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Abstract. Yellowfin tuna (Thunnus albacores) is a large, pelagic, and migratory species of tuna that inhabits Moluccas Sea
in Indonesia, and most sea environment worldwide. However, high fishing activities tend to happen in the Indonesia region
and catch product appear to be decreasing. A better understanding of yellowfin tuna genetic diversity is required fo plan better
conservation strategy of tuna. The study was conducted to infer the genetic diversity of yellowfin tuna (1. albacores) in the
Moluccas Sea. A total of 41 tissue samples of yellowfin tuna were collected from two regions in the Moluccas Sea (North
Moluccas and Ambon) during an expedition in February 2013. The results showed that genetic diversity and nucleotide
diversity of yellowfin tuna from North Moluccas population was 0.984 and 0.021, respectively; while in Ambon population,
the genetic and nucleotide diversities were 1.00 and 0.018, respectively. The high genetic diversity (0.990) and nucleotide
diversity (0.020) between two populations were observed. Based on phylogenetic analysis, no genetic differentiation between the
two populations in Moluccas Sea was revealed .
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Abstrak. Tuna sitip kuning (Thunnus albacores) adalah ikan komersial penting dan ditemukan di Laut
Maluku, Indonesia. Tetapi, aktivitas penangkapan ikan tuna sitip kuning dapat menurunkan kualitas dan
kuantitas stok ikan, schingga perlu adanya pengkajian keragaman genetik ikan tuna sirip kuning.
Pemahaman yang baik tentang keragaman genetika dibutuhkan untuk merencanakan strategi konservasi
tuna yang lebih baik. Penelitian ini bertujuan untuk mengetahui keragaman genetik ikan tuna sirip kuning
dari dua populasi di Laut Maluku. Sebanyak 41 sampel jaringan dari tuna sirip kuning dikumpulkan dari
dua populasi di Laut Maluku (Maluku Utara dan Ambon) selama ckspedisi pada bulan Februari 2013.
Hasil penelitian menunjukkan bahwa keragaman genetik populasi tuna sirip kuning pada perairan Maluku
Utara dan Ambon masing-masing sebesar 0,984 dan 1,00 sedangkan nilai keragaman nukleotida masing-
masing bernilai 0,021 dan 0,018. Nilai keragaman genetik dan keragaman nukloetida yang tinggi didaptkan
antar kedua populasi masing-masing sebesar 0,990 dan 0,020. Berdasarkan analisis filogenetik, dua
populasi di Laut Maluku ini memiliki kedekatan secara genetik.

Kata kunci : Genetika populasi; Keragaman haplotipe; Segitiga Terumbu Karang; Filogenetika;

Polymerase Chain Reaction (PCR)

Pendahuluan

Tuna sitip kuning (Thunnus albacares) adalah ikan komersial penting dan ikan ini hidup di perairan
tropis dan subtropis (Wu ez a/, 2010; Collette and Nauen, 1983). Sibert ¢ o/ (2006) dan Williams dan
Terawasi (2009) melaporkan sejak 1950-210 telah terjadi peningkatan penangkapan ikan tuna sirip kuning
di Samudera Pasifik setiap tahunnya dengan nilai penjualan ikan tuna hingga tahun 2008 diperkirakan
mencapai 5 milyar US$. Namun dilaporkan bahwa telah terjadi penurunan hasil tanggkapan sebesar 8%
pada tahun 2010 berbanding tahun 2009 (ISSFT, 2012) melaporkan.

Perairan Maluku Utara merupakan salah satu daerah potensial ikan pelagis besar khususnya ikan
tuna (KKP, 2011). Potensi sumberdaya ikan tuna di perairan ini didukung oleh letak geografis yang
berbatasan langsung dengan Samudera Pasifik, Laut Seram, Laut Maluku, Laut Halmahera dan Laut Banda
yang merupakan jalur masuknya Arus Lintas Indonesia. Total produksi penangkapan ikan tuna Maluku
Utara pada Tahun 2011 sebesar 106,5 ton (KKP, 2011). Selain itu Perairan Maluku Utara masuk dalam
kawasan segitiga terumbu karang yang mempunyai biodiversitas spesies laut yang tinggi (Allen, 2000).
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Intensitas penangkapan ikan tuna di Perairan Maluku Utara tergolong tingegi Kondisi ini
dikhawatirkan akan menyebabkan terjadi kelebihan tangkap sehingga akan menyebabkan penurunan
populasi ikan tuna sitip kuning di perairan Maluku Utara. Untuk mengantisipasi hal tersebut diperlukan
suatu program konservasi, untuk melindungi ikan tuna sirip kuning tersebut dari kelangkaan. Salah satu
upaya yang dapat dilakukan adalah melalui konservasi genetik, untuk tujuan tersebut perlu adanya kajian
tentang keragaman genetik populasi ikan tuna sirip kuning, sehingga dapat dijadikan dasar bagi penetapan
kebijakan pengelolaan dan konservasi genetik ikan tuna sirip kuning di kawasan ini. Penelitian terdahulu
tentang keragaman genetik ikan tuna sirip kuning telah dilakukan oleh Scoles dan Graves (1993) di
Samudera Pasific; Permana e a/. (2007), Motia ef al. (2009) dan Wu e a/. (2010) di Samudera Pasifik dan
Hindia; Kunal dan Kumar (2013) di perairan Hindia dan Kunal ef @/, (2014) di sepanjang pesisir India.

Kajian keragaman genetik bertujuan untuk mengetahui keragaman genetik dengan melihat apakah
tetjadi perpindahan genetik diantara populasi sehingga bisa menentukan status hidup populasi (Santos ez
al., 2010). Keragaman genetik mempunyai arti penting dalam stabilitas dan ketahanan populasi (Ferguson
et al., 1995). Menurut Frakham (1999) kehilangan keragaman genetik akan mengurangi kemampuan spesies
tersebut untuk beradaptasi terhadap perubahan lingkungan. Keragaman genetik juga mempunyai dampak
secara langsung maupun tidak terhadap populasi, komunitas, dan ekosistem (Hughes ¢ a/., 2008). Selain itu
pemahaman tentang struktur populasi juga bertujuan untuk keberlanjutan dan efektifitas manajemen
sumberdaya (Nishida ez a/, 1998; Chiang ez al,, 2006; Chiang et al, 2008). Informasi genetik pada ikan
dengan migrasi yang tinggi seperti tuna sangat penting diketahui untuk pemanfaatan yang bersifat lestari
(Santos ez al, 2010). Nilai komersial dan ekonomi yang tinggi ikan tuna sirip kuning menjadi alasan
pentingnya pemahaman guna efektifitas pengelolaan sumberdaya perikanan yang berkelanjutan (Wu ef 4/,
2010).

Metode yang digunakan untuk mengetahui informasi keragaman genetik adalah teknik DNA
sequensing. Metode PCR-sequencing dapat digunakan untuk memperoleh urutan basa nukleotida pada
molekul DNA (Sanger e al, 1977). Selain itu teknik ini sangat mudah, cepat, efisien (Graham dan Hill,
2001; Ubadillah dan Sutrisno, 2009). Metode ini melibatkan proses reaksi, pemisahan, deteksi dan data
untuk mendapatkan sekuens dari DNA (Nunnally, 2005). Sampai saat ini penelitian tentang keragaman
genetika ikan tuna sirip kuning yang tertangkap di Perairan Maluku belum pernah dilakukan Oleh karena
itu disini dilaporkan tentang keragaman genetik ikan tuna sirip kuning dari dua populasi di Laut Maluku.

Bahan dan Metode
Koleksi sampel

Pengambilan sampel ikan tuna dilakukan pada bulan Februari 2013 di lokasi Pangkalan
Pendaratan Ikan (PPI) dan Pelabuhan Perikanan Nusantara (PPN) di Maluku Utara (33 sampel) , serta di
Ambon (8 sampel) (Gambar 1). Analisis sampel dilakukan di Indonesian Biodiversity Research Center (IBRC)
Bali dan Laboratorium Biodiversitas dan Biosistematika Kelautan IPB. Setiap sampel di foto, diukur
panjangnya dan diambil bagian sirip pektoral sepanjang 3 cm, kemudian di simpan dalam ##be berisi etanol
96% untuk pengawetan.
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Gambar 1. Lokasi sampling tuna sirip kuning (Thunnus albacores) di Perairan Laut Maluku, Indonesia
(bintang merah = Maluku Utara, segitiga biru = di Ambon)
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Ekstraksi, polymerase chain reaction, elektroforesis dan sekuensing DNA

Isolasi DNA mitokondria dilakukan dengan larutan Chelex 10% (Walsh e a/, 1991). Profil
ekstraksi meliputi setitik sampel yang dimasukkan kedalam ##be lalu divortex dan disentrifuge selama + 20
detik, kemudian dipanaskan dalam Jeat blok dengan suhu 95°C selama + 45 menit. Setelah dipanaskan,
tube kembali divortex dan disentrifuge selama lebih kurang 20 detik.

Amplifikasi Polymerase Chain Reaction dilakukan pada lokus MtDNA control region menggunakan
primer forward CRK 5-AGCTC AGCGC CAGAG CGCCG GTCTT GTAAA-3 dan primer reverse
CRE 5-CCTGA AGTAG GAACC AGATG-3 (Lee ¢t al., 1995). Profil PCR meliputi denaturasi awal
pada suhu 94°C selama 15 detik, 38 siklus yang meliputi denaturasi pada 94°C selama 30 detik, annealing
pada 50°C selama 30 detik, dan extension pada 72°C selama 45 detik, selama 72°C untuk 5 menit.
Pengecekan kualitas produk DNA dilakukan dengan elektroporesis. Pembuatan gel agarosa 1 gram dan
dimasukkan kedalam erlenmeyer, ditambahkan 75 mL TAE 1x dan dipanaskan di dalam mikrowave
kemudian ditambahkan 4 ul. EtBr. Gel agarosa dituangkan di cetakan yang sudah dipasang sisit pembuat
sumur dan didiamkan selama 30 menit. Hasil PCR dikirim ke Berkeley Sequencing Facility dengan metode
Sanger (Sanger et al., 1977).

Analisis data

Analisis daerah sekuen mtDNA control region menggunakan soffware MEGAS (Tamura et al.,
2011). Pada software ini dilakukan proses penjajaran sekuen agar dapat melihat kemiripan yang nyata antar
sekuens dengan metode DNA Weight Matrix ClustalW (1.6) dan Translation Weight (0.5) serta identifikasi
spesies melalui aplikasi Blast (Basic Local Aligment Tools). Tingkat keragaman genetik pada data sekuens
mtDNA control region menggunakan aplikasi DnaSP 4.0 (Rozas e# a/., 2003). Deskripsi analisis statistik
yaitu pengukuran keragaman haplotipe (H,) dan keragaman nukleotida () berdasarkan Nei (1987). Analisis
filogenetik dilakukan dengan melibatkan seluruh sampel ikan tuna sirip kuning yang ditemukan
menggunakan metode neighbor joining, model evolusi Kimura 2-parameter dan replikasi bootstraps 1000
dengan aplikasi MEGAS.

Hasil dan Pembahasan
Karakteristik molekuler

Panjang fragmen hasil amplifikasi PCR dengan menggunakan MtDNA control region dan primer
CRK-CRE ditemukan 517 bp (base pairs) dari total 41 sampel. Panjang fragmen hasil penelitian ini sama
dengan panjang basa (bp) untuk spesies tuna sirip kuning (Thunnus albacares) yang ditemukan oleh Kunal ez
al. (2014) yaitu sepanjang 500 bp, namun lebih panjang dari yang ditemukan oleh Ely ez a/ (2005)
sepanjang 333 bp, Scoles dan Graves (1993) sepanjang 304 bp dan Wu e a/. (2010) sepanjang 366 bp,
Chiang ez al. (2000) sepanjang 380 bp dari spesies tuna mata besar (Thunnus obesus), dan Martinez dan
Zardoya (2005) yang menemukan panjang fragmen 409 dari spesies tuna mata besar (Thunnus obesus).
Namun, sedikit berbeda dengan Niwa e 2/ (2003) yang memperoleh total ukuran panjang basa 1900 bp.
Perbedaan panjang primer diakibatkan oleh penggunaan jumlah sampel yang berbeda, namun tidak
menunjukan adanya pengaruh terhadap hasil analisis sekuens pada tiap sampel.
Keragaman genetik

Secara keseluruhan deskripsi statistik keragaman genetik disajikan pada (Tabel 1). Nilai keragaman
haplotipe (Hd) populasi tuna sirip kuning pada perairan Maluku Utara sebesar 0,984 dan keragaman
nukleotida (7) bernilai 0,021, sedangkan keragaman genetik di perairan Ambon 1,00 dan nukleotida 0,018.
Nilai keragaman genetik antar kedua populasi adalah 0,990 dan keragaman nukelotida 0,020. Tingginya
nilai keragaman genetik populasi ikan tuna sirip kuning yang ditemukan sama seperti yang dilaporkan oleh
Scoles dan Graves (1993) di Samudera Pasifik (0,840). Keragaman genetik yang tinggi juga telah
dilaporkan oleh beberapa penelitian lainnya diantaranya Moria ef a/. (2009) yang memperoleh keragaman
genetik ikan sirip kuning berdasarkan sampel larva sebesar 0,878, Wu ¢f 4/ (2010) keragaman genetik ikan
tuna sirip kuning sebesar 0,992 di Barat Samudera Pasifik dan 0,999 di Barat Samudera Hindia, serta Kunal
dan Kumar (2013) memperoleh keragaman genetik tuna sirip kuning sebesar 0,998. Hasil penelitian ini,
mirip dengan laporan hasil penelitian ikan wigratory pelagis lainnya seperti tuna albacore (Thunnus alalunga),
tuna mata besar (Thunnus obesus) dan ikan cakalang (Katsuwonus pelamis) (Catlsson et al., 2004; Chiang ez
al., 2006, 2008; Martinez dan Zardoya, 2005; Martinez ef al., 2006; Nugraha, 2009; Dammannaggoda, 2007;
Suman e¢f al., 2013). Kemiripan tingkat keragaman genetik tuna merupakan ciri dari ikan dengan tingkat
migrasi yang ditinggi, dimana tuna merupakan ikan bermigrasi jauh. Zona migrasi yang luas pada ikan tuna
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memberikan peluang adanya pertemuan antar populasi dan menuntup kemungkinan tetjadinya inbreeding
didalam populasi, sehingga dengan demikian pola genetik ikan tuna akan beragam dan menyebabkan
tingginya keragaman genetik. Zardoya e a/. (2004) mengatakan keragaman genetik yang tinggi pada tuna
merupakan tipe pola genetik ikan famili Scrombridae.

Hasil analisis keragaman genetik dari 41 individu ikan tuna sirip kuning pada kedua perairan
terdapat 33 haplotipe yang berbeda dan 7 haplotipe yang sama dan 1 haplotipe berada pada dua individu
yang berbeda lokasi. Distribusi haplotipe pada dua individu yang sama terdapat pada populasi ikan tuna
sirip kuning Maluku Utara yakni haplotipe 9 pada individu 1 dan 27, haplotipe 11 pada individu 3 dan 29,
haplotipe 14 pada individu 7 dan 31, haplotipe 15 pada individu 8 dan 9, haplotipe 16 pada individu 10
dan 33, haplotipe 19 pada individu 13 dan 28, haplotipe 24 pada individu 18 dan 19 sedangkan 1
haplotipe yang tersebar pada dua individu yang berbeda lokasi adalah haplotipe 3 pada individu 3 di
Ambon dan individu 4 pada Maluku Utara.

Tabel 1. Jumlah haplotipe (H#), keragaman haplotipe (Hd), keragaman nukleotida (z)
dan jumlah sampel (n) ikan tuna sitip kaning (Thunnus albacares) pada populasi Maluku Utara dan Ambon
di perairan Laut Maluku, Indonesia.

Populasi Hn Hd Il n
Maluku Utara 25 0,984 0,021 33
Ambon 8 1 0,018 8
Semua Populasi 33 0,990 0,020 41

Hasil penelitian yang menunjukan adanya distribusi haplotipe didukung oleh penelitian Wu e7 4/
(2010) yang menemukan 111 total haplotipe yang berbeda dari total 124 sampel yang di ambil. Niwa e# a/.
(2003) juga menemukan distribusi haplotipe pada setiap individu yang berbeda dimana dari total 28 yang di
analisis, terdapat 18 haplotipe spesifik pada setiap individu, 8 haplotipe terdapat pada dua individu dan 1
haplotipe menyebar di empat individu. Banyaknya haplotipe yang berbeda menunjukan bahwa variasi
haplotipe pada ikan tuna sirip kuning sangat tinggi. Jumlah haplotipe dengan tipe yang beragam
memberikan pengaruh pada keragaman genetik dalam suatu populasi. Semakin beragam tipe komposit
haplotipe tingkat keragaman genetik populasi genetik pada satu populasi akan semakin tinggi dan begitu
juga sebaliknya (Smith dan Chesser, 1981).

Tingginya nilai keragaman haplotipe diduga disebabkan oleh dua hal; Pertama, meski adanya
tekanan penangkapan secara berkala terhadap ikan tuna sirip kuning namun ukuran populasi dalam jumlah
yang besar masih tersedia di perairan antar samudera atau perairan lokal pada suatu negara. Populasi yang
menyebar secara luas mengakibatkan penangkapan ikan tuna mata besar hanya pada sub yang berjumlah
kecil pada suatu perairan. Hal ini sesuai dengan hasil penelitian Ely ¢f a/. (2005) terdapat sub populasi pada
populasi ikan tuna sirip kuning di Samudera Atlantik. Hal yang sama juga dilaporkan Grewe dan Hampton
(1998) yang menemukan terdapat sub populasi ikan tuna mata besar di perairan Samudera Pasifik.
Tingginya keanekaragaman genetik spesies ikan laut seperti tuna kuning mungkin juga dijelaskan oleh
karakteristik mereka dari ukuran populasi yang besar dan distribusi yang luas di seluruh dunia (Avise, 1998;
Chiang et al., 2000); Kedua,faktor kemampuan migrasi yang tinggi dimana migrasi akan menyebabkan
tetjadinya perkawinan silang dan percampuran gen antar populasi. Pernyataan ini didukung oleh Wild
(1994) dan Grant (1985) yang melaporkan bahwa kemampuan migrasi ikan tuna yang tinggi berbanding
dengan spesies ikan laut lainya memberikan peluang untuk bertemu dan dan mengakibatkan terjadi
persilangan genetik yang tingei. Ely e a/. (2005) mengatakan bahwa ikan tuna sirip kuning adalah spesies
yang bersifat pelagis dan migratory yang tersebar di daerah tropik dan sub tropic secara luas. Palumbi
(1994) mengatakan ikan tuna memiliki kemampuan untuk dapat bermigrasi secara jauh, berdistribusi
secara kosmopilitan dan memiliki ukuran populasi yang besar.
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Populasi dengan keragaman genetik yang tinggi memiliki peluang hidup yang lebih baik karena
setiap gen memiliki respon yang berbeda-beda terhadap kondisi lingkungan. Kehadiran berbagai macam
gen dari individu-individu di dalam populasi menambah kemampuan populasi dalam merespon perubahan
lingkungan. Perpindahan materi genetik antar populasi yang berbeda lokasi mempengaruhi keragaman
genetik (Soelistyawati, 1996). Keragaman genetik yang tinggi di dalam populasi ikan dapat melindungi dari
gangguan lingkungan (Hartl dan Jones, 1998).

Nilai keragaman genetik ikan tuna sirip kuning yang tinggi menunjukan bahwa tuna memiliki
tingkat keragaman genetik yang lebih tinggi jika dibandingkan dengan ikan laut lainya seperti ikan kakap
merah yang memiliki kisaran nilai keragaman genetik 0.099 (Permana ez a/., 2003), ikan kerapu bebek yakni
0,7749-0,7940 (Sembiring ef al., 2013), ikan karang (famili Pomacanthidae dan Chaetodontidae) dari pantai
Brazil dengan nilai keragaman genetik berada diantara 0,197- 0,467 (Affonso dan Galetti, 2007), ikan
malalugis yang diperoleh berkisar 0,3698 (Zamroni, 2012), dan pada ikan anggoli (Pristipomoides multidens)
berkisar antara 0,007-0,417 (Wigati ez a/, 2003). Perbedaan tingginya keragaman genetik ini mungkin
diakibatkan oleh sifat migrasi dan penyebaran tuna yang tinggi dan bergerombol sehingga memberikan
peluang bertemu dengan kelompok lain di berbagai perairan, dibandingkan ikan kerapu, kakap, malalugis,
ikan karang dan ikan anggoli yang relatif hidup dalam kelompok dan hanya berada di wilayah tertentu serta
kemampuan migrasi yang rendah.

Keragaman haplotipe yang tinggi dari hasil penelitian ini memberi kesimpulan bahwa kedua
kelompok ikan tuna sitip kuning ini masih memiliki kemampuan beradaptasi yang baik terhadap
perubahan lingkungan yang terjadi. Taylor dan Aarsen (1988) menjelaskan bahwa spesies dengan
kemampuan beradaptasi yang baik akan menghasilkan variasi fenotip dan genotip yang baik sebagai respon
terhadap kondisi lingkungan tertentu sehingga dapat meningkatkan kemampuan individu untuk tetap
bertahan hidup dan berkembang biak. Keanekaragaman penting untuk keberlanjutan sumberdaya alam
pada masa depan termasuk pada sektor sumber daya ikan tuna sirip kuning dan perikanan komersil.
Menurut Frankham (1996) kehilangan keragaman genetik akan mengurangi kemampuan spesies tersebut
untuk beradaptasi terhadap perubahan lingkungan. Keragaman genetik mempunyai dampak potensial
secara langsung maupun tidak terhadap populasi, komunitas dan ekosistem (Hughes ez 4/, 2008).
Filogenetik

Hasil analisis filogenetik untuk melihat kekerabatan diantara dua populasi di perairan Maluku
menggunakan metode neighbor-joining dengan Kimura 2-parameter model diperoleh dua clade yang
bercampur (mixing) antar kedua populasi tuna sirip kuning (Gambar 2). Clade 1 terdapat perncampuran
individu ikan tuna sirip kuning Maluku Utara yakni individu 11, 32, 18, 19, 26, 23, 24, 1, 27, 10, 33, 17, 13,
28, 21, 22, 25, 14 dan Ambon pada individu 2, 8, 5 dan 1. Clade 2 terdapat 15 individu asal Maluku Utara
yakni individu 7, 31, 2, 15, 5, 6, 20, 4, 30, 12, 8, 9, 16, 3, 29 dan terdapat 4 individu Ambon yaitu individu
7, 6, 5, dan 3. Hasil yang diperoleh mengindikasikan bahwa kedua populasi ikan ini adalah satu keturunan
dan bermigrasi dengan pola migrasi pada lokasi yang sama sehingga mengakibatkan kedua populasi ini
menjadi mirip secara genetik. Hasil ini serupa dengan penelitian Kunal dan Kumar (2013) yang tidak
menunjukan adanya perbedaan secara genetik di perairan India berdasarkan pohon filogenetik. Wijana dan
Mahardika (2010) juga menemukan pohon filogenetik ikan tuna sirip kuning bercampur antara dua
populasi yang berbeda yakni populasi sirip kuning Philipina dan Spanyol. Hal ini menjelaskan bahwa
meskipun setiap kelompok populasi terpisah antara satu dengan yang lain akan tetapi dua populasi ini
memiliki kedekatan secara genetik dan satu nenek moyang asal yang sama.
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Gambar 2. Pohon filogenetik ikan tuna sitip kuning (Thunnus albacares) menggunakan metode neighbor-
joining dengan Kimura 2-parameter dati dua populasi di perairan Maluku, Indonesia (Maluku Utara =
Malut, dan Ambon = ambon)

Beberapa penelitian lain di beberapa lokasi memperlihatkan hasil yang sama seperti di perairan
Samudera Pasifik (Grewe dan Hampton, 1998), perairan Samudera Atlantik (Martinez dan Zardoya, 2005;
Martinez et al., 2006), Laut Cina, Philipina dan Samudera Pasifik bagian barat (Chiang ez 4/, 2006) dan
diperairan Samudera Hindia (Chiang e a/., 2008) pada spesies ikan tuna mata besar (Lhunnus obesus). Secara
umum hasil yang diperoleh didukung oleh Chow dan Kishino (1995) melakukan penelitian hubungan
filogenetik diantara spesies tuna dan menemukan bahwa terdapat tiga clade yang berbeda namun setiap clade
terdapat dua spesies yang bercampur dari setiap lokasi yang berbeda.

Kesimpulan

Hasil analisis menunjukan bahwa ikan tuna sirip memiliki tipe haplotipe yang beragam dan nilai
keragaman yang tinggi, sehingga memberikan peluang ikan tuna sirip kuning untuk mampu beradaptasi
terthadap perubahan lingkungan yang terjadi. Rekonstruksi pohon filogenetik menunjukan pencampuran
populasi pada dua populasi di Laut Maluku.
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