimarginata LC - √ √ 

Variola louti LC - √ √ 

Zebrasoma scopas LC - √ - 

 

Sebanyak 58 spesies ikan yang sudah terdeteksi pada penelitian ini kemudian 

diklasifikasikan menjadi 7 jenis kategori status IUCN berdasarkan International Union 

Conservation of Nature (https://www.iucnredlist.org/). Lima jenis kategori IUCN 

tersebut adalah  critically endangered (CR) endangered (EN), vulnerable (VU), near 

threatened (NT), least concern (LC), data deficient (DD) dan not evaluated (NE). 

Penyajian data mengenai jenis status konservasi ikan yang berhasil terdeteksi pada 

Perairan Lombok disajikan pada Tabel 2. Dari 58 spesies yang berhasil terdeteksi pada 

Perairan Lombok, diketahui bahwa terdapat 3 spesies yang memiliki status IUCN 

critically endangered (CR), 3 spesies yang memiliki status endangered (EN), 5 spesies 

dengan status vulnerable (VU), 6 spesies dengan status near threatened (NT), 31 

spesies dengan status least concern (LC), 5 spesies dengan status data deficient (DD), 

dan 5 spesies dengan status not evaluated (NE). 

Hasil identifikasi juga menunjukkan data pengkategorian status CITES spesies 

ikan berdasarkan Convention on International Trade in Endangered Species 

(CITES) disajikan pada Tabel 2. Dari total spesies yang berhasil terdeteksi, tujuh 

diantaranya masuk kedalam daftar Apendiks I dan II CITES. Spesies-spesies yang 

masuk ke dalam daftar tersebut adalah Alopias pelagicus, Carcharhinus falciformis, 

Orcaella brevirostris, Rhincodon typus, Rhynchobatus australiae, Rhynchobatus 

springeri, dan Sphyrna lewini. 

Secara ekologis 58 spesies ikan yang telah teridentifikasi terbagi menjadi 3 

kategori sifat hidup yaitu ikan pelagis, ikan demersal, dan ikan terumbu karang. 

Spesies yang termasuk dalam ikan pelagis tercatat sebanyak 9 spesies yaitu 

Carcharhinus amblyrhynchoides, Carcharhinus tilstoni, Rastrelliger brachysoma, 

Rastrelliger kanagurta, Rhynchobatus springeri, dan 3 diantaranya merupakan ikan 

pelagis oseanik yang melakukan migrasi luas adalah Alopias pelagicus, Rhincodon 

typus, dan Sphyrna lewini. Ikan pelagis yang tercatat pada Tabel 2, ditemukan 

sebanyak 2 spesies dengan status endangered (EN), dan 2 spesies dengan status 

critically endangered (CR). 

Alopias pelagicus merupakan spesies hiu yang tercatat pada status CITES 

Apendiks II dengan status endangered (EN) pada IUCN yang sampel DNA hanya 

teridentifikasi pada tipe sampling kolom air. Alopias pelagicus sendiri merupakan 
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hewan oceanodromous yang bersifat kosmopolit yang melakukan migrasi tinggi 

karena rute migrasi seukuran dengan cekungan samudra, oleh karena itu spesies ini 

diduga saat pengambilan sampel sedang melakukan migrasi maka dari itu hanya 

ditemukan jejak DNA pada kolom air saja. Selain Alopias pelagicus, spesies ikan 

pelagis yang memiliki status IUCN endangered (EN) lainnya adalah Rhincodon 

typus dikarenakan populasi global dari spesies hiu ini telah menurun hingga lebih 

dari 50% selama 75 tahun terakhir (Pierce dan Norman 2016). 

Sphyrna lewini dan Rhynchobatus springeri merupakan spesies ikan pelagis 

yang memiliki status IUCN critically endangered (CR). Sphyrna lewini sendiri 

tercatat lebih dari 60-90% tertangkap dengan jaring di Indonesia belum mencapai 

ukuran kematangan reproduksi (White et al. 2008). Hadi et al. 2020 

mengungkapkan kombinasi tekanan penangkapan yang tinggi, selektivitas 

penangkapan yang rendah dan terhambatnya proses regenerasi dapat mempercepat 

penurunan populasi Sphyrna lewini di alam. Selain itu rendahnya keanekaragaman 

genetik dan perbedaan yang signifikan dalam struktur genetik antar populasi 

membuat spesies hiu ini menjadi rentan terhadap kepunahan (Hadi et al. 2019). 

Rhynchobatus springeri merupakan spesies ikan neritik yang umumnya banyak 

dikonsumsi di kalangan masyarakat. Simeon et al. 2019 mengungkapkan terjadinya 

penurunan Rhynchobatus spp. sebanyak 85% di Indonesia pada tahun 2005-2011. 

Ikan demersal ditemukan sebanyak 7 spesies diantaranya Brevitrygon 

heterura, Epinephelus bleekeri, Gerres shima, Hemipristis elongata, Himantura 

walga, Psettodes erumei, Rhynchobatus australiae. Rhynchobatus australiae 

sendiri memiliki status IUCN yang sama dengan Rhynchobatus springeri, hal ini 

menunjukkan betapa tingginya tingkat penangkapan dan penjualan pada ikan pari 

di Indonesia. Kategori terakhir adalah ikan terumbu karang yang ditemukan 

sebanyak 41 spesies. Spesies ikan ini sangat berasosiasi kuat dengan terumbu 

karang dimana sebagian besar siklus hidupnya berada di kawasan terumbu karang.  

Keseluruhan data pada Tabel 2 dapat merepresentasikan tingginya DNA yang 

terkandung pada sedimen dari pada pada kolom perairan, hal ini terjadi karena 

material genetik dapat tersimpan untuk waktu yang lama (Turner et al. 2014). 

Perbedaan ini terkait dengan kondisi topografi dan oseanografi yang mempengaruhi 

proses pengangkutan air karena data DNA lingkungan dipengaruhi oleh faktor 

seperti suhu air, bahan organik, pH, arus, serta jenis dan jumlah bahan yang 

digunakan. Selama pengambilan sampel (Gilbey et al. 2021). Di lingkungan lepas 

pantai, DNA lingkungan terdegradasi lebih lambat daripada di wilayah pesisir. 

Faktor lingkungan, seperti parameter oseanografi, biologi, dan kimia menyebabkan 

partikel DNA yang sangat bervariasi (Collins et al. 2018; Hansen et al. 2018). 

Kualitas DNA juga sangat mempengaruhi waktu pada DNA tersebut dapat 

bertahan di kolom perairan. Jika konsentrasi semakin tinggi lama kelamaan DNA 

akan tercuci dan mengendap di sedimen atau terbawa menuju kolom perairan 

lainnya oleh bantuan arus air. Deiner dan Altermatt (2014) mengemukakan bahwa 

material genetik ikan dan avertebrata lainnya dapat ditemukan ± 10 km dari habitat 

aslinya. 
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3.4 Perbandingan Kolom dan Sedimen 

Perbedaan antara kelimpahan dan komposisi jenis pada kolom perairan dan 

sedimen bisa terjadi karena adanya proses pengendapan materi genetik ataupun 

kondisi faktor fisika kimia yang dapat mendegradasi DNA dan memengaruhi 

persistensi eDNA (Andruszkiewicz et al. 2019; Li et al. 2019). Perbedaan 

komposisi jenis pada tiga kawasan perlindungan laut masing masing memiliki 

perbedaan antara Lombok Utara, Timur dan Barat (Gambar 6). 

 

 
Gambar 6  Diagram Venn yang menunjukkan perbedaan komposisi jenis ikan pada 

tiga kawasan perlindungan laut mulai dari Lombok Timur, Lombok 

Utara hingga Lombok Barat  

 

Kelimpahan jenis ikan terumbu karang terjadi adanya perbedaan nyata 

terhadap tipe sampling (Gambar 7) dengan hasil perhitungan Adonis Pr (>F) = 

0,001. Indeks jarak Bray-Curtis tervisualisasikan dengan nilai stress 0,154 

memperlihatkan bahwa keragaman jenis ikan tidak ada perbedaan yang signifikan 

antara titik pengamatan dan tipe sampling, ANOVA Pr (> F) = 0,09 dengan nilai 

lebih dari 0,05. Kondisi hasil identifikasi menunjukkan adanya perbedaan antar 

jenis ikan terumbu karang pada masing masing tipe sampling, namun tidak adanya 

perbedaan yang signifikan terhadap titik pengamatan. 
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Gambar 7   Perbandingan komposisi jenis berdasarkan stasiun dan tipe sampling 

pada ikan terumbu, Non-metric Multidimensional Scaling (NMDS) 

dengan menggunakan metode jarak Bray-Curtis dengan nilai stress 

0,154 

 

 Data hasil analisis Non-metric Multidimensional Scaling (NMDS) 

menunjukkan adanya data pencilan, dimana data tersebut merupakan data dari hasil 

spesies teridentifikasi yang hanya satu satunya ditemukan pada salah satu stasiun 

pengamatan seperti data pada Gambar 5. Kondisi ini tidak mempengaruhi pada 

hasil uji statistik yang memang menunjukkan adanya perbedaan nyata antara 

stasiun pengamatan dengan spesies yang ditemukan. 

Perbandingan kelimpahan dan komposisi jenis pada kolom perairan dan 

sedimen dipengaruhi beberapa faktor. Sedimen sejauh ini dianggap sebagai 

reservoir DNA terbesar di lautan dengan konsentrasi mewakili >90% namun jumlah 

tersebut bergantung pada kondisi lingkungan perairan (Dell’Anno dan Danovaro, 

2005). Degradasi DNA pada kolom perairan bisa berlangsung selama beberapa jam, 

hari bahkan minggu bergantung pada kondisi biotik dan abiotiknya (Thomsen et al. 

2012; Barnes et al. 2014). 

 

3.5 Implikasi Penelitian 

Mengukur kekayaan dan kelimpahan spesies dalam ekosistem akan terus 

menjadi tujuan dalam banyak studi ekologi. Selain memperkirakan kekayaan 

spesies, bidang utama penelitian ekologi adalah menentukan apakah perubahan 

komunitas yang diamati melampaui ambang batas yang dapat diterima untuk fungsi 

ekosistem tertentu yang diinginkan (Jackson et al. 2016). Penelitian 
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keanekaragaman hayati pada ekosistem memerlukan pengidentifikasian spesies 

dalam berbagai kelompok taksonomi dan tingkat trofik, bersama dengan perubahan 

fungsi ekosistem. DNA lingkungan memiliki potensi untuk memfasilitasi penelitian 

dalam mengestimasi keanekaragaman hayati serta pengidentifikasian kekayaan 

spesies. Penelitian ini juga dapat memandu dalam penarikan keputusan mengenai 

pengelolaan ekosistem berdasarkan hubungan yang ditunjukkan (Bohan et al. 

2017).  

Mengingat laju penurunan keanekaragaman hayati yang cepat di seluruh 

dunia (Butchart et al. 2010), sangatlah penting bagi kita untuk mempermudah 

dalam pengidentifikasian keanekaragaman hayati pada setiap tingkatan ekosistem 

terutama komoditas ikan. Oleh karena itu, pengembangan metode yang 

memungkinkan penilaian keanekaragaman hayati yang cepat, hemat biaya 

monitoring seperti metabarcoding DNA lingkungan, terutama untuk spesies langka 

dan spesies kriptik merupakan sesuatu yang penting. Perkiraan yang lebih baik 

tentang distribusi spesies yang rentan akan memfasilitasi pengembangan kebijakan 

dan memungkinkan penargetan yang efisien dari upaya pengelolaan lintas habitat 

(Kelly et al. 2014; Thomsen dan Willerslev, 2015). Misalnya, mendokumentasikan 

keberadaan spesies yang terancam di habitat dapat memicu serangkaian tindakan 

berdasarkan undang-undang yang berkaitan dengan konservasi keanekaragaman 

hayati (Deiner et al. 2017).  

Pemantauan berbasis DNA lingkungan kemungkinan akan menjadi 

keuntungan besar bagi lembaga publik yang seringkali kekurangan dana yang 

dituntut untuk mematuhi undang-undang yang menuntut data. Secara khusus, 

metabarcoding DNA akan berguna untuk memantau komunitas ketika banyak 

spesies menjadi perhatian konservasi. Namun DNA lingkungan tidak dapat 

digunakan untuk membedakan antara organisme hidup dan mati atau 

memperkirakan banyak parameter demografis yang penting dalam analisis 

viabilitas populasi (Deiner et al. 2017). 

 

  



21 

 

IV  SIMPULAN DAN SARAN 

4.1 Simpulan 

Struktur komunitas ikan terumbu karang yang diamati dalam penelitian ini 

menunjukkan bahwa metode metabarcoding DNA lingkungan merupakan salah 

satu metode yang efektif untuk proses biomonitoring. Terdapat perbedaan yang 

signifikan pada komposisi spesies sampel kolom air dan sedimen, serta perbedaan 

struktur komunitas antar zona perlindungan. Tingkat efektifitas antara pembacaan 

kelimpahan dan komposisi jenis ikan lebih efektif pada sampel sedimen dimana 

sampel sedimen ditemukan 48 spesies teridenfikasi dan pada kolom air hanya 

ditemukan 36 spesies teridentifikasi. Selain itu, ditemukan bahwa eDNA berhasil 

diterapkan sebagai biomonitoring ikan di perairan laut tropis, serta membantu 

program konservasi dan pemantauan di kawasan tropis dengan meningkatkan 

kapasitas untuk memetakan catatan kejadian untuk keanekaragaman spesies. 

 

4.2 Saran 

Pemutakhiran dataset untuk membantu proses indentifikasi yang jauh lebih 

baik juga sangat dibutuhkan untuk menunjang peningkatan hasil penelitian. 

Membandingkan setiap marka untuk melihat hasil identifikasi yang lebih baik juga 

bisa dilakukan untuk penelitian selanjutnya.  
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