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Abstrak  

Ikan Ringau (Datnioides microlepis) merupakan ikan asli Indonesia yang terdapat di pulau Kalimantan dan 

Sumatera. Saat ini pemenuhan ikan ini hanya dapat mengandalkan hasil tangkapan alam. Hal ini berpotensi 

meningkatkan status kerentanannya. Tujuan dari penelitian ini adalah untuk mendapatkan informasi mengenai 

keragaman genetik ikan Ringau antar populasi Kalimantan Barat dan Sumatera Selatan dengan pendekatan  

penilaian variasi genetik antar populasi menggunakan Random Amplified Polymorphic DNA (RAPD). Primer 

yang digunakan dalam penelitian ini adalah OPZ 13, OPC 2, OPB 7, OPZ 5, dan OPH 12. Hasil penelitian 

menunjukkan nilai heterozigositas populasi Kalimantan Barat dan Sumatera Selatan adalah 0,2567 dan 0,2817. 

Sedangkan derajat polimorfisme adalah 66,67% dan 75%. Hasil uji perbandingan berpasangan Fst 

menunjukkan bahwa keragaman genetic antar populasi tidak berbeda nyata (p>0,05) dengan nilai jarak genetik 

0,1248. Kesimpulan dari penelitian ini adalah keragaman genetic Ikan Ringau (D. microlepis.) populasi 

Kalimantan Barat dan Sumatera Selatan berdasarkan persentase polimorfisme termasuk ke dalam keragaman 

yang tinggi (66,67% dan 75%) dengan nilai heterozigositas adalah 0,2567 dan 0,2817. Berdasarkan jarak 

genetik dan uji perbandingan Fst Ikan Ringau (D. microlepis.) tidak ada perbedaan yang nyata antar populasi. 

Kata Kunci: polimorfisme, rapd, ringau, variasi genetik 

Abstract 

Ringau (Datnioides microlepis) is a fish native to Indonesia found on the Borneo and Sumatra. Currently, the 

fulfillment of this can only rely on natural catches. This has the potential to increase its vulnerability status. 

The purpose of this study was to obtain information on the genetic diversity of Ringau with the approach of 

assessing genetic variation between populations using Random Amplified Polymorphic DNA (RAPD). The 

primers used in this study were OPZ 13, OPC 2, OPB 7, OPZ 5, and OPH 12. The results showed that the 

heterozygosity values of the populations were 0.2567 and 0.2817. While the degree of polymorphism is 66.67% 

and 75%. The results of the Fst pairwise comparison test showed that the genetic diversity between populations 

was not significantly different (p>0.05) with a genetic distance value of 0.1248. The conclusion of this study 

is that the genetic diversity of Ringau Fish (D. microlepis.) populations of West Kalimantan and South Sumatra 

based on the percentage of polymorphism is included in high diversity (66.67% and 75%) with heterozygosity 

values of 0.2567 and 0.2817. Based on genetic distance and Fst comparison test of Ringau Fish (D. microlepis) 

there is no significant difference between populations. 

Keywords: genetic variation, polymorphism, rapd, ringau  
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PENDAHULUAN  

Ikan Ringau (Datnioides microlepis, Bleeker 1854) merupakan ikan asli Indonesia yang dapat 

ditemukan di pulau Kalimantan dan Sumatera (Kottelat & Widjanarti, 2005; Muflikhah & Dharyati, 2010; 

Zamroni et al., 2015). Ikan ini merupakan spesies dari famili Datnioididae yang hidup diperairan tawar dari 

kelompok karnivora dan merupakan predator di habitatnya. Ikan ringau memiliki karakteristik yaitu badan 

pipih ke samping (compressed), memiliki bentuk mulut protactile yang runcing, tutup insang berjumlah 13-15 

sisik yang berurutan, dan terdapat duri datar pada sudutnya. Sirip berduri agak kuat terutama sirip punggung; 

panjang duri sirip punggung lebih dari separuh panjang jari-jari lemah sirip punggung (Muflikhah & Dharyati, 

2010). 

Ditinjau dari tingkat kerentanan atau keterancaman yang berdasarkan pada daftar merah IUCN (Redlist 

IUCN) Saat ini status kepunahan ikan Ringau (D. microlepis) telah diupdate dengan status LC (least concern) 

(Ahmad, 2020). Hal ini menunjukkan bahwa jenis ikan Ringau (D. microlepis) ini masih masuk ke dalam 

kategori aman dan belum terlalu diperhatikan atau Least Concerned (LC). Namun, tingginya permintaan pasar 

ikan ini dan pemenuhannya hanya dapat mengandalkan dari hasil tangkapan alam, maka berpotensi 

meningkatkan status kerentanannya. Berdasarkan data Badan Karantina Ikan dan Pengendalian Mutu, 

Kementerian Kelautan dan Perikanan Republik Indonesia (BKIPM-KKP) tercatat volume dan nilai ekspor ikan 

Ringau pada tahun 2019 adalah 2,6 juta ekor senilai Rp. 3,1 M, serta transaksi dalam negeri adalah 3,9 juta 

ekor senilai 5,1 M (Kusbiandary et al., 2021). Aktifitas eksploitasi yang berlebihan serta penurunan daya 

dukung lingkungan akan semakin mengancam keberadaan ikan ini di alam. Sampai saat ini kegiatan 

pengembangan melalui program budidaya belum ada yang berhasil untuk semua genus Datnioides (Bastiar et 

al., 2017). Kendala utama adalah berkaitan dengan pemijahan baik secara buatan dan alami diluar habitat 

aslinya.Hal ini menjadi sebuah tantangan kedepan untuk pengelolaan ikan Ringau secara berkelanjutan. 

Ketersediaan informasi genetik merupakan salah satu informasi penting dalam menentukan model 

program pengelolaan ikan Ringau secara berkelanjutan. Saat ini, informasi genetik yang tersedia untuk ikan 

Ringau asal Indonesia sangat minim hanya terbatas pada kajian karakterisasi genom (Wang et al., 2016) dan 

identifikasi spesies (Fahmi et al., 2018). Salah satu informasi genetik yang diperlukan untuk mendukung upaya 

keberhasilan pengembangan konservasi dan budidaya ikan Ringau asal Indonesia adalah informasi tentang 

keragaman variasi genetik antar populasi.  

Salah satu metode yang dapat dilakukan untuk melakukan penilaian variasi genetik antar populasi 

adalah dengan menggunakan Random Amplified Polymorphic DNA (RAPD).  Penanda genetik dengan metode 

RAPD menggunakan primer tunggal dengan oligonukleotida pendek sebanyak 10 pasang basa sebagai primer 

yang akan berikatan dengan bagian komplemennya. Metoda ini dapat mendeteksi polimorfisme DNA yang 

digunakan sebagai genetik marker untuk menentukan hubungan kekerabatan (Anggereini, 2008), menentukan 

struktur populasi pada spesies ikan yang bermigrasi (Hatanaka & Galetti, 2003), serta dapat membedakan 

geopopulasi dari spesies yang terisolasi secara geografis dan genetik (Fuchs et al., 1998). Kelebihan dari 

metode RAPD ini adalah menggunakan primer tunggal yang dapat mengamplifikasi secara acak, dan sederhana 

(Hayuningtyas & Kadarini, 2016), selain itu juga prosesnya tergolong cepat dan murah dalam mendapatkan 

data molekuler (Beaumont & Hoare, 2003). Menurut Randriani & Tresniawati (2012) metode RAPD dapat 

dengan cepat, mudah dan lebih ekonomis dalam menggambarkan marka molekuler untuk menggambarkan 

keragaman genetik dibandingkan metode Amplified Fragment Length Polymorphism (AFLP) serta Random 

Fragment Length Polymorphism (RFLP). Penanda molekuler dengan metode RAPD banyak digunakan untuk 

melihat keragaman genetik beberapa populasi ikan diantaranya adalah ikan Barbus sp. di Brazil (Velkova-

Jordanoska et al., 2010); ikan Rainbow di Papua Melanotaenia parva (Hayuningtyas & Kadarini, 2016), dan 

Melanotaenia ajamaruensis (Hayuningtyas et al., 2018); ikan Chana striata di Jawa, Sumatera dan Kalimantan 

Selatan (Gustiano et al., 2013) serta ikan Chana micropeltes di Kalimantan Tengah  (Muhajirah et al., 2021). 

Penelitian ini bertujuan untuk menggambarkan susunan DNA yang dianggap khas pada setiap individu 

ikan Ringau (D. microlepis) populasi Kalimantan Barat dan Sumatera Selatan. Susunan DNA ini perlu dilihat 

secara variasi antar individu dan variasi dalam satu populasi. Hasil dari penelitian keragaman genetik ikan 

Ringau (D. microlepis) populasi Kalimantan Barat dan Sumatera Selatan) ini diharapkan sebagai informasi 

dasar dalam pengembangan kegiatan pengelolaan ikan Ringau secara berkelanjutan. 
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  BAHAN DAN METODE 

Ikan uji 

Ikan uji yang digunakan dalam penelitian ini adalah ikan Ringau (D. microlepis) yang berasal dari 

populasi Kalimantan Barat dan Sumatera Selatan. Ikan Berjumlah 16 ekor. Dengan panjang standar 19,44-

48,92 cm. 

Metode Pengumpulan Sampel 

Pengambilan sampel dilakukan dengan purposive sampling dari lokasi di Taman Nasional Danau 

Sentarum, Kapuas Hulu, Kalimantan Barat dan Musi Rawas, Sumatera Selatan. Sampel diperoleh dengan 

menggunakan alat tangkap tradisional oleh nelayan (pancing). Ikan hasil tangkapan dalam kondisi hidup 

kemudian dibawa ke laboratorium penelitian di Balai Riset Budidaya Ikan Hias, Depok, Jawa Barat. Ikan 

kemudian diambil jaringannya dari sirip ekor (caudal fin). Jumlah ikan yang digunakan dalam penelitian ini 

adalah 16 ekor dari kedua populasi. Sampel kemudian diawaetkan dalam larutan alkohol 96%.  

Isolasi dan Ekstraksi DNA 

Isolasi dan ekstraksi DNA mengacu pada (Kusmini et al., 2011) dimana sampel sirip ikan Ringau 

yang telah diambil dibilas 2 kali dengan menggunakan akuades, lalu dikeringkan dengan tissue dan 

kemudian ditimbang sebanyak 10-20 mg. Ekstraksi DNA mengacu pada prosedur Wizard® Genomic DNA 

Purification Kit dengan menggunakan Kit DNA Purification Promega. Sampel dimasukkan dalam tabung 

mikro 1,5 ml dan ditambahkan 20 µl Proteinase-K. Sampel kemudian divortex selama 15 detik dan 

diinkubasi pada suhu 65oC selama 45 menit. Sampel yang telah diinkubasi ditambahkan RNAse 3 µl, 

divortex selama 15 detik dan diinkubasi selama 30 menit pada suhu ruang (37oC). Setelah itu sampel di 

spindown selama 15 detik. Sampel kemudian ditambahkan 200 µl Protein Precipitation Solution dan 

divortex kembali selama 15 detik. Selanjutnya, didinginkan dengan menggunakan es selama 5 menit. 

Sampel kemudian di sentrifuse 15.000 rpm selama 4 menit pada suhu 4oC. Supernatan pada sampel lalu 

dipindahkan ke tabung mikro yang baru berisi 600 µl isopropanol. Campurkan sampel dengan perlahan, 

kemudian dilakukan sentrifuse selama 1 menit pada 13.000 rpm. Kemudian buang supernatant dan 

tambahkan 600 µl etanol 70%. Campurkan dan sentrifuge Kembali selama 1 menit pada 13.000 rpm. 

Supernatan dibuang dan pellet dikering anginkan sampai etanol menguap dalam tabung mikro selama 15 

menit. Kemudian rehidrasi DNA sampel dengan 100 µl DNA Rehydration solution selama 1 jam pada suhu 

60oC dengan menggunakan water bath. 

Seleksi Primer 

Tahapan seleksi primer dilakukan dengan mengacu pada (Hayuningtyas & Kadarini, 2016). Langkah 

pertama yaitu dengan melakukan amplifikasi PCR menggunakan dua sampel genom DNA pada setiap 

populasi (yang memiliki kualitas genom yang baik) terhadap 14 (empat belas) primer RAPD (Tabel 1) yang 

sudah dioptimasi suhu annealing-nya. Seleksi primer dilakukan dengan melihat fragment yang dihasilkan 

dari amplifikasi RAPD. Jika kemunculan fragment konsisten dan polimorfik pada kedua sampel yang 

digunakan, maka primer dapat digunakan ke tahap selanjutnya.  

Tabel 1 Jenis primer RAPD yang digunakan dalam seleksi primer 

No Kode Primer Urutan Basa (5’-3’) Panjang nukleutida G+C 

(%) 

Suhu Didih 

(oc) 

1 OPB 10 CTGCTGGGAC 10 -mer 70 36,2 

2 OPA 01 CAGGCCCTTC 10-mer 70 36,4 

3 OPB 8 GTCCACACGG 10-mer 60 31,1 

4 OPA 9 GGGTAACGCC 10-mer 70 37,4 

5 OPC 5 GATGACCGCC 10-mer 70 37,6 

6 OPB 7 GGTGACGCAG 10-mer 70 38,1 

7 OPZ 13 GGGTCTCGGT 10-mer 70 38,0 

8 OPB 14 TCCGCTCTGG 10-mer 70 38,8 

9 OPG 16 AGCGTCCTCC 10-mer 70 38,8 

10 OPG 13 CTCTCCGCCA 10-mer 70 38,8 

11 OPB 13 TTCCCCCGCT 10-mer 70 41,8 

12 OPH 12 ACGCGCATGT 10-mer 60 40,4 

13 OPZ 05 GGCTGCGAGA 10-mer 70 41,2 

14 OPC 02 GTGAGGCGTC 10-mer 60 37,6 
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Amplifikasi PCR dengan metode RAPD 

Proses amplifikasi DNA akan dilakukan dengan Teknik PCR (Polymerase Chain Reaction) diawali 

dengan melakukan seleksi primer untuk mendapatkan 5 primer yang nantinya akan digunakan dalam 

penelitian ini. PCR dilakukan menggunakan Kit Dream Taq Mastermix Green, Thermo Scientific dengan 

komposisi reaksi yaitu: Master mix PCR 12,5 µl, primer Operon Technologies Primer set A, 1st BASE Pte 

Ltd 1 µl, template DNA 10,5 µl dan H2O 1 µl dengan total 25 µl dicampur menjadi 1 unit. Komposisi 

cocktail PCR yang telah dicampur dihomogenkan menggunakan vortex selama 15 detik dan dispindown. 

PCR akan dilakukan dengan program denaturasi sebanyak 35 siklus. PCR ini akan menggunakan mesin 

thermocycler gradient Applied Biosystem (AB) untuk mendapatkan suhu annealing yang sesuai untuk 

masing-masing primer. Tahapan program PCR dalam penelitian ini adalah denaturasi awal pada suhu 94oc 

selama 2 menit, 35 siklus yang terdiri dari denaturasi pada suhu denaturasi 94oc selama 1 menit, anneling  

sesuai dengan suhu pada setiap primer yang digunakan (Tabel 1) selama 2 menit, extention pada suhu 72oc 

selama 7 menit dan extention akhir pada suhu 4oc selama 5 menit.  

Elektroforesis 

Visualisisasi produk PCR dilakukan melalui tahapan elektroforesis yang mengacu pada (Muhajirah 

et al., 2021). Agar yang digunakan adalah gel agarose 2% ditimbang sebanyak 2 g dan ditambahkan TBE 

buffer 1 x (Tris Borate EDTA) sebanyak 100 ml. Larutan ini kemudian dipanaskan dan sekaligus diaduk 

(stirer) di atas hot plate pada suhu 200°C sampai larutan tersebut bewarna bening (± 10 menit), kemudian 

ditambahkan pewarna gel GreenSafe Premium (NZYTech) sebanyak 10 µl. Kemudian dituang ke dalam 

cetakan agar dan dibentuk sumur gel dengan menggunakan sisir gel. Gel dibiarkan membeku dan sisir 

diambil dengan hati-hati. Gel kemudian ditempatkan pada alat/ tangki elektroforesis dengan posisi lubang 

berada pada kutub negatif. Tuangkan buffer TBE 0,5 x hingga seluruh permukaan terendam. Masukkan 

sebanyak 1,5 µL marker dan 3 µL produk PCR ke dalam sumur elektroforesis. Hubungkan elektroda dengan 

power supply. Elektroforesis dilakukan menggunakan Bio Rad Gel Electrophoresis Unit pada voltase 100 

V selama 35 menit. Ukuran fragmen DNA produk PCR dapat dilihat berdasarkan ukuran marker 100 bp 

(Vivantis). Selanjutnya hasil PCR divisualisasikan pada Gel Doc UV transilluminator AlphaImager Mini 

dan dilakukan analisa data. 

Analisis Data 

Keragaman genetik diuji dengan uji perbandingan Fst berpasangan menggunakan software TFPGA 

(Tools For Population Genetic Analyses). Hubungan kekerabatan antar populasi dianalisis berdasarkan jarak 

genetik dengan Unweighted Pair Group Arithmetic Average (UPGMA) dan disajikan dalam bentuk 

dendogram. Analisis diawali dengan melakukan scoring kemunculan fragmen DNA pada hasil elektroforesis 

dari lima jenis primer RAPD (hasil seleksi primer) yang digunakan, selanjutnya fragmen yang dihasilkan 

diubah menjadi data biner. Angka satu (1) merupakan nilai untuk kemunculan fragmen dan angka dua (2) 

merupakan nilai untuk ketidakmunculan fragmen. Keberadaan fragmen yang terbentuk dianggap merupakan 

satu buah lokus. Hasil yang diperoleh dari data biner kemudian dianalisis menggunakan software TFPGA, 

sehingga dihasilkan nilai derajat polimorfisme, heterozigositas, dan jarak genetik.  
  

HASIL DAN PEMBAHASAN 

 

Hasil 

Hasil dari screening 14 primer yang digunakan pada penanda RAPD memperoleh hasil seperti 

ditampilkan pada Gambar 1 berikut.  
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Gambar 1. Hasil screening menggunakan 14 primer RAPD 

Hasil Screening menunjukkan bahwa dari 14 primer yang digunakan ada 5 primer yang berhasil 

muncul polimorfik dan konsisten. Kelima primer yang berhasil muncul ini selanjutnya digunakan dalam 

penelitian ini yaitu OPZ 13, OPC 2, OPB 7, OPZ 5, dan OPH 12. Selanjutnya dilakukan analisis dengan 5 

primer terpilih. Hasil dari amplifikasi pada 16 sampel tersebut disajikan pada Gambar 2 berikut.  

  

  

 

Gambar 2. Hasil amplifikasi DNA sampel ikan Ringau (D. microlepis) populasi Kalimantan Barat dan 

Sumatera Selatan menggunakan primer OPZ 13, OPC 2, OPB 7, OPZ 5, dan OPH 
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Berdasarkan hasil amplifikasi DNA sampel ikan Ringau (D. microlepis) populasi Kalimantan Barat 

dan Sumatera Selatan menggunakan primer OPZ 13, OPC 2, OPB 7, OPZ 5, dan OPH 12 menunjukkan 

bahwa jumlah lokus dikedua populasi adalah 72 lokus dengan nilai kisaran per primer adalah 10-18 lokus. 

Jumlah lokus terbanyak berada pada primer OPH 12 dengan 18 lokus. Jumlah lokus paling sedikit pada OPZ 

13 dengan 10 lokus. Jumlah fragmen dan ukuran fragmen DNA pada kelima primer yaitu antara 1-14 dengan 

kisaran 250-3000 pasang basa. Jumlah fragmen tertinggi adalah pada primer OPH 12 sampai 3000 pasang 

basa dan jumlah fragmen terendah adalah pada primer OPZ 5 sebesar 1850 pasang basa. Jumlah fragmen 

DNA populasi Kalimantan Barat adalah 4-14 fragmen dengan 250-3000 pasang basa, sedangkan populasi 

Sumatera Selatan adalah 1-13 fragmen dengan 250-3000 pasang basa. Kisaran jumlah fragmen tertinggi pada 

populasi Kalimantan Barat dan Sumatera Selatan adalah pada primer yang sama yaitu OPB 07. Dengan 

kisaran jumlah fragmen populasi Kalimantan Barat adalah 4-14 dengan ukuran fragmen 250-2000 pasang 

basa, sedangkan populasi Sumatera Selatan adalah 5-13 fragmen dengan ukuran 250-2300 pasang basa. Hal 

ini seperti disajikan pada Tabel 2 berikut ini.  

Tabel 2. Jumlah dan ukuran fragmen DNA populasi 

Primer Kisaran Jumlah 

Fragmen 

Kisaran Ukuran Fragmen Jumlah lokus 

per primer 

Kalimantan 

Barat 

Sumatera 

Selatan 

Kalimantan 

Barat 

Sumatera 

Selatan 

 

OPZ 13 4-6 2-6 500-1900 500-1800 10 

OPC 02 6-10 6-9 450-2000 450-2000 15 

OPB 07 4-14 5-13 250-2000 250-2300 16 

OPZ 05 10-12 6-12 250-1850 250-1850 13 

OPH 12 5-13 1-12 250-3000 250-3000 18 

Total Kisaran  4-14 1-13 250-3000 250-3000 72 

Hasil analisa nilai heterozigositas dan persentase polimorfisme ikan Ringau (D. microlepis) populasi 

Kalimantan Barat dan Sumatera Selatan disajikan pada Tabel 3 berikut ini 

Tabel 3. Tingkat heterozigositas populasi dan presentase polimorfisme 

Populasi Heterozigositas Polimorfisme (%) 

Kalimantan Barat 0,2567 66,6667 

Sumatera Selatan 0,2817 75,0000 

Antar populasi 0,3219 84,7222 

Berdasarkan data pada Tabel 3 diatas diperoleh nilai keragaman genetik berdasarkan tingkat 

heterozigositas populasi dan presentase polimorfisme. Pada populasi Kalimantan Barat dan Sumatera Selatan 

tidak berbeda yaitu 0,2567 dan 0,2817. Nilai persentase polimorfisme adalah 66,67% dan 75%. Secara 

keseluruhan nilai heterozogositas dan persentase polimorfisme antar populasi Kalimantan Barat dan 

Sumatera Selatan adalah 0,32 dan 84,72%.   

Untuk melihat perbedaan keragaman genetik dilakukan uji statistik menggunakan perbandingan 

berpasangan Fst. Hasil uji statistik perbandingan berpasangan Fst disajikan pada Tabel 4 berikut ini. 

Tabel 4. Hasil uji perbandingan berpasangan FST 

Populasi Kalimantan Barat Sumatera Selatan 

Kalimantan Barat *****  

Sumatera Selatan 0,2267ns ***** 

Keterangan: p>0,05 = tidak berbeda nyata (ns); p<0,05 = berbeda nyata 

Berdasarkan data pada Tabel 4 dapat dilihat bahwa keragaman genetik ikan Ringau (D. microlepis) 

populasi Kalimantan Barat dan Sumatera Selatan tidak berbeda nyata secara statistik.  

Untuk menggambarkan hubungan kekerabatan berdasarkan jarak genetik ikan Ringau (D. microlepis) 

populasi Kalimantan Barat dan Sumatera Selatan maka disajikan Tabel 5 dan Gambar 3 berikut ini. 
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Tabel 5. Jarak genetic ikan Ringau (D. microlepis) populasi Kalimantan Barat dan Sumatera Selatan 

Populasi Kalimantan Barat Sumatera Selatan 

Kalimantan Barat *****  

Sumatera Selatan 0,1248ns ***** 

 

 

Gambar 3. Visualisasi jarak genetik ikan Ringau (D. microlepis) populasi Kalimantan Barat dan Sumatera 

Selatan 

Berdasarkan data pada Tabel 5 dan Gambar 3 diatas dapat dilihat bahwa dendogram hubungan 

kekerabatan ikan Ringau (D. microlepis) yang terbentuk pada populasi Kalimantan Barat dan Sumatera 

Selatan dengan menggunakan hubungan Unweight Pair Group Aritmatic Average (UPGMA) menunjukkan 

jarak node yaitu 0,3409, dengan jarak genetik yaitu 0,1248.  

. 

Pembahasan 

Keragaman genetik merupakan salah satu parameter kunci yang digunakan untuk mengetahui tingkat 

kebugaran dalam populasi yang dapat menjamin keberlanjutan dan kemampuan merespon seleksi alam atau 

buatan (Lorenzen et al., 2012). Meskipun demikian hal ini masih dapat dipengaruhi oleh faktor lingkungan 

dan kondisi habitat. Polimorfisme DNA tergantung pada keberadaan gen alel yang berbeda, hal ini 

dikarenakan perubahan dalam urutan DNA dan jumlah total karakteristik genetic menentukan susunan 

genetic suatu spesies (Singh et al., 2021). Adanya polimorfisme dan heterozigositas membuktikan 

kemampuan menyesuaikan diri kepada lingkungan. Nilai polimorfisme dan heterozigositas dipengaruhi oleh 

banyak faktor, diantaranya adalah laju mutasi atau pertukaran gen, migrasi atau aliran genetik (genetic drift) 

antar populasi serta adanya seleksi atau persilangan (Muhajirah et al., 2021). Menurut (Gunadi et al., 2016) 

nilai keragaman genetik dapat dibagi menjadi tiga (3), yaitu rendah (0-20%), sedang (20-50%) dan tinggi 

(>50%). Pada penelitian ini berdasarkan nilai persentase polimorfisme ikan Ringau (D. microlepis) populasi 

Kalimantan Barat dan Sumatera Selatan didapatkan nilai 66,67% dan 75%. Nilai persentase polimorfik ini 

tergolong tinggi dibandingkan dengan populasi ikan air tawar lainnya di Indonesia seperti ikan Kelabau 

(Osteochilus kelabau) di Kapuas Hulu Kalimantan Barat 5,26% (Kusmini et al., 2011), ikan Gabus (Chana 

striata) di Kalimantan Tengah 40% (Kusmini et al., 2015), dan ikan Gabus (Chana micropeltes) di 

Kalimantan Tengah 43% (Muhajirah et al., 2021). Persentase polimorfisme ikan Ringau (D. microlepis) 

populasi Kalimantan Barat dan Sumatera Selatan ini tidak jauh berbeda dengan ikan Rainbow Ajamaru 

(Melanotaenia ajamaruensis) di Papua yaitu sebesar 62,5% (Hayuningtyas et al., 2018). Keragaman genetik 

yang lebih tinggi menunjukkan kemampuan beradaptasi lebih baik dengan perubahan lingkungan yang 

fluktuatif sehingga bisa bertahan hidup (Kusmini et al., 2015) 

Nilai Heterozigositas menggambarkan potensi suatu individu untuk dapat beradaptasi terhadap 

lingkungannya (Irmawati et al., 2021). Menurut Allendorf et al (2012) nilai heterozigositas berkisar dari nol 

(0) sampai satu (1), semakin rendahnya nilai heterozigositas suatu populasi maka semakin membahayakan 

kelestarian suatu populasi karena munculnya alel yang homozigot. Nilai heterozigositas spesies ikan Ringau 

(D. microlepis) populasi Kalimantan Barat dan Sumatera Selatan yang diperoleh dalam penelitian ini adalah 
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0,2567 dan 0,2817. Hal ini sejalan dengan hasil penelitian yang dilakukan di Thailand dimana ikan spesies 

D. microlepis menunjukkan tingkat heterozigositas yang lebih tinggi yaitu 0,239 dibanding spesies D. 

undecimradiatus (0,221), D. polota (0,214), D. campbell (0,185) dan D. pulcher (0,142)  (Udduang & 

Thanatip, 2018). Semakin tinggi nilai heterozigositasnya maka kemampuan spesies tersebut dialam akan 

semakin adaptif. Tingkat adaptasi ikan Ringau (D. microlepis) dapat mencapai sintasan 100% dalam 

lingkungan terkontrol dan gonadnya berkembang hingga 66% pada Tingkat Kematangan Gonad (TKG) II 

dan III (Zamroni et al., 2021). Semakin besar angka heterozigositas maka banyak pula gen yang ikut serta 

dalam menyumbangkan tingkat kesegaran sesuatu populasi (Kusmini et al., 2015).  

Berdasarkan pengujian melalui uji perbandingan Fst spesies ikan Ringau (D. microlepis) populasi 

Kalimantan Barat dan Sumatera Selatan yang diperoleh dalam penelitian ini adalah tidak berbeda nyata 

(p>0,05). Hal ini menujukkan bahwa tidak ditemukan perbedaan genetik yang nyata dan memiliki banyak 

unsur kesamaan materi genetik antara populasi Kalimantan Barat dan Sumatera Selatan. Apabila mengacu 

pada masa Pleistocene (sekitar 11.500-2.500.000 tahun yang lalu) dimana sungai di Kalimantan Barat (sungai 

Kapuas) dan sungai di Sumatera Selatan (sungai Musi) adalah saling terhubung (Voris, 2000), maka dapat 

diduga bahwa populasi dari ikan Ringau (D. microlepis) populasi Kalimantan Barat dan Sumatera Selatan 

berasal dari nenek moyang yang sama. Peta sungai purba diilustrasikan pada Gambar 3 berikut.  

 

Gambar 4. Sistem sungai purba; Sungai Kapuas (SKp), Sungai Musi (SMs). (Hutama et al., 2016) 

Berdasarkan hasil jarak genetik pada Tabel 5 maka terlihat bahwa spesies ikan Ringau (D. microlepis) 

populasi Kalimantan Barat dan Sumatera Selatan yang diperoleh dalam penelitian ini adalah 0,1248. Nilai 

jarak genetik yang didapat pada penelitian ini termasuk kedalam kategori sedang. Menurut (Yuliani et al., 

2017) Nilai kisaran jarak genetik terbagi menjadi tiga (tiga) yaitu: Jarak genetik rendah (0,01-0,099), sedang 

(0,1-0,99) dan tinggi (1,0-2,0). Jarak genetik dapat memberikan gambaran terkait bentuk kekerabatan antar 

populasi. Semakin kecil nilai jarak genetic yang didapat maka semakin dekat keragamannya (Nugroho et al., 

2007). Jarak genetik yang sedang ini menunjukkan masih adanya kekerabatan spesies ikan Ringau (D. 

microlepis) antara populasi Kalimantan Barat dan Sumatera Selatan. Hal ini memperkuat dugaan bahwa 

spesies dari kedua populasi ini berasal dari nenek moyang yang sama. Dimana telah terjadi pertukaran genetik 

pada kedua sistem sungai purba di Sungai Kapuas dan Sungai Musi yang kemungkinan telah berlangsung 

pada waktu yang lebih lama dari 20.000 tahun yang lalu. Populasi yang terbentuk sekarang merupakan hasil 

S.Musi 

S.Kapuas 
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dari terpisahnya populasi Kalimantan dan Sumatera karena adanya kenaikan air laut pada masa zaman 

glaciaton di masa Pleistocene (Voris, 2000). 

  

KESIMPULAN 

Keragaman genetik Ikan Ringau (D. microlepis.) yang ditemukan pada populasi Kalimantan Barat 

dan Sumatera Selatan berdasarkan persentase polimorfisme adalah 66,67% dan 75% dengan nilai 

heterozigositas adalah 0,2567 dan 0,2817. Berdasarkan jarak genetik didapatkan nilai jarak genetik 0,124 dan 

termasuk kategori sedang. Ikan Ringau (D. microlepis.) yang ditemukan pada populasi Kalimantan Barat dan 

Sumatera Selatan tidak ada perbedaan yang nyata antar populasi. Informasi dasar ini bermanfaat untuk 

pengembangan konservasi biologi spesies Datnioides microlepis yang berasal dari populasi Kalimantan Barat 

dan Sumatera Selatan melalui kegiatan konservasi exsitu (domestikasi) dan pemuliaan ikan. 
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