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ABSTRAK Ikan uceng (Nemacheilus) merupakan ikan endemik yang hidup di perairan sungai wilayah Banyumas.
Penangkapan berlebih serta perubahan kualitas lingkungan menyebabkan penurunan populasinya di alam.
Penelitian ini bertujuan untuk mengidentifikasi spesies Nemacheilus yang hidup di perairan sungai Banyumas serta
melihat keragaman genetiknya. Cytochrome oxidase subunit I (COI) digunakan sebagai marka molekuler, dimana
telah terbukti sebagai penanda (barcode) yang universal dan stabil. Ada bagian dari COI yang bersifat variabel
sehingga bagus apabila digunakan melihat keragaman genetik. Hasil BLAST menyatakan bahwa sampel keempat stasiun
memiliki nilai per indent 99,54-100% dengan spesies Neimacheilus chrysolaimos. Nilai keragaman haplotype (Hd)
0,679, dan nilai keragaman nukleotida 0,00117. Berdasarkan hal tersebut, keragaman haplotype ikan uceng dikategorikan
pada tingkat sedang, sedangkan keragaman nukleotida pada tingkat rendah.

Kata kunci: Nemacheilus; COJ; keragaman genetik

ABSTRACT Stone loaches (Nemacheilus) are one of the endemic fish in the river of the Banyumas Area. Overfishing
and changing the quality of the environment lead to population decline. This study aims to identify Nemacheilus species
that lived in the river of the Banyumas area and find out genetic diversity. Cytochrome oxidase subunit I (COI) was
used as a molecular marker since it was proven to be stable and good as a universal barcode to study genetic diversity.
Based on BLAST, samples had 99.54-100% per indent with Nemacheilus chrysolaimos. On the other hand, calculation
on haplotype diversity (Hd) and nucleotide diversity showed 0.079 and 0.00117 respectively. Based on that reference,
haplotype diversity (Hd) of stone loaches were categorized as medium, while nucleotide diversity categorized as low.
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PENDAHULUAN

Ikan uceng (Nemacheilus), hidup di perairan tawar, sungai
jernih dengan dasar berbatu. Persebaran Nemacheilus
di Indonesia meliputi pulau Sumatra, Jawa (Fishbase,
2017) Kalimantan (Kottelat, 1993). Di Jawa tengah
Nemacheilus banyak ditemuai di Temaggung, Yogyakarta
dan Banyumas. Sungai Pelus, Sungai Mengaji, Sungai
Banjaran, Sungai Kranji merupakan beberapa sungai
di wilayah Banyumas yang menjadi habitat ikan Nemacheilus.
Keempat sungai tersebut memiliki kontur landai dengan
dasar berbatu sehingga cocok sebagai habitat ikan uceng,
Oleh masyarakat sekitar, ikan ini biasa ditangkap untuk
dijadikan bahan makanan maupun untuk komoditi ikan
hias. Penangkapan yang tinggi menyebabkan penurunan
populasi, sehingga perlu adanya upaya pelestarian untuk
menjaga keberlangsungan hidup Nemacheilus dan
memenuhiaspek ekonominya.

Informasi mengenai jenis spesies Nemacheilus di perairan
sungai Banyumas belum diketahui, dan antar spesies
memiliki ciri morfologi yang mirip, sehingga identifikasi
dengan metode DNA Barcoding dinilai memiliki akurasi yang
tinggi dan lebih efektif. Selain identifikasi, data keragaman
genetik diperlukan sebagai langkah awal upaya pelestarian
populasinya di alam. Keragaman genetik dapat digunakan

untuk menduga ukuran serta kemampuan populasi dalam
beradaptasi. Semakin tinggi keragaman genetiknya maka
ukuran populasi semakin besar, dan kemampuan adaptasi
spesies dalam populasi tersebut semakin baik suatu
populasi dengan genetik yang lebih beragam, lebih tahan
terhadap gangguan seperti kondisi lingkungan ekstrim
(Ketchum et al., 2016). Pada upaya konservasi dan selektive
breeding, induk potensial adalah yang memiliki keragaman
genetik tinggi (Ukenye et al., 2019). Salah satu marka
molekuler yang sering digunakan untuk identifikasi spesies
dan melihat nilai keragaman genetik adalah gen Cytochrome
oxidase subunit | (COIl). COl yang merupakan mtDNA
adalah gen penyandi protein dan memiliki peran dalam
respirasi sel. COI dianggap memenuhi persyaratan untuk
digunakan dalam menentukan identitas spesies pada
hampir semua binatang tingkat tinggi. (Hubert et al.,
2003) menyatakan bahwa fragmen COI pada intraspesifik
memiliki diversitas tidak lebih dari 2%, sedangkan diversitas
akan meningkat dengan jauhnya genus maupun filum
antar spesies. Berdasar pada hal tersebut COI digunakan
sebagai marker untuk studi filogenetika serta identifikasi
spesies, keunggulan lainnya adalah tidak adanya intron
serta jumlah salinan yang tinggi (100-10000 salinan gen).

Identifikasi spesies menggunakan COI banyak dilakukan
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untuk mendukung ciri morfologi yang dimiliki, seperti pada
ikan sardin di muara angke yang teridentifikasi sebagai
Dussumieria elopsoides (Rahim & Madduppa, 2020).
Walaupun COI memiliki banyak bagian yang conserve namun
secara umum jika dibandingkan dengan dua gen mitokondrial
yang lain seperti 12S dan 16S, COl memiliki kemampuan
mutasi yang lebih tinggi (Hebert et al., 2019). Hal ini yang
menjadikan dasar bahwa COI juga bisa digunakan untuk
studi genetika populasi. Penelitian serupa yang menggunakan
gen COI adalah keragaman genetik pada lkan Hemibagrus
nemurus di sungai pulau Jawa (Nuryanto et al., 2019) dan
Ikan Tor tambroides di sungai Batang Tarusan, Sumatra
Barat (Wibowo & Kaban, 2015). Penelitian ini bertujuan
untuk mengidentifikasi spesies dan melihat keragaman
genetic dari Genus Nemacheilus yang hidup di sungai
wilayah Banyumas, Jawa tengah melalui marka molekuler
COL.

BAHAN DAN METODE

Bahan

Genomic DNA Mini Kit Animal Tissue (GENE AID), Primer
LC01490 5”- ggtcaacaaatcataaagatattgg3” dan HCO2198
5"-taaacttcagggtgacca aaaaatca-3” (Folmeretal., 1994),
Mytaq HS red mix BIO- 25047, 100bp DNA Ladder Geneaid,
RedSafe Nucleaic Acid, agarose, TE Buffer.

Metode

Lokasi pengambilan sampel

Sampel ikan Nemacheilus diambil di empat titik sekitar
aliran sungai, stasiun 1 Sungai Banjaran 7°23.447’ S,
109°13.530’E, stasiun 2 Sungai Mengaji 7°25.030’S
109°11.599"E, stasiun 3 Sungai Kranji 7°25.044’S
109°12.419’E dan stasiun 4 Sungai Pelus 7°23.249"S
109°14.733’E. Analisa laboratorium berupa ekstraksi DNA
dilakukan di Laboratorium Pengajaran Fakultas Perikanan dan
limu Kelautan Universitas Jenderal Soedirman, Amplifikasi
dengan PCR dilakukan di Laboratorium Genetika Fakultas
Biologi Universitas Jenderal Soedirman, sedangkan untuk
sekuensing DNA dikirim ke 1st BASE DNA Sekuensing.

Ekstraksi DNA dan amplifikasi

Sampel yang digunakan adalah ekor dari ikan Nemacheilus,
isolasi DNA mitokondria dilakukan menggunakan Genomic
DNA Mini Kit Animal Tissue (GENE AID) yang dilakukan
sesuai petunjuk manufaktur. Gen COI diamplifikasi dengan
sepasang primer LCO1490 5”- ggtcaacaaatcataaagatattgg3”
dan HC02198 5"-taaacttcagggtgacca aaaaatca-3” (Folmer
et al., 1994). Amplifikasi menggunakan metode PCR
(Polymerase chain reaction) dengan komposisi ddH20 18
WL, primer LCO1490 dan HCO2198 masing- masing 2,5 l,
Mytaq HS red mix BIO-25047 25ul dan template DNA 2 uL.
Semuanya dimasukkan dalam tube PCR untuk kemudian
diamplifikasi menggunakan program predenaturasi pada
suhu 94 °C selama 4 menit, denaturasi pada suhu 94°C
selama 30 detik, annealing pada suhu 50°C selama 30
detik dan elongasi pada suhu 72 ° Cselama 30 detik.

Elektroforesis

Pengamatan hasil PCR secara kualitatif menggunakan
elektroforesis gel agarose 1,2%. Running elektroforesis
dengan memasukkan 4 pL produk PCR sebanyak 5 pl dan
DNA marka ke dalam sumur gel. Setelah itu, katoda dan
anoda dihubungkan pada tegangan 100 volt, 200 ampere
selama 30 menit. Visualisasi dilakukan dengan melihat
dengan lampu UV, pewarna Redsafe akan berpendar ketika
terkenasinar UV.

Sekuensing DNA dan pengolahan data

Hasil PCR kemudian dikirim ke 1st BASE DNA untuk
disekuensing. Identifikasi spesies dengan membandingkan
urutan basa nitrogen pada sequen dengan data di Gen-
bank menggunakan BLAST melalui situs NCBI. Kontruksi
pohon filogenetik neighbour likehood menggunakan MEGA
X 10, menghitung nilai similaritas menggunakan software
Phydit, sedangkan untuk melihat keragaman genetik
digunakan DNASP 6.

HASIL DAN PEMBAHASAN
Amplifikasigen COI
Proses amplifikasi gen COIl berhasil mendapatkan fragmen
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Gambar 1. Peta stasiun pengambilan sampel ikan, (1) Sungai Banjaran, (2) Sungai Mengaiji, (3) Sungai Kraniji, (4) Sungai Pelus.
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DNA yang secara kualitatif dapat dilihat dengan tingkat
ketebalan pita dan warna pada saat elektroforesis, Hasil
amplifikasi kedelapan sampel menunjukkan pita yang tebal
dan berwarna terang. Hal ini menandakan bahwa DNA hasil
PCR memiliki kualitasyang baik (Nooretal., 2014).

e 1 2 3 4 5 6 7 8

Gambar 2. Hasil Amplifikasi gen COI ikan Uceng (Neimacheilus)
dari sungai di wilayah Banyumas yang dilihat
dengan UV transluminator. Lane pertama adalah
100 bp DNA Ladder (Geneaid). lane no 1 adalah
sampel kode BNC1; lane 2 : BNC2; lane 3: KNC1;

lane 4: KNC2; lane 5: MNC1,; lane 6: MNC2; lane
7:PNC1; lane 8: PNC2.

Hasil Sekuen ekstraksi DNA sampel ditunjukkan dengan
urutan basa nukleotida pada fragmen COI dengan panjang
berkisar 674-698 Kb. Basa terbanyak yang terdapat dalam
sekuen adalah Sitosin (C) dengan prosentase rata- rata 29,9%
dan prosentase basa paling sedikit adalah Guanin (G)
dengan prosentase rata- rata 19,9%. Salah satu ciri khas
gen pengkode COI memiliki komposisi guanin lebih rendah
daripada komposisi sitosin (Astuti, 2011). Sedangkan untuk
komposisi G+C 49,3% dan A+T 50,7%, komposisi G+C yang
tinggi dapat melindungi DNA dari degradasi yang dikibatkan
oleh panas, karena ikatan G-C merupakan ikatan yang kuat,

Tabel 1. Komposisi basa nukleotida pada sekuen sampel.
Kode Sampel TU) (%) C%) A%) G(%) TotalBasa

BNC1 26,6 299 237 198 692
BNC2 26,7 298 234 200 691
KNC1 26,6 299 235 199 674
KNC2 26,6 299 237 198 698
MNC1 26,6 299 237 198 691
MNC2 26,5 30,1 237 198 684
PNC1 26,6 299 237 199 692
PNC2 26,6 299 236 199 684
Rata-Rata 26,6 299 236 199 672

Tabel 2. Hasil Identifikasi Sampel menggunakan BLAST.

apabiladibandingkan dengan A-T (Gu & Li, 1994).

Identifikasiikan uceng (Nemacheilus sp.)

Sekuen hasil sepasang primer (primer forward dan reverse)
disejajarkan terlebih dahulu dengan menggunakan ClustalX,
kemudian diedit hingga terbentuk consensus baru.
Consensus tersebut dianalisis menggunakan BLAST (Basic
Local Alignment Search Tool) pada situs NCBI (National
Centre for Biotechnology Information). Ikan uceng dari
keempat stasiun teridentifikasi sebagai Nemacheilus
chrysolaimos, dengan nilai Query Cover dan Per Indent
ditunjukkan di Tabel 2. Query Cover merupakan jumlah
prosentase dari sekuen yang memiliki kesamaan dengan
pasangannya. Per Indent menunjukkan presentase kesamaan
antar sekuen yang dimiliki dengan sekuen target. Nilai Per
indent tertinggi adalah sampel BNC2 berasal dari Sungai
Banjaran, KNC2 dari Sungai Kranji, MNC1 dan MNC 2 dari
Sungai Mengaji serta PNC1 dari Sungai Pelus memiliki
nilai per indent 100%. Dengan nilai per indent 100% dapat
dinyatakan merupakan spesiesyangidentik.

Berdasarkan hasil identifikasi bahwa ikan uceng yang hidup
di keempat stasiun merupakan spesies Nemacheilus
crysolaimos. Spesies dari genus Nemacheilus yang hidup di
perairan sungai Pulau Jawa adalah N. crysolaimos dan
N. faschiatus (Hadiaty, 2014). Kemungkinan besar telah
terjadi migrasi antar sungai, melihat lokasi dari keempat
sungai saling berdekatan. Sehingga dapat diduga bahwa
spesies N. chrysolaimos dari keempat sungai tersebut
berasal darinenek moyangyang sama.

Analisa lebih jauh dilakukan dengan mengkontruksi filogenetik,
untuk mengetahui kedekatan satu spesies dengan spesies
yang lainnya. Pohon filogenetik dikontruksi untuk mengetahui
kedekatan genetik antara satu spesies dengan spesies
lainnya (Nielsen & Yang, 1998). Kontruksi dilakukan
menggunakan metode Neigbour likehood dengan bootstraps
1000 kali pengulangan pada program MEGAX 10. Sebagai
pembanding diambil dari Genbank MK567488.1
Neimacheilus chrysolaimos, untuk outgrup memiliki korelasi
yang dekat dengan sekuen sampel, tetapi juga memiliki
perbedaan yang signifikan antara outgrup dengan sekuen
sampel. Menurut (Dharmayanti & Indi, 2011) pemilihan
sekuen outgrup yang terlalu jauh kemungkinan akan
berperan dalam prediksi pohon menjadi salah akibat
terdapat perbedaan secara random yang lebih banyak
antara sekuen outgrup dengan sekuen yang lainya maka
dari itu sekuen outgrup yang diambil adalah KT 960805
Rasbora argyrotaena, MN852376.1 Nemacheilus masyai,
MF289074.1 Nemacheilus pallidus, dan MK567494.1
Nemacheilus fasciatus.

Sampel Spesies Querycover (%) Perindent (%) Accession number
BNC1 Nemacheillus chrysolaimos 97% 100% MK567487.1
BNC2 Nemacheillus chrysolaimos 94% 99,54% MK567487.1
KNC1 Nemacheillus chrysolaimos 96% 99,85% MK567487.1
KNC2 Nemacheillus chrysolaimos 94% 100% MK567487.1
MNC1 Nemacheillus chrysolaimos 94% 100% MK567487.1
MNC2 Nemacheillus chrysolaimos 94% 100% MK567487.1
PNC1 Nemacheillus chrysolaimos 94% 100% MK567487.1
PNC2 Nemacheillus chrysolaimos 95% 99,85% MK567487.1
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Gambar 3. Pohon filogenetik neighbour joining Gen Cytochrome Oxsidase subunit | (COI) spesies Nemacheilus chrysolaimos

dengan 1000 kali pengulangan kedelapan sampel

Tabel 3. Nilai similaritas antar sampel dan dengan sekuen pembandingyang ada pada Genbank.

Spesies KNC1 KNC2 BNC2 PNC2 MNC1 PNC1 BNC1 MNC2 N.Chrysola N.Masyai N.Pallidus N.Fachiatu R.Argyrota
KNC1 - 0/653 0/652 0/653 1/653 1/653 1/649 2/653 3/642 54/649 54/646 94/649 121/649
KNC2 *100 — 0/662 0/669 1/668 1/668 1/654 2/668 3/645 54/651 54/648 94/652 121/652
BNC2 *100 *100 - 0/662 1/662 1/662 1/653 2/662 3/644 54/650 54/647 94/651 121/651
PNC2 *100 *100 *100 — 1/668 1/668 1/654 2/668 3/645 54/651 54/648 94/652 121/652
MNC1 99,85 9985 9985 9985 — 0/668 0/654 1/668 2/645 53/651 53/648 93/652 121/652
PNC1 9985 9985 9985 9985 100 - 0/654 1/668 2/645 53/651 53/648 93/652 121/652
BNC1 9985 9985 9985 9985 100 100 — 1/654  2/645 53/651 53/648 93/652 121/652
MNC2 9969 99,7 99,7 99,7 9985 9985 9985 — 3/645 54/651 54/648 94/652 120/652
N.Chrysola 9953 9953 9953 9953 9969 9969 9969 9953 - 51/644 52/644 91/645 120/645
N.Masyai 9168 91,71 9169 91,71 9186 9186 9186 91,71 92,08 - 3/648 92/651 116/651
N.Pallidus 91,64 9167 9165 9167 9182 9182 9182 9167 9193 99,54 - 91/648 116/648
N.Fachiatu 8552 8558 8556 8558 8574 8574 8574 8558 8589 85,87 85,96 — 127/652
R.Argyrota 81,36 81,44 8141 8144 8144 8144 8144 816 814 82,18 82,1 80,52 —

Hasil kontruksi pohon filogenetik (Gambar 3.) kedelapan
sampel yaitu KNC2, PNC1, MNC1, BNC1, BNC2, KNC1,
PNC2, MNC2 berada dalam satu clade dan membentuk
monofiletik dengan sekuen pembanding dari gene bank
MK 567488.1 Nemacheilus crysolaimos dengan nilai
bootsrap 100. Kedelapan sampel memiliki kekerabatan
yang dekat dengan MN852376.1 Nemacheilus masyai, dan
MF289074.1 Nemacheilus pallidus dengan nilai bootsrap.
Nilai lebih dari 65 pada percabangan pohon filogenetik
menunjukkan tingkat kepercayaan yang tinggi (Batubara
etal.,2011).

Konstruksi pohon filogenetik didukung dengan data mengenai
similaritas dimana kedelapan sampel memiliki nilai
similaritas tinggi yaitu 99,69% - 100%, begitupun dengan
data sekuen pembanding nilai similaritasnya 81,36% -
99,69%. Nilai similaritas terendah adalah antara sampel
dengan KT960805.1 Rasbora argyrota yaitu 81,3% -
81,6%. Menurut Claverie (2003) nilai presentase similaritas
berbanding lurus dengan tingkat homologi antara kedua
sekuen. Dengan semakin tinggi nilai similaritas maka tingkat
homologi antara kedua sekuen juga makin tinggi. Isolat
dengan nilai similaritas mencapai >97% dapat dikatakan
bahwa spesies tersebut identik dengan strain yang
dibandingkan, nilai similaritas 93% - 97% menunjukkan
bahwa isolate berada pada tingkatan genus yang sama,
tetapi berbeda spesies.

Diversitas genetik
Keragaman haplotype dan keragaman nukleotida dapat
dilihat padaTabel 4.

Tabel 4. Hasil perhitungan diversitas genetik.

Sekuen N G+C NHap Pi Hd
Sekuen 8 0,493 8 0,00117 0,679
sampel

Ket: N : jumlah sekuen; NHap: jumlah haplotype; Pi: frekuensi
haplotipe ; Hd: haplotipe diversity.

Keragaman haplotype dan keragaman nukleotida dihitung
menggunakan software DNA SP, dihasilkan nilai keragaman
haplotype sebesar 0,679, nilai keragaman nukleotida 0,00117.
Nilai keragaman haplotype berkisar 0,8-1 masuk dalam
kategori tinggi, sedangkan nilai kisaran 0,5-0,7 tergolong
dalam kategori sedang dan 0,1-0,4 merupakan kategori
rendah (Nei, 1987). Hobbs et al. (2013) mengkategorikan
nilai keragaman haplotype antara 0-0,5 adalah rendah,
sementara antara 0,5-1 termasuk dalam kategori tinggi.
Berdasarkan hal tersebut, nilai keragaman haplotype
Nemacheilus chrysolaimos masuk dalam kategori tingkat
sedang. Kombinasi keragaman haplotype tinggi sedangkan
untuk keragaman nukleotida rendah, mengindikasikan
bahwa perbedaan di antara haplotype sangat sedikit (De-
Joungetal.,2011).
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Penelitian yang sama pada spesies yang lain dilaksanakan
untuk melihat keragaman genetik populasi ikan Neimacheilus
faschiatus yang hidup di sungai- sungai daerah Blitar dan
Pasuruan, Jawa Timur memiliki nilai keragaman haplotipe
0,9172 dan nilai keragaman nukleotida 0,5115. Berdasarkan
pada nilai tersebut, keragaman genetik ikan N. fachiatus
masuk dalam kategoritinggi (Riyandinietal., 2020).

Perbedaan nilai haplotype di spesies maupun di antar spesies
merupakan hasil dari subtitusi, insersi maupun delesi. Secara
umum, variasi genetik dapat terjadi dengan adanya mutasi,
rekombinasi, seleksi natural, ukuran populasi yang besar,
dan migrasi (Barton, 2010). Nilai keragaman haplotipe
(Hd) semakin tinggi maka tingkat keragaman genetik suatu
populasi akan semakin tinggi, begitupun sebaliknya, nilai
kegaraman haplotipe yang rendah maka tingkat keragaman
genetik populasitersebutjuga rendah (Akbaretal., 2014).
Nilai keragaman genetik akan memberikan pengaruh pada
beberapa aspek diantaranya ketahanan terhadap penyakit,
respon pada perubahan lingkungan, perilaku, dan produktifitas/
biomassa.

Variabel keragaman genetik juga bergantung pada populasi
(Nuryanto et al., 2012). Populasi besar akan cenderung
memiliki keragaman genetik yang lebih besar dibandingkan
dengan populasi kecil, dengan adanya korelasi tersebut maka
pendugaan ukuran populasi spesies dapat dilakukan. Nilai
keragaman N. chrsoylaimos di sungai wilayah Banyumas
masuk dalam kategori sedang, hal ini menunjukkan ukuran
populasinya di sungai wilayah Banyumas mengalami
penurunan. Penangkapan yang berlebihan dapat dinyatakan
sebagai penyebab turunya populasi N. chrsolaimos. Dilihat
kualitas air dari keempat stasiun (Tabel 4) habitat hidup atau
lingkungan N. chrysolaimos masih berada di tingkat optimum.
Nilai pH 7- 8.5 merupakan nilai ideal bagi kehidupan
organisme akuatik, ikan uceng dapat tumbuh optimal pada
kisaran pH 8,1- 8,2 (Mahardini, 2019). Kandungan oksigen
merupakan faktor pembatas bagi ikan, 7,41- 7,77 adalah
kisaran optimum (Tatangindatu et al., 2013). Ikan uceng
memberikan respon pertumbuhan yang baik di kisaran DO
5,2-6,1 mg/Idansuhu26-31°C(Mahardini,2019).

Tabel 5. Hasil pengukuran kualitas air di keempat stasiun.

Stasiun DO(mg/) pH Suhu(°C) TDS(ppm)
1 6,9 7,53 294 0,84
2 83 8,48 284 047
3 7,6 7,62 281 0,84
4 75 8,29 27,8 0,60

Keterangan : (1) Sungai Banjaran, (2) Sungai Mengaiji, (3)
Sungai Kranji, (4) Sungai Pelus.

Hasil dari penelitian ini memberikan gambaran bahwa
penangkapan berlebih (overfishing) terhadap N. chrysolaimos
di sungai-sungai Banyumas haruslah segera dikendalikan.
Karena mulai merubah struktur populasi yang ada. Metode
ini dapat dikembangkan sebagai alat untuk memantau
ukuran populasi suatu spesies dialam.

KESIMPULAN

Kesimpulan
Dari penelitian ini dapat disimpulkan bahwa spesies
Nemacheilus yang hidup di sungai wilayah Banyumas adalah
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Nemacheilus chrysolaimos. Kekerabatan Nemacheilus dari
ke empat sungai membentuk monofiletik artinya berasal
dari satu nenek moyang. Nilai keragaman haplotipe (Hd)
ikan N. crysolaimos populasi Banyumas pada tingkat sedang
dengan nilai keragaman nukleotidanya rendah.

Saran
Data keragaman genetik ikan-ikan lokal sungai Banyumas
dapat dikoleksi sebagai langkah awal upaya pelestariannya.
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