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Abstrak

Mikrobiota dalam usus ikan diketahui berhubungan dengan
tingkat kesehatan ikan. Penelitian ini bertujuan untuk
mengetahui hubungan dari mikrobiota pada usus ikan dengan
fisiologis pencernaan ikan. Metode yang digunakan dalam
penelitian ini adalah meta-analisis dengan cara mengumpulkan
sumber artikel atau jurnal yang relevan dengan topik penelitian.
Data penelitian merupakan data sekunder yang didapat dari
proses analisis artikel atau jurnal yang telah didapat. Hasil analisis
menunjukkan bahwa jenis mikrobiota tidak berbeda secara
signifikan, tetapi jumlah mikrobiota akan berbeda secara
signifikan pada setiap spesies ikan. Tidak adanya perbedaan
disebabkan pada penelitian ini hanya diambil data dari jenis
mikrobiota yang dominan pada setiap jenis ikan, sementara
perbedaan jumlah mikrobiota disebabkan karena perbedaan
kondisi lingkungan, kebiasaan makan, kesehatan ikan, jenis ikan,
dan usia ikan. Beberapa jenis mikrobiota yang menjadi dominan
dan akan umum ditemukan pada berbagai jenis ikan adalah
Actinobacteria, Bacteroidetes, Firmicutes, Fusobacteria, dan
Proteobacteria. Kehadiran dari masing-masing jenis mikrobiota
akan memberikan dampak dan fungsi yang berbeda-beda bagi
inang.

Kata kunci: Fisiologi Pencernaan; Ikan Mas; Mikrobiota Usus

Abstract

The fish intestinal microbiota is associated with the fish's health
status. This study aims to determine the relationship of the fish
intestinal microbiota with the fish's physiological digestion.
Methods used in this study are meta-analysis by collecting
sources of relevant articles or journals with the research topic.
The data is secondary data obtained from the process of analyzing
articles or journals that have been obtained. The results showed
that the type of microbiota is not different in each species of fish
but the number of microbiota is different in each species of fish.
The absence of differences is because this study only takes data
from the dominant types of microbiota in each fish species, while
differences in the number of microbiota are due to differences in
environmental conditions, eating habits, fish health, fish species,
and fish age. Some types of microbiota that become dominant
and will be commonly found in various types of fish are
Actinobacteria, Bacteroidetes, Firmicutes, Fusobacteria, and
Proteobacteria. The presence of each type of microbiota will have
different impacts and functions for the host. Keywords: Turtle,
Rainfall, Wind Speed, Wave Height.

Keyword: Digestive Physiology,; Goldfish; Intestine Microbiota

1. Introduction

lkan merupakan hewan air yang bersifat poikiloterm
(Uma, et al., 2020). Lebih dari setengah jumlah spesies dari
kelompok hewan vertebrata merupakan kelompok ikan (Johny et
al., 2021) dengan ekologi yang beragam sehingga memiliki ciri
saluran usus yang juga berbeda (Ofek et al., 2021). Sebagian
besar kelompok ikan yang hidup saat ini memiliki mikrobiota
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usus yang komplek untuk menentukan ciri imunologis dan
fisiologisnya (Ofek et al., 2021). Mikrobiota merupakan
kelompok makhluk hidup yang terdiri atas jenis archaea, bakteri,
jamur dan protista. Mikrobiota air memerankan berbagai peran
biologis dan juga sebagai sumber mikrobiota bagi hewan inang
termasuk ikan dan mamalia air (Krotman et al., 2020).
Selayaknya bagaimana vertebrata herbivora pada
umumnya, ikan juga melakukan simbiosis mutualisme dengan
mikroorganisme usus untuk mendapatkan nutrisi dari sumber
makanannya berupa alga (Pardesi et al., 2022). Mikroorganisme
yang terdapat pada usus ikan diketahui memiliki hubungan
terhadap status kesehatan ikan. Keseimbangan mikroorganisme
pada usus dapat mendorong kesehatan bagi organisme air
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tersebut (Ma et al., 2022). Mikrobiota usus pada ikan berperan
dalam penyerapan nutrisi, perkembangan, kekebalan, ketahanan
ikan akan stres (Niu et al., 2020), homeostasis, fisiologis (Perry et
al., 2020), endokrin dan neuromodulasi serta proliferasi enterosit
(Yukgehnaish et al.,, 2020). Selain interaksinya dengan ikan
sebagai inang, mikrobiota yang hidup bebas juga berperan dalam
proses ekologi lingkungan (Sehnal et al., 2021).

Usus ikan dan mikrobiota telah memiliki hubungan yang
cukup erat, usus ikan menyediakan tempat bagi kelompok
mikroba untuk melakukan perlekatan, kolonisasi, dan proliferasi
yang memiliki fungsi baik pada imunologis dan fisiologis ikan
(Luan et al., 2023). Ukuran ikan juga dapat dikaitkan dengan
komposisi dari mikrobiota usus yang terdapat di dalam tubuhnya
(Gadoin et al., 2021). Mikrobiota usus ikan dapat dipengaruhi
oleh beberapa hal, diantaranya adalah pola makan, tingkat
kesehatan, proses adaptasi, sistem pemeliharaan (Perry et al.,
2020), musim, genetika inang, serta tahap perkembangan. Faktor
lingkungan vyang telah disebutkan sebelumnya dapat
berpengaruh terhadap komposisi dan struktur mikroorganisme
yang ada di usus ikan (Kim, 2021). Adanya perubahan komposisi
serta struktur mikroorganisme dapat menyebabkan perubahan
keadaan fisiologis dan imunitas ikan. Apabila komposisi
mikrobiota usus pada ikan tidak seimbang, maka ikan mudah
terinfeksi oleh bakteri dan patogen lainnya (Sun et al., 2021).

Mikrobiota usus ikan yang dominan diantaranya adalah
Proteobacteria, Firmicutes, Bacteroidetes (Cui et al., 2022), dan
aktinobakteri yang mana komposisi ini jauh berbeda dengan
mikrobiota yang umumnya pada usus mamalia (Luo et al., 2021).
Penelitian lain menunjukkan Proteus, Bacteroides, Verrucous
merupakan mikrobiota yang umum ditemukan pada juvenile ikan
mas. Pada tahap telur juga ditemukan mikrobiota vyaitu
proteobakteri yang ada dalam usus ikan. Proteobakteri juga
ditemukan pada semua tahap pertumbuhan ikan bersama
mikrobiota lainnya vyaitu Bacteroides dan Actinomycetes
(Lindsay, 2020).

lkan mas merupakan spesies ikan hias air tawar (Lu et al.,
2020) yang termasuk famili Cyprinidae. Banyak dibudidayakan
sebab memiliki daya adaptasi yang tinggi dan daya tahan tubuh
yang kuat (Wang et al., 2022). Dalam famili Cyprinidae, ikan mas
akan dibagi menjadi beberapa spesies diantaranya adalah ikan
mas bighead (Hypophthalmichthys nobilis), ikan mas labeo
(Labeo rohita), ikan mas grass (Ctenopharyngodon idella), ikan
mas crucian (Carassius carassius), Ikan mas koi (Cyprinus carpio)
dan contoh lain dari genus Cyprinus yaitu ada Cyprinus catla dan
Cyprinus mrigala (Luo et al., 2021). Ilkan mas merupakan ikan
yang terdaftar di antara yang paling banyak diimpor dan
dijadikan peliharaan. Usus pada ikan sendiri telah tersegmen
sejak lama menjadi 3 bagian, yaitu anterior, tengah, dan
posterior (Han et al., 2021).

2. Materials and Methods

Survei literatur ini dilakukan pada bulan April 2024
dengan menggunakan metode meta analisis. Metode meta
analisis yaitu metode penelitian yang dilakukan dengan
melakukan pencarian jurnal atau artikel yang relevan dengan
topik penelitian yaitu mikrobiota usus ikan dan fisiologi
pencernaan ikan. Pencarian sumber dilakukan melalui situs web
pencarian jurnal seperti google scholar, PubMed, dan Elsevier.
Pencarian jurnal dan artikel relevan dilakukan dengan
memasukkan kata kunci mikrobiota pada usus yang sesuai
dengan topik penelitian.

Data yang digunakan dalam penelitian ini merupakan
data sekunder hasil ekstraksi dari jurnal dan artikel yang didapat
dan telah diseleksi untuk mencari yang paling relevan. Kumpulan
jurnal yang telah didapatkan sebelumnya dilakukan seleksi untuk
mendapatkan jurnal yang paling relevan dengan penelitian yang

didasarkan pada metode dan hasil penelitian yang tertera pada
abstrak dan selanjutnya dilakukan ekstraksi. Data yang berhasil
dikumpulkan selanjutnya dilakukan analisis secara kuantitatif
dengan melakukan uji beda menggunakan paired simple t test
untuk mengetahui perbedaan spesies ikan terhadap perbedaan
jenis dan jumlah mikrobiota pada bagian usus ikan.

Setelah itu, dilakukan perhitungan terhadap effect size
dari masing-masing artikel yang digunakan dalam penelitian ini.
Effect size merupakan hasil perhitungan dan pengukuran efek.
Pengukuran ini dilakukan dengan menggunakan rumus Glass,
yaitu:

Xe — Xc
5= Sc
Dimana: ES = Effect Size
Xe = Nilai rata-rata kelompok eksperimen
Xc = Nilai rata-rata kelompok kontrol
Sc = Standar Deviasi

Hasil pengukuran ES selanjutnya dikategorikan
berdasarkan besarannya. Pembagian kategori besaran ES dibagi
menjadi:

Tabel 1
Tabel kriteria effect size (Glass et al., 1981)

Effect Size Deskripsi
Effect size £0,15 Efek dapat diabaikan
0,15 < effect size < 0,40 Efek rendah
0,40 < effect size <0,75 Efek sedang
0,75 < effect size <1,10 Efek tinggi

1,10 < effect size <1,45
1,45 < effect size

Efek sangat tinggi
Berpengaruh sangat tinggi

3. Results and Discussion

Tabel 2
Tabel analisis mikroflora usus Cyprinus carpio pada tingkat filum (Sun et al., 2021)

Filum Kelimpahan (%)
Proteobacteria 47,3
Fusobacteria 20,07
Bacteroidetes 18,59
Firmicutes 10,006
Lentisphaerae 2,71

Tabel 3

Tabel analisis mikroflora usus Labeo rohita, Cyprinus catla, & Cyprinus mrigala
pada tingkat filum (Mukherjee et al., 2020)

Kelimpahan (%)

Filum
L. rohita C. catla C. mrigala
Actinobacteria 28,4 17,8 33,6
Bacteroidetes 18,85 5,85 17,65
Cyanobacteria 1,385 2,55 1,445
Firmicutes 17,25 20,75 31,6
Fusobacteria 0,41 1,8 0,91
Planctomycetes 1,72 4,3 2,45
Proteobacteria 24,25 40,35 14,55
Thermi 3,1 3,6 2,55
Tenericutes 0,14 0,9 5,3
Tabel 4

Tabel analisis mikroflora usus Xenocypris davidi pada tingkat filum (Tang et al.,
2023)

Filum Kelimpahan (%)
Verrucomicrobiales 8,3
Proteobacteria 22,3
Fusobacteria 5,7
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Actinobacteria 16
Firmicutes 6,5
Tabel 5

Tabel analisis mikroflora usus Tor tambroides pada tingkat filum (Lau et al., 2022)

Filum Kelimpahan (%)

Proteobacteria 87,397

Fusobacteria 5,511

Bacteroidetes 2,844

Firmicutes 2,235
Tabel 6

Tabel hasil uji statistik hubungan antar variabel

Variabel Nilai p

Spesies lkan*Filum Mikrobiota 0,987

Spesies lkan*Kelimpahan Mikrobiota 0,007
Tabel 7

Hasil perhitungan effect size

Artikel Effect Size Kategori
Artikel 1 (Tabel 2) 1,17 Efek sangat tinggi
Artikel 2 (Tabel 3) 0,90 Efek tinggi
Artikel 3 (Tabel 4) 1,64 Berpengaruh sangat tinggi
Artikel 4 (Tabel 5) 0,58 Efek sedang
Rata-rata 1,07 Efek tinggi

Berdasarkan pada tabel analisis diketahui terdapat
beberapa filum mikroorganisme yang dominan dan ditemukan
pada seluruh sampel penelitian, vyaitu Actinobacteria,
Bacteroidetes, Firmicutes, Fusobacteria, dan Proteobacteria.
Persamaan ini menjadikan tidak adanya perbedaan rata-rata dari
jenis mikrobiota yang ditemukan pada setiap jenis ikan.
Actinobacteria sendiri termasuk sebagai mikrobakteria yang
menghuni ekosistem tanah dan air dan memiliki fungsi dalam
siklus biogeokimia, bioremediasi, dan produksi bakteriosin serta
antibiotik (Ghosh et al., 2023). Beberapa anggota Actinobacteria
juga menghasilkan beberapa enzim hidrolitik yang berbeda-
beda, misalnya amilase, protease, dan lipase untuk memecah
bahan organik kompleks yang sulit larut (Hernandez-Saldafia,
2020). Banyaknya fungsi yang dimiliki Actinobacteria ini
menjadikannya sebagai kandidat mikrobiota yang kompeten
untuk dimanfaatkan dalam kepentingan industri akuakultur
(James et al., 2023) karena kemampuannya dalam sekresi ekso-
enzim guna mencerna makanan (Balagurunathan et al., 2020).

Filum Proteobacteria terlibat dalam metabolisme nutrisi
pada ikan dan dominan terdapat pada sebagian besar usus
hewan air. Filum ini berperan penting dalam siklus karbon,
nitrogen, dan sulfur. Sementara itu, filum Firmicutes berperan
dalam metabolisme lipid dan menghasilkan enzim pencernaan,
serta meningkatkan metabolisme inang (Pingle and Khandagle,
2023). Bacteroidetes merupakan filum mikrobiota yang memiliki
fungsi hampir sama seperti Firmicutes dalam melakukan
metabolisme karbohidrat. Diketahui, kehadiran Proteobacteria,
Firmicutes, dan Bacteroidetes secara bersama-sama telah
berkontribusi terhadap +90% dari total mikrobiota pada usus
ikan (Pardesi et al., 2022).

Selain itu, pada ikan air tawar juga terdapat kelimpahan
Fusobacteria yang tinggi sehingga menjadi salah satu filum yang
dominan. Fusobacteria merupakan jenis mikrobiota usus yang
berfungsi sebagai mikrobiota sementara dan jumlahnya akan
berkurang seiring dengan pendewasaan ikan. Beberapa anggota
Fusobacteria diketahui mampu menghambat pertumbuhan
bakteri patogen dan menghasilkan vitamin B12 dan sangat
responsif pada keadaan hipotonik inang. Hal ini menunjukkan
sifat dari Fusobacteria yang responsif akan kondisi osmotik inang

dan akan memungkinkan dapat membantu inang dalam
menghadapi stres osmotik (Lai et al., 2020).

Berdasarkan hasil uji statistik, diketahui bahwa spesies
ikan berpengaruh terhadap beda jenis filum mikrobiota yang
ditemukan dan signifikan terhadap kelimpahannya. Hal ini
menunjukkan bahwa pada spesies ikan yang berbeda bisa terjadi
perbedaan jenis mikrobiota usus yang ditemukan dan jumlahnya.
Hal ini dikarenakan mikrobiota yang ditemukan pada usus ikan
merupakan hasil representasi dari lingkungan tempat hidupnya
atau makanan yang dikonsumsinya (Uma et al., 2020). Hal ini juga
didukung dengan pernyataan yang menyebutkan bahwa
lingkungan tumbuh dan pola makan merupakan dua dari
banyaknya faktor yang mempengaruhi mikrobiota dengan
mengubah kelimpahan relatifnya (Dulski et al., 2020).

Usus merupakan tempat utama dalam kegiatan
penyerapan nutrisi dan juga berperan dalam pertahanan dan
kekebalan tubuh. Usus ikan sendiri merupakan suatu ekosistem
yang kompleks dan terdapat banyak mikroorganisme yang hidup
di dalamnya. Mikroorganisme usus ini membantu inangnya
dalam kesehatan dan fisiologis tubuh sebab dapat memberikan
zat-zat penting untuk aktivitas seperti enzim, asam amino, dan
vitamin (Sun et al., 2021). Usus pada hewan akuatik tidak
memiliki kekebalan yang sama selayaknya mamalia, sehingga
kekebalan usus ikan akan sangat bergantung pada pelindung
usus juga struktur yang disebut jaringan limfoid yang
berkembang karena pengaruh dari mikroba usus, begitu juga
sebaliknya nutrisi inang juga akan berpengaruh terhadap
mikrobiota usus (Dawood, 2020).

Mikroba usus berinteraksi dengan sistem imun tubuh
ikan dan membantu dalam pengaturan penyimpanan lemak,
namun peran yang paling utama adalah dalam hal memasok
nutrisi ke inang melalui pencernaan. Dengan demikian
mikrobiota usus berpengaruh terhadap efisiensi asimilasi
makanan inang, konsumsi energi, dan laju metabolisme (Lindsay
etal., 2020).

Aktivitas mikrobiota yang terjadi sepanjang hari juga
dapat menyebabkan adanya perubahan pada sistem sirkadian,
epigenetik, dan metabolit pada ikan. Ketika terjadi perubahan
pada ritme homeostasis, maka komunitas mikrobiota juga akan
terganggu menyebabkan tingkat kromatin normal dan ekspresi
gen inang akan mengalami variasi, dan mekanisme ekspresi gen
baru dalam sumbu usus-hati genom akan diaktifkan. Selain itu,
flora usus juga dapat mempengaruhi morfologi usus dengan
mempengaruhi jarak sel, kecepatan pembaruan sel epitel, dan
komposisi berbagai jenis sel dalam epitel (Su et al., 2021).

Selain itu, berdasarkan hasil perhitungan effect size
menunjukkan bahwa 3 dari 4 artikel yang digunakan dalam
penelitian ini menunjukkan kriteria efek yang tinggi (artikel 2),
efek sangat tinggi (artikel 1) dan berpengaruh sangat tinggi
(artikel 3). Sementara itu artikel 4 menunjukkan hasil
perhitungan effect size yang berada pada kategori sedang. Hal ini
menunjukkan bahwa artikel 1, 2 dan 3 menujukkan adanya efek
tinggi hingga pengaruh yang sangat tinggi dari adanya mikroba
usus ikan dengan fisiologi pencernaan ikan. Sementara artikel 4
menunjukkan adanya pengaruh sedang pada keberadaan
mikroba usus ikan dengan fisiologi pencernaan ikan. Hasil
perhitungan ini memiliki hubungan dengan jumlah mikroba yang
dapat ditemukan dalam usus ikan mas. Dimana artikel 4
menunjukkan keberadaan filum mikroba yang jauh lebih sedikit,
hal ini juga berpengaruh dengan kesehatan dan fisiologis
pencernaan ikan.

4, Conclusion

Berdasarkan pada hasil analisis yang telah dilakukan
dapat disimpulkan bahwa sama seperti kelompok mamalia,
organisme air juga memiliki mikroorganisme dalam ususnya,
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termasuk pada ikan mas. Diketahui jenis mikrobiota tidak
berbeda secara signifikan, tetapi jumlah mikrobiota akan
berbeda secara signifikan pada setiap spesies ikan. Tidak adanya
perbedaan disebabkan pada penelitian ini hanya diambil data
dari jenis mikrobiota yang dominan pada setiap jenis ikan,
sementara perbedaan jumlah mikrobiota disebabkan karena
perbedaan kondisi lingkungan, kebiasaan makan, kesehatan
ikan, jenis ikan, dan usia ikan. Beberapa jenis mikrobiota yang
menjadi dominan dan akan umum ditemukan pada berbagai
jenis ikan adalah Actinobacteria, Bacteroidetes, Firmicutes,
Fusobacteria, dan Proteobacteria. Kehadiran dari masing-masing
jenis mikrobiota akan memberikan dampak dan fungsi yang
berbeda-beda bagi inang.
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